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Kratak sadržaj 

Cilj istraţivanja bio je da se primenom genomike i bioinformatiĉkog pristupa 

proceni genetska raznolikost i nivo inbridinga u populaciji cigaja ovaca gajenih 

u Republici Srbiji. Istraţivanjem je obuhvaćeno 26 grla oba pola (26 ovaca i 2 

ovna) i oba soja (somborska i ĉokanska cigaja). Biološki materijal za izolaciju 

DNK uzet je pomoću nazalnog brisa. Nakon izolacije DNK, uraĊena je 

genotipizacija uzoraka pomoću Ilumina platforme OvineSNP50 BeadChip V3. 

Posle genotipizacije uraĊena je standardna kontrola kvaliteta u programsku 

paketu PLINK v1.9 što je rezultiralo da se iz analize iskljuĉi je 8936 SNP, te je 

konaĉan set podataka obuhvatao genotipske informacije za 47236 SNP markera 

kod 26 jedinki. Za procenu nivoa inbridinga u populaciji korišćen je metod 

genomskog inbridinga (FROH) koji meri udeo autozomalnog genoma jedinke Za 

detekciju ROH ostrva korišćen je paket detectRUNS koji se koristi za skeniranje 

genoma za homozigotne ili heterozigotne segmente koristeći metod uzastopnih 

SNP-ova. Analizom celokupnog genoma ovaca rase cigaja utvrĊeno je 
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postojanje ĉak 2115 ROH ostrva. Najveći broj ROH ostrva oĉekivano je utvrĊen 

u klasi duţine 1-2 Mbp (870), dok je najmanji broj utvrĊen u klasi većoj od 16 

Mbp i iznosio je 59. Kada je reĉ o hromozomima najveći broj ROH ostrva 

pronaĊen je na hromozomu 1, ĉak 289 i njegova pokrivenost ROH ostrvima 

iznosila je 13,66%. Nešto niţu pokrivenost, ali dalje jako visoku imali su 

hromozomi 2 (241 ROH sa pokrivenošću od 11,39%) i 3 (228 ROH sa 

pokrivenošću 10,78%). UtvrĊena vrednost indiviualnog FROH imala je svoje 

vrednosti od 0,012 do ĉak 0,321. Proseĉna vrednost FROH iznosila je 0,14. 

UtvrĊena bvrednost FROH ukazuje na umereno visok nivo genomskog inbridinga, 

što nosi ozbiljne implikacije za oĉuvanje genetske raznolikosti, zdravlja i 

odrţivost ove populacije. 

Ključne reči: genetska raznolikost, genomika, FROH, SNP, cigaja 

UVOD 

Ovĉarska proizvodnja se svrstava u najznaĉajnije segmente stoĉarske 

proizvodnje ne samo u Evropi, nego i u ĉitavom svetu. Ovce spadaju meĊu vrste 

koje su prve domestikovane. Prema istraţivanju Zeder-a (2008) ovce su 

domestikovane pre oko 10500 godina u delu jugositoĉne Anadolije. Dalje se 

ovce, kao domestikovana vrsta, šire preko Balkana i dunavskim basenom i 

mediteranskom obalom u ostale delove Evrope. Ovce kao vrstu karakteriše 

odliĉna prilagodljivost prema razliĉitim agroekološkim uslovima gajenja te se 

gaje od tropskih do subpolarnih oblasti naše planete. Zbog svega toga danas u 

svetu je identifikovano preko 1300 rasa ovaca, od ĉega najveći deo ĉine lokalne 

rase prilagoĊene vrlo specifiĉnim uslovima gajenja (Ganbold i sar., 2019).  

Savremena intenzivna poljoprivreda dovodi do specijalizacije proizvodnje, što u 

stoĉarskoj proizvodnji znaĉi gajenje visokoproduktivnih grla dobijenih strogom 

i planskom selekcijom u taĉno definisanim tehnološkim uslovima. Najveći broj 

lokalnih rasa ne moţe da parira tako selekcionisanim genotipovima i biva 

potisnut. Poslediĉno smanjenje broja grla dovodi do smanjenja efektivne 

veliĉine populacije. Takav selekcijski pritisak praćen smanjenjem broja aktivno 

korišćenih rasa bi mogao u budućnosti dovesti do ―erozije gena‖ i nepovratnog 

gubitka raznolikosti lokalnih autohtonih populacija ţivotinja, koje u sebi nose 

jedinstvene alele, koji su odgovorni za specifiĉne morfološke i fiziološke 

karakteristike, koje su ih razlikovale od kosmopolitskih rasa visokih 

proizvodnih performansi u razliĉitim pravcima (npr. prilagoĊavanje u surovim 

uslovima ţivotne sredine).  

Raznolikost ţivotinjskih genetiĉkih resursa (AnGR) ima ogroman uticaj na 

funkcionalnost i odrţivost sistema proizvodnje hrane i znaĉajno doprinosi 

zdravlju, ishrani i sigurnosti populacije kroz širok dijapazon proizvoda 

ţivotinjskog porekla. Na nacionalnom, kao i na meĊunarodnom nivou, ulaţu se 

znaĉajni napori kako bi se saĉuvali svi izvori hrane za ljude i poljoprivredu, a u 
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sluĉaju lokalnih resursa ne samo zato što su jedinstveni, već ĉak i više, jer su 

deo regionalnog bogatstva i integrišući faktor kulturnog nasleĊa nacija.  

Republika Srbija raspolaţe velikim brojem autohtonih rasa i sojeva domaćih 

ţivotinja. Prema Listi autohtonih rasa domaćih ţivotinja i ugroţenih autohtonih 

rasa (Sluţbeni Glasnik Republike Srbije 104/2021-28) u našoj zemlji se 83 

autohtone rase domaćih ţivotinja, od ĉega najveći broj ĉine rase golubova, ĉak 

50. Kada je reĉ o autohtonim rasama ovaca u Republici Srbiji se gaje dve rase:

pramenka sa osam sojeva i cigaja sa dva soja. Cigaja rasa ovaca se dominantno 

gaji u ravniĉarskom delu naše zemlje (AP Vojvodina), što je dominantno i 

uticalo na njene proizvodne i morfološke karakteristike. Smatra se da poreklo 

vodi iz Male Azije i da je u Vojvodinu došla iz Rumunije u 18. veku (Grittner i 

sar., 2021) Spada u grupu krupnijih rasa ovaca, jake konstitucije i sa trojnim 

smerom proizvodnje: mleko, meso i vuna. Prema rezultatima dosadašnjih 

istraţivanjima ne spada u grupu ugroţenih genotipova u našoj zemlji. 

Razvoj molekularne gentike u poslednjim decenijama XX i prvim decenijama 

XXI veka omogućio je uvid u naslednu osnovu i omogućio mapiranje genoma i 

bolje razumevanje procesa naslednosti i promenljivosti. Kljuĉni momenat za 

uspešnu primenu genomike u ovĉarstvu jeste 2012. godina kada je genom ovce 

u potpunosti sekvenciran i publikovan od strane ISGC (MeĊunarodnog 

konzorcijuma za genomiku ovaca) (Michailidou i sar., 2018). Trenutno su 

genomski alati postali vaţan deo strategija oĉuvanja lokalnih autohtonih AnGR, 

jer omogućavaju identifikovanje populacija ili odreĊenih ţivotinja sa 

jedinstvenim osobinama, koje se tada mogu sve više zaštititi. Pored toga 

primena genomike i bioinformatike nam omogućava precizniji uvid kljuĉne 

apsekte za oĉuvanje autohtonih rasa domaćih ţivotinja, poput nivoa inbridinga i 

efektivne veliĉine populacije.  

Cilj ovog istraţivanja jeste primena genomike i bionformatiĉkog pristupa u 

proceni genetske raznolikosti populacije ovaca rase cigaja kako bi se stekla 

realnija slika o statusu i ugroţenosti ove rase u našoj zemlji. 

MATERIJAL I METODE 

Istraţivanjem je obuhvaćeno 26 grla oba pola (26 ovaca i 2 ovna) i oba soja 

(somborska i ĉokanska cigaja). Uzorci su uzeti iz dva stada u Banatu. Grla su 

birana sluĉajnim metodom. Biološki materijal za izolaciju DNK uzet je pomoću 

nazalnog brisa. Nakon izolacije DNK, uraĊena je genotipizacija uzoraka 

pomoću Ilumina platforme OvineSNP50 BeadChip V3 (Illumina Inc, San 

Diego, California), koja je determinisala 56175 SNP sa proseĉnim rastojanjem 

od 46 kb izmeĊu SNP.  

Nakon genotipizacije uraĊena je standardna kontrola kvaliteta u programsku 

paketu PLINK v1.9 (Purcell i sar. 2007). Kontrola kvaliteta genetskih podataka 

obuhvatila je filtriranje jedinki i SNP markera sa uspešnošću pozivanja većom 

od 90%, kao i SNP markera sa frekvencijom minornog alela većom od 1%. 

Nakon ovog postupka iz analize je iskljuĉeno je 8936 SNP. Konaĉna baza 
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podataka obuhvatala je genotipske informacije za 47236 SNP markera kod 26 

jedinki. 

Za procenu nivoa inbridinga u populaciji korišćen je metod genomskog 

inbridinga (FROH) koji meri udeo autozomalnog genoma jedinke koji se nalazi 

unutar homozigotnih segmenata (ROH – Runs of Homozygosity). Ti segmenti 

predstavljaju regije u genomu gde su oba hromozoma ili njihovi segmenti 

nasleĊeni identiĉno, odnosno od zajedniĉkog pretka. Za detekciju ROH ostrva 

korišćen je paket detectRUNS koji se koristi za skeniranje genoma za 

homozigotne ili heterozigotne segmente koristeći metod uzastopnih SNP-ova 

(Marras i sar., 2015). Parametri koji su korišćeni u analizi su minimalna duţina 

odseĉka 1mbp, veliĉina kontrolnog prozora 15 SNP i broj nedostajućih SNP bio 

je 0. Duţina ROH strva je posmatrana u 5 klasa: 1-2 Mbp (vrlo udaljeni 

inbriding preko 20 generacija do zajedniĉkog pretka), 2-4 Mbp (udaljeni 

inbriding 10-20 generacija do zajedniĉkog pretka), 4-8 Mbp (srednje blizak 

inbriding 5-10 generacija do zajedniĉkog pretka), 8-16 Mbp (blizak inbriding 3-

5 generacija do zajedniĉkog pretka) i odseĉci veći od 16Mbp (vrlo blizak 

inbriding 1-3 generacije do zajedniĉkog pretka).  

Individualni genomski inbriding izraĉunat je uz pomoć obrasca: 

. 

dok se genomski inbriding na nivou populacije raĉuna kao proseĉna vrednost 

FROH za sve individue u populaciji.  

REZULTATI I DISKUSIJA 

Analizom celokupnog genoma 26 individua rase cigaja gajenih u Republici 

Srbiji utvrĊeno je postojanje ĉak 2115 ROH ostrva. Taj broj je znatno veći u 

odnosu na broj ROH ostrva utvrĊenih u populaciji vlaško-vitorogog soja 

pramenke u gajenog u Republici Srbiji koji su utvrdili Gligović i sar. (2023). 

Najveći broj ROH ostrva je utvrĊen oĉekivano u klasi duţine 1-2 Mbp (870) 

dok je najmanji broj utvrĊen bio u klasi većoj od 16 Mbp i iznosio je 59. Kada 

je reĉ o hromozomima najveći broj ROH ostva pronaĊen je na hromozomu 1, 

ĉak 289 i njegova pokrivenost ROH ostrvima iznosila je 13,66%. Nešto niţu 

pokrivenost, ali i dalje jako visoku imali su hromozomi 2 (241 ROH sa 

pokrivenošću od 11,39%) i 3 (228 ROH sa pokrivenošću 10,78%). Ovako 

visoka homozigotnost na ova tri hromozoma moţe biti posledica selekcije 

sprovedne od strane odgajivaĉa ili prilagoĊavanja specifiĉnim agroekološkim 

uslovima, te u narednim istraţivanjima treba im posvetiti posebnu paţnju. 
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Proseĉna duţina ROH ostrva kao i udeo u ukupnom ROH utvrĊeni u 

istraţivanju prema klasama prikazani su u tabeli 1: 

Klasa ROH Proseĉna duţina (Mbp) Proseĉan udeo (%) 

1-2 Mbp 1.423 41 

2-4 Mbp 2.813 32 

4-8 Mbp 5.602 16 

8-16 Mbp 10.945 8 

>16Mbp 22.681 3 

UtvrĊena vrednost indiviualnog FROH imala je svoje vrednosti od 0,012 do ĉak 

0,321. Proseĉna vrednost FROH iznosila je 0,14. Znatno niţe vrednosti u svom 

istraţivanju utvrdili su Gligović i sar. (2023) u populaciji vlaško-vitoroge 

pramenke u Srbiji, kao i Drţajić i sar. (2022) u populacijama autohtonih rasa 

ovaca gajenih u Republici Hrvatskoj. Ovako visoka vrednost FROH utvrĊene u 

populaciji cigaja rase ovaca gajenih u Republici Srbiji ukazuje na umereno 

visok nivo genomskog inbridinga, što nosi ozbiljne implikacije za oĉuvanje 

genetske raznolikosti, zdravlja i odrţivost ove populacije. Ovako visok nivo 

inbridinga moţe dovesti do smanjenja plodnosti i preţivljavanja, povećanja 

uĉestalosti recesivnih genetskih anomalija, kao i smanjenja adaptivnog 

potencijala populacije na promene okruţenja i bolesti. Odnosno utvrĊeni nivo 

genomskog inbridinga ukazuje na ugroţenost osobina zdravlja, otpornosti, kao i 

reproduktivnih osobina od inbriding depresije. Povećan FROH je indikator da 

genetski drift ima izraţen uticaj što za posledicu moţe imati dodatno i naglo 

smanjenje genetske raznolikosti. TakoĊe u ovoj populaciji moţe relativno lako 

doći do fiksacije nepoţeljnih alela, te do sluĉajnih, nepovratnih promena u 

genetskoj strukturi. 

ZAKLJUĈAK 

Rezultati ovog istraţivanja ukazuju na izraţen nivo homozigotnosti u genomu 

cigaja ovaca gajenih u Republici Srbiji, sa identifikovanih ukupno 2115 ROH 

ostrva kod analiziranih individua. UtvrĊena proseĉna vrednost genomskog 

inbriding koeficijenta (FROH = 0,14) ukazuje na umereno visok nivo 

inbridinga, što je znatno više u poreĊenju sa drugim domaćim populacijama 

ovaca, ukljuĉujući vlaško-vitorogu pramenku. Ovaj nivo inbridinga ima 

potencijalno negativne posledice po zdravlje, otpornost i reproduktivne osobine 

populacije, i predstavlja znak genetske ugroţenosti. U cilju oĉuvanja genetskog 

integriteta i dugoroĉne odrţivosti cigaja rase ovaca u našoj zemlji, neophodno je 

sprovoĊenje mera konzervacione genetike, ukljuĉujući kontrolu parenja, 
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proširenje efektivne veliĉine populacije i korišćenje genomskih informacija u 

odgajivaĉkim programima. Pored ove rase, paţnju treba posvetiti i drugim 

autohtonim vrstama i rasama domaćih ţivotinja kako bi stekli bolju sliku o 

njihovoj ugroţenosti i na vreme mogli da zaštitimo ovako vaţno nacionalno 

blago.  
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