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ВВЕДЕНИЕ  

Актуальность темы исследования. Важной целью «Федеральной 

научно- технической программы развития сельского хозяйства на 2017–2025 

годы» является обеспечение стабильного роста производства сельскохозяй-

ственной продукции... и разработка современных методов экспертизы генети-

ческого материала, используемого при ее производстве. Современная отрасль 

скотоводства требует ускоренного роста молочной продуктивности животных. 

Как считают многие ученные прогрессу генофонда разводимых животных бу-

дут способствовать создание собственной национальной базы генетических 

маркеров, способствующей раннему выявлению заложенной информации и 

установлению в отечественной популяции соотношений между фенотипом и 

генотипом (Кононов В.П., 2013; Амерханов, Х.А. и др., 2017; Нартикоева Л.Г., 

Кочисов С.А.; 2017 Nimbona C. и др.; 2019;).   

Разработка селекционных индексов и компьютерных программ на базе со-

зданных племенных книг по породам позволит получать, хранить и обрабаты-

вать полную информацию о животных. Эти мероприятия могут быть проведены 

в рамках подпрограммы «Улучшение генетического потенциала крупного ро-

гатого скота молочных пород» (Маринченко Т.Е., Королькова А.П., Горячева 

А.В.; 2019; Кузнецов А.В., 2019; Щербакова Н.А., 2020).  

В современном мире технология производства продукции становится ре-

шающим фактором роста экономического потенциала всех отраслей животно-

водства. Технология определяет уровень интенсивности и эффективности про-

изводства, экологическую безопасность, биологическую и пищевую ценности 

продуктов питания (Горелик О.В., 2020).  

Важной составляющей любого продовольственного рынка является произ-

водство молока и молочных продуктов, которое по стратегической и соци-

ально-экономической значимости, размерам вовлекаемых в него трудовых, ма-

териальных и финансовых ресурсов занимает ведущее место, как на рынке про-

изводства, так и на рынке потребления. (Лихоман А.В., и др.; 2016; Фищук Г.В., 

2017; Ескин Г.В., и др., 2018).  

https://elibrary.ru/author_items.asp?refid=464107458&fam=%D0%9A%D0%BE%D0%BD%D0%BE%D0%BD%D0%BE%D0%B2&init=%D0%92+%D0%9F
https://elibrary.ru/author_items.asp?refid=464107458&fam=%D0%9A%D0%BE%D0%BD%D0%BE%D0%BD%D0%BE%D0%B2&init=%D0%92+%D0%9F
https://elibrary.ru/author_items.asp?refid=464107458&fam=%D0%9A%D0%BE%D0%BD%D0%BE%D0%BD%D0%BE%D0%B2&init=%D0%92+%D0%9F
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В России основной тенденцией развития молочного скотоводства является 

увеличение производства и дальнейшее повышение качества коровьего молока 

(Куликова Н.И., Черечеча А.А.; 2020).  

На производство молока наибольшее влияние оказывают пять факторов: 

себестоимость молока, общие затраты на производство, среднегодовое поголо-

вье, выход приплода и цена реализации (Нартикоева Л.Г., Кочисов С.А.; 2017).   

В настоящее время отечественная наука и производство не обладают вы-

сокими технологиями мирового уровня, в той мере, чтобы, используя их в ка-

честве «инструмента», полноценно управляя через генетику себестоимостью и 

качеством мяса, молока, как это делают современные генетические компании 

(Генезис С., 2018). Научный подход к кормлению, состоянию содержания и 

формированию целенаправленной наследственности способствует повышению 

продуктивности коров (Nimbona C., Kulikova N.I., Butore J., Ntunzwenimana M.; 

2019).  

Широкомасштабное использование инновационных технологий, принци-

пов геномной селекции и методов молекулярно-генетических исследований в 

селекционно-племенной работе, наряду с созданием современных селекцион-

ных центров позволит обеспечить устойчивое развитие отечественного живот-

новодства и наращивание объемов производства конкурентоспособной продук-

ции.  

Основная причина необходимости сохранения и улучшения используемых 

генофондов – это получение высокопродуктивных, приспособленных к различ-

ным условиям животных для организации органического сельского хозяйства.  

На территории Российской Федерации допущена к использованию 41 по-

рода молочного, мясного и комбинированного направления продуктивности 

(Федоренко В.Ф. и др.; 2018).   

В тоже время внедрение современных методов воспроизводства и между-

народная торговля племенным материалом привели к глобальному распростра-

нению нескольких так называемых коммерческих американских (голштинская 



6  

порода из США и Канады) и западноевропейских пород, которые обладают вы-

соким потенциалом продуктивности, но требовательны к качеству кормов, зо-

огигиеническим условиям, для работы с этими породами необходима соответ-

ствующая квалификация персонала. (Улимбашев М.Б., Алагирова Ж.Т.; 2016).  

По данным научных институтов (ВИЖ, СПбГАВМ), около 30 % завози-

мого в России генетического материала является носителями какого - либо ге-

нетического дефекта в гетерозиготном состоянии. В отдельных стадах эта 

цифра может быть значительно выше (Жигачев А.И., Эрнст Л.К., Богачев А.С.; 

2008; Кощаев А.Г. и др., 2017).  

В связи с этим, разработка и внедрение новых современных методов гене-

тических исследований при формировании высокопродуктивного поголовья 

крупного рогатого скота является актуальной в решении важной народнохозяй-

ственной проблемы обеспечения населения России экологически безопасной 

продукцией скотоводства.   

Диссертационная работа является частью тематического плана НИОКР, 

утвержденного Ученым советом Кубанского ГАУ на 2016-2020 гг. (прот. №1 от 

25.01.2016) «Разработка новых методов и способов производства высококаче-

ственной продукции животноводства в Краснодарском крае на основе совре-

менных ресурсосберегающих адаптированных систем и технологий» (№ госре-

гистрации АААА-А16-116022410037-1), а также вошла в следующие научно-

исследовательские проекты, выполненные в рамках подготовки отчетов по гос-

ударственным заданиям Минсельхоза России: «Внедрение методов генетиче-

ских исследований, и разработка единой информационной системы идентифи-

кации сельскохозяйственных животных» (2017 г.), «Анализ аллельной струк-

туры поголовья крупного рогатого скота молочного и мясного направления 

продуктивности методом таргетного секвенирования и совершенствование еди-

ной информационной системы идентификации сельскохозяйственных живот-

ных» (2018 г.) и «Анализ генетических характеристик высокопродуктивного 



7  
  

молочного поголовья методом таргетного секвенирования и разработка про-

граммного продукта с целью оптимизации и индивидуализации подбора семени 

при искусственном оплодотворении» (2019 г.).  

Цели и задачи исследований. Цель исследований - нa οcнοве генотипи-

рования STR-маркерами и SNP-чипом разработать комплексную систему иден-

тификации высокопродуктивного поголовья крупного рогатого скота. 

 Для выполнения поставленной цели нами были проведены следующие 

исследования: 

– проанализировано генетическое разнообразие быков-производителей и 

коров, участвующих в формировании современной популяции голштинской 

породы; 

– оценена достоверность происхождения быков-производителей и коров, 

используемых в исследованиях, STR- методом;  

– изучены генотип, продуктивные, воспроизводительные качества пого-

ловья коров; 

– применяя расчет индекса РИТ (родительский индекс телки) сформиро-

вана группа высокопродуктивного молодняка; 

– используя панели SNP- чипа «TruSeq Bovine Parentage Sequencing Panel» 

определен уровень гетерозиготности сформированной группы высокопродук-

тивного молодняка по: происхождению и генетическим маркерам продуктив-

ности; 

– для сформированной группы молодняка установлена взаимосвязь марке-

ров DGAT1 и MSTN и их сочетаний с живой массой, а также маркеров 

MITF_SNPchr22_31746502 и MITF_SNPchr22_31769189 с развитием волося-

ного покрова;  

– определена экономическая эффективность использования STR- метода 

и платформы SNP-чипа «TruSeq Bovine Parentage Sequencing Panel» при фор-

мировании высокопродуктивного поголовья. 

Научная новизна. Впервые в популяции голштинской породы, на основе 

комплекса биологических, молекулярно-генетических исследований, проведен 
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новый прием отбора и оценки достоверности происхождения и продуктивных 

качеств животных. Предложена оптимизация системы формирования высоко-

продуктивных групп животных при чистопородном разведении. 

Основные положения, выносимые на защиту: 

– результаты исследований вариабельности генофонда быков-производи-

телей и коров голштинской породы, формирующих высокопродуктивное по-

головье;  

– оценка особенностей молочной продуктивности и воспроизводства дой-

ного поголовья; 

– схема формирования селекционной группы молодняка в раннем воз-

расте;  

– исследования аллельного полиморфизма молодняка по достоверности 

происхождения, продуктивности, продолжительности использования и адап-

тации к условиям содержания; 

– расчет экономической целесообразности применения различных мето-

дов генетических исследований в хозяйствах при формировании высокопро-

дуктивного поголовья. 

Теоретическая и практическая значимость работы заключается в том, 

что обоснована и экспериментально доказана возможность проведения совре-

менных методов генетических исследований при формировании высокопро-

дуктивного поголовья голштинской породы. 

Проведение генотипирования животных STR-маркерами и SNP-чипом 

«TruSeq Bovine Parentage Sequencing Panel» способствуют повышению рента-

бельности выращивания молодняка до 7,3 %. 

Методология и методы исследования. Методология исследований осно-

вывается на научных и методических разработках отечественных и зарубеж-

ных ученых в области генетики и разведении сельскохозяйственных живот-

ных. Для анализа полиморфизма популяции, взаимосвязи генетических пара-

метров, показателей продуктивности применялись методы вариационной ста-
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тистики, предназначенные для обработки результатов популяционно-генети-

ческих экспериментов и наблюдений. Обработка материалов исследований 

проводилась биометрическими методами.  

Степень достоверности и апробации проведенных исследований.  

Достоверность результатов исследований, представленных в диссерта-

ции, подтверждаются тем, что опыты проведены на достаточном поголовье 

крупного рогатого скота, при этом в работе применялись современные методы 

исследований и оборудование. Экспериментальная часть работы реализована с 

использованием общепринятых методов планирования научного эксперимента 

и методов, применяемых в разведении, селекции и генетике сельскохозяйствен-

ных животных, а также экономике. Обработка результатов экспериментов про-

водилась с использованием актуального программного обеспечения и обще-

принятых методов статистики. 

Выводы и предложения производству вытекают из результатов собствен-

ных исследований и согласуются с результатами исследований других ученых. 

Результаты исследований доложены на:  

– Х Международной научно-практической конференции «Инновационные 

пути импортозамещения продукции АПК» (п. Персиановка, Донской ГАУ, 

2015);  

– 40-ой Научной-практической конференции молодых ученых «Научный 

потенциал молодых ученых для создания инновационных технологий в АПК» 

(Смоленск, Смоленская ГСХА, 2015);  

– Международной научно-практической конференции: «Приоритетные 

направления развития АПК» (Курган, Курганская ГСХА, 2015);  

– XI Всероссийской конференции молодых ученых (29-30 ноября 2017 г.) 

(Краснодар, Кубанский ГАУ, 2017);  

– II и III Международной конференции «Институциональные преобразова-

ния АПК России в условиях глобальных вызовов» (Краснодар, Кубанский ГАУ, 

2018, 2019);  
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– II и III Национальной конференции «Научно-технологическое обеспече-

ние агропромышленного комплекса России: проблемы и решения» (Краснодар, 

Кубанский ГАУ, 2018, 2019). 

Публикации результатов исследования. По материалам научных иссле-

дований опубликовано 13 статей, в том числе 3 в рецензируемых научных из-

даниях, 3 методические рекомендации, 1 учебное пособие. 

Объем и структура диссертации. Диссертация изложена на 122 страни-

цах печатного текста, состоит из введения, основной части диссертации, которая 

включает в себя обзор литературы, материалы и методы исследований, резуль-

таты исследований, выводы, предложения производству, перспективы и направ-

ления дальнейших исследований, список литературы и приложения. Диссерта-

ционная работа содержит 28 таблиц, 23 рисунков. Список литературы включает 

122 источника, в том числе 18 на иностранном языке. 
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1. ОБЗОР ЛИТЕРАТУРЫ  

  

1.1 Генетические особенности высокопродуктивного  

крупного рогатого скота 

Главными элементами интенсификации в скотоводстве являются полно-

ценное кормление животных, качественное преобразование стад и пород пу-

тем проведения систематической селекционно-племенной работы (Дунин 

И.М., Амерханов Х.А.; 2017; Иванова И.П. и др., 2018; Сафина Н.Ю. и др., 

2020; Племяшов, К.В. и др., 2021). 

Целенаправленная селекционная работа в молочном скотоводстве повли-

яла на усиление процессов интенсификации отрасли (Ruban S. и др., 2017; Ма-

ринченко Т.Е., 2019; Кудинов А.А. и др., 2019; Николаев, С.В., 2020).  

В связи с продолжающимся сокращением численности коров встал во-

прос о выборе пород для интенсивного разведения, обеспечивающих высокую 

эффективность производства продукции, при сохранении их способности к 

расширенному воспроизводству (Kataria, R.S. и др., 2011, Чинаров В.И. 2019; 

Селионова М.И. и др., 2019).  

В условиях интенсивного молочного скотоводства особое значение при-

обретает получение и племенное использование высокопродуктивных живот-

ных, характеризующих потенциальные возможности и качества породы: гене-

тические, хозяйственно-полезные, биологические, племенные (Жигачев, А.И 

и др., 2008; Амерханов Х.А. и др., 2019; Коробков Е.В. и др., 2021). 

В Российской Федерации, в общей численности крупного рогатого скота, 

ведущее положение занимают 3 породы: черно-пестрая – 54 %; голштинская – 

14 %, айрширская – 3 %. Племенное поголовье коров всех пород составляет 

15,1 % в их общем поголовье (Стрекозов Н.И. и др., 2012; Татаркина Н.И., 

2017; Шеметюк С.А. и др., 2019).  

В Краснодарском крае, в общей численности племенного крупного рога-

того скота, ведущее положение занимают 3 породы: голштинская – 74,7 %, 
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айрширская – 13,6 %; красная степная – 5,5 %. Племенное поголовье коров 

составляет 11,5 % от общего племенного поголовья голштинской породы в 

стране. При этом в племзаводе АО фирма «Агрокомплекс» им. Н.И. Ткачева – 

66,3 %; ПАО «Родина» Каневского района и АО «Агрокомплекс «Павловский» 

Павловского района соответственно по 9,2-9,4 %, разводится основная часть 

высокопродуктивного поголовья. Продуктивность дойного поголовья 

голштинской породы по краю превышает общероссийский показательна 4,3 % 

и составляет 8944 кг (Кощаев А.Г. и др., 2017). 

Племенные хозяйства служат основой высокопродуктивного животно-

водства, главная задача которого заключается в производстве наибольшего ко-

личества продукции (молока, мяса и др.) высокого качества при наименьших 

затратах труда и средств (Щербакова Н.А. и др.; 2020). 

Увеличение в структуре поголовья доли высокопродуктивных молочных 

пород привело, с одной стороны, к резкому наращиванию продуктивности, а с 

другой – к снижению экономической эффективности ведения отрасли и, как 

следствие, к ее стагнации. В связи с этим изучение их племенных качеств и 

хозяйственно-полезных признаков является актуальным (Федоренко В.Ф. и др, 

2018; Чинаров В.И., 2019; Михайлова И.Ю. и др., 2021). 

За последние десятилетия во многих странах (в т. ч. Республике Бела-

русь), при значительно увеличении продуктивности коров, сократился срок 

продуктивного использования коров до 2,5-2,8 лактации, что недостаточно для 

полной реализации генетического потенциала животных, который раскрыва-

ется только на 5-6-й лактации (Казаровец Н.В. и др.; 2019). 

Высокопродуктивные коровы имеют большое значение в совершенство-

вании породы, поэтому изучение их молочной продуктивности с дочерями в 

конкретном стаде позволяет повысить результативность селекционно-племен-

ной работы (Холодова Л.В. и др.; 2019). Это высказывание поддерживается и 

другими учеными, считающим, что для эффективного управления селекцион-

ным процессом необходима полная, качественная и надежная информация, как 
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об отдельном животном, так и о породе в целом (Абугалиев С., Шамшидин А.; 

2012; Селионова М.И. и др., 2019).  

О высокой ценности животных, говорит тот факт, что на выставке 

«Звезды Подмосковья» в 2018 г., телка по кличке «Майна-М» была продана за 

120 тысяч рублей, финальная цена в полтора раза превысила стартовую. Это 

результат целенаправленной селекции в ОАО «Московское» по племенной ра-

боте»: отец телки знаменитый бык-производитель «улучшатель удоя», компо-

нентов молока, экстерьера потомства, носителя бета казеина А2А2. 

В Московской области по итогам 2018 года лучшей коровой (инвентар-

ный номер 13078577) признано животное с продуктивностью за 305 дней по 

второй лактации – 16085 кг молока, содержание жира – 3,73 %, белка – 3,28 % 

(Жаров И.Н. и др., 2018). 

ВНИИ племенного дела в «Базу данных по национальному генофонду 

сельскохозяйственных животных – племенного КРС молочного направления 

продуктивности» за 2019 г. по Краснодарскому краю внесло корову - рекор-

дистку голштинской породы с инвентарным номером 13142, принадлежащую 

племзаводу «Родина» Каневского района с показателями продуктивности за 

305 дней лактации – 16130 кг молока, производства жира молока – 634 кг, про-

изводство молочного белка – 490 кг. 

После проведения экспертной оценки поголовья, представляемого на ве-

дущей российской выставке племенных животных ученые: И.Н. Янчуков, А.И. 

Ермилов, А.А. Ермилов (2018) отмечают, что в условиях Российской Федера-

ции у разводимого скота необходимо, на перспективу, улучшать все показа-

тели молочной продуктивности и тип телосложения. С таким мнением согла-

сен В.П. Кононов (2013), отмечающий что особенностью голштинской породы 

является сформированная, в процессе селекции, ярко выраженная лактацион-

ная функция, которая обуславливается изменениями в интенсивности обмена 

веществ. Как показал опыт изучения голштинизации в Краснодарском крае, 

процесс поглощение ведущей мировой породой не всегда в лучшую сторону, 

https://elibrary.ru/author_items.asp?refid=464107458&fam=%D0%9A%D0%BE%D0%BD%D0%BE%D0%BD%D0%BE%D0%B2&init=%D0%92+%D0%9F
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меняет биологические и хозяйственно-полезные признаки скота относительно 

материнской породы. (Кузнецов А.В., 2019). 

При этом основная задача, стоящая при отборе нужных генотипов – это 

оценка племенной ценности животных, способствующая повышению генети-

ческого потенциала продуктивных показателей у последующего поколения 

(Сатыгул С.Ш. и др.; 2009; Шамшидин А.С. и др., 2017; Ротарь  Л.Н., Позов-

никова М.В., 2019). 

Изучение взаимосвязей между уровнем продуктивности и продолжитель-

ностью жизни маточного поголовья выявило антагонизм между этими показа-

телями, который возник по двум основным причинам: односторонняя селек-

ция на продуктивность, и нарушения в кормления (отсутствие мульти факто-

риальных систем питания, адекватного функциональным возможностям орга-

низма в конкретной технологической среде). Ряд авторов сходятся во мнении, 

что снижение продолжительности хозяйственного использования животных с 

высокой долей кровности по голштинской породе связано с несоответствием 

потребностей животных, с уровнем кормления и недостаточным контролем за 

состоянием стад (Щербакова Н.А. и др.; 2020). 

Сегодня широкомасштабное поглощение местных пород коммерческими, 

в т. ч. голштинской, продолжается. При этом помесные популяции сохраняют 

местные названия в то время как генетическими они таковыми уже не явля-

ются. Зарубежные ученые считают, смесь европейского и восточно-азиатского 

крупного рогатого скота является уникальной по сравнению с другими севе-

роамериканскими породами (Decker J.E., Taylor J.F., Kantanen J., Millbrooke A.; 

2016). 

Теоретический анализ выживаемости коров с использованием функции 

Гомпертца выявил положительную взаимосвязь между средней длительно-

стью хозяйственного использования и величиной, обратной интенсивности 

выбытия за первую лактацию. Установлено, что динамика надоев за 305-дн. 

лактации, в ряду последовательных лактаций детерминирована сочетанием 

https://www.researchgate.net/profile/Jared_Decker
https://www.researchgate.net/profile/Jeremy_Taylor3
https://www.researchgate.net/profile/Juha_Kantanen
https://www.researchgate.net/profile/Anne_Millbrooke2
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значений двух параметров: потенциала продуктивности (тыс. кг) и потенциала 

жизнеспособности (относительная величина, отражающая темп возрастного 

снижения степени реализации потенциала продуктивности) (Черепанов Г.Г. и 

др.; 2017).  

В хозяйствах Уральского региона анализ сокращения сроков хозяйствен-

ного использования коров показал, что животные выбывали в основном по 

причинам заболевания конечностей (27,5 %), вымени (13,6 %) и патологии вос-

производительной системы (17,3 %), и низкой продуктивности (Лоретц О.Г., 

2014).  

В связи с этим А.В. Кузнецов (2019) эффективность коровы за оценивае-

мую лактацию предлагает рассчитывать с учетом живой массы и продуктив-

ности по формуле: эффективность коровы за 305 дн. лактации = [(выход мо-

лочного жира за 305 дн, кг + выход молочного белка за 305 дн, кг) / живая 

масса, кг] Х 1000.  

Исследованиями коров с более 8000 кг молока за лактацию племзавода 

«ФГУП ПЗ «Учхоз ГАУСЗ», было доказано, что продуктивность коров-рекор-

дисток по второй лактации более высокая, чем от полновозрастных коров. С 

экономической точки зрения повышение продуктивности коров до 8,9 тыс. кг 

увеличивает уровень рентабельности только при сбалансированном кормле-

нии высокопродуктивных коров (Татаркина Н.И., 2017).  

Отбором, проведенным на высокопродуктивных коровах-первотелках 

уральского типа, в Свердловской области, была выделена группа с продуктив-

ностью 10747 кг молока, с жирномолочностью 3,8 %, содержанием белка 3,25 

%. В результате исследований установлено, что с увеличением молочной про-

дуктивности коров от 10433 кг до 13356 кг молока, жирномолочность перво-

телок достоверно снижается от 3,81 % до 3,77 %, соответственно белковомо-

лочность повышается от 3,25 % до 3,37 %. Анализ конституциональных осо-
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бенностей коров-первотелок доказывает, что с увеличением молочности жи-

вотных, пропорционально улучшаются значения промеров статей экстерьера 

исследуемого поголовья (Лешонок О.И., 2018). 

При создании семейств в племенном заводе «Орошаемое» Нижневолж-

ского региона было установлено что возможно создать группы животных, от-

личающиеся или высокой молочностью коров потомков от 7,5–8,5 тысяч кг 

молока, или высокой массовой долей жира молока 3,6 –3,92 %. (Коханов М.А., 

Коханов А.П.; 2014). 

По убеждению В.С. Матюкова, Я.А. Жарикова, Н.А. Зиновьевой (2018) 

голштинскую породу в течение более двух столетий интенсивно и целенаправ-

ленно отбирали по молочной продуктивности в условиях стабильного и доста-

точного сбалансированного кормления. В связи с этим она отличается круп-

ным телосложением, специфическим эндокринным статусом, бедностью му-

скулатуры, нежностью костяка, и др. благодаря которым голштинская корова 

способна на единицу массы потребить большое количество корма и превра-

тить его в питательные вещества в молоко.  

В условиях Западной Сибири, при формировании селекционной группы 

коров рекомендовано отбирать животных, крепкого телосложения, при отсут-

ствии пороков, с молочной продуктивностью, превышающей среднее по стаду: 

по удою – 27 %, массовой доле жира и белка на 0,08 и 0,03 % соответственно. 

Наличие достаточного количества маточного поголовья в селекционной 

группе необходимо для получения и выращивания ценного племенного мате-

риала, т.к. обуславливает увеличение уровня продуктивности в последующих 

поколениях. (Иванова И.П., Троценко И.В., Борисенко С.В.; 2018). 

Учитывая уникальную высокую продуктивность молочного стада про-

блема получения высокопродуктивных коров интересует в настоящее время 

широкий круг специалистов – биологов, генетиков, зоотехников-селекционе-
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ров. Общеизвестно, что при современной, особенно крупномасштабной селек-

ции, эффект на 80–90 % зависит от быков-производителей (Стрекозов Н.И. и 

др.; 2012). 

В работах Уральских ученых отмечается, что интенсивность отбора и ско-

ростью ремонта стада, рост продуктивности у дочерей, напрямую связан с по-

казателем продуктивного долголетия коров. Для этого в селекционной работе 

желательно использовать быков-производителей, потомство которых отлича-

ется более высоким сроком продуктивной жизни и лучшими адаптационными 

качествами с параметром «продуктивное долголетие». (Лоретц О.Г., 2014).  

Понятие племенной ценности в мире не является универсальным. В раз-

ных странах в него вкладывают разный смысл, базирующийся на местных 

условиях, рынке и традициях. За различными селекционными индексами 

скрываются различные стратегии и цели разведения. Для повышения уровня 

продуктивности, без потерь плодовитости и здоровья, необходимо подходить 

к выбору производителей осмысленно и ответственно, уделяя серьезное вни-

мание прямым показателям здоровья, воспроизводства и продуктивного дол-

голетия, и в меньшей степени – выставочному экстерьеру (Тяпугин Е.А. и др., 

2014).  

Нужно вооружиться пониманием, как правильно пользоваться ключевым 

инструментом современной селекционно-племенной работы, и тогда реклам-

ные каталоги с колонками «непонятных» цифр действительно окажут помощь 

в эффективном подборе быка, а красивые фотографии животных в них не ста-

нут единственным доводом в пользу приобретения дорого семени от произво-

дителя, не являющимся оптимальным выбором для российских условий про-

изводства. Достичь улучшения поголовья без потерь в функциональности – 

значит увеличить рентабельность производства, ведь производителю важно не 

«молоко любой ценой», а молоко, обеспечивающее максимально возможную 

прибыль (Стрекозов Н.И. и др.; 2012). 
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При подборе быков-производителей необходимо учитывать проявление 

полового диморфизма, т.к. наблюдается следующая закономерность, чем 

выше этот показатель, тем выше воспроизводительная способность спермы 

выше (на 6,5–14,2 %); интенсивность роста потомства (2-20 %) (Goncharenko I., 

Vinnichuk D.; 2015). 

В хозяйствах Ставропольского края широкое внедрение в систему вос-

производства сексированного семени быков голштинской породы, позволило 

увеличить количества рождаемых тёлочек от собственного высокопродуктив-

ного маточного поголовья и дополнительно получить 889,9 тыс. рублей. (Ко-

валева Г.П. и др.; 2018). 

Признание ведущей роли отца в генетическом совершенствовании стада 

не снижает значения отбора, так как его генотип реализуется в потомстве через 

подбор. Отбор является первоначальной фазой селекции, а подбор пар из числа 

отобранных маток и производителей с целью получения от них более высоко-

продуктивного потомства – вторым, завершающим этапом селекции (Лоску-

тов С.И. и др.; 2015). 

Многие понимают все сложности, связанные с изучением генетической 

природы в т. ч. и за счет инбридинга т. к. результаты его использования в прак-

тике животноводства обычно очень противоречивые. Однако И.Ю. Подреч-

нева (2016) отмечает, что из 254 исследованных высокопродуктивных живот-

ных 26 % получены с применением инбридинга. В связи с этим, отмечает этот 

же автор, для получения коров с высокой молочной продуктивностью в по-

вторный подбор необходимо назначать быков с высокой племенной ценно-

стью. 

Происхождение быков-производителей, занимающих в рейтинге TPI 

голштинской ассоциации Америки лидирующее положение говорит о посто-

янном использовании за рубежом кросса линий. Использование этих быков ве-

дет к значительному увеличению генетического потенциала, но при этом сни-

жается генетическое разнообразие. Работа на эффект гетерозиса позволяет не 
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только увеличивать продуктивность, но и в более ярком выражении, линейных 

признаков экстерьера коров первотелок (Крысова Е.В., 2018).  

При изучении эффективности подбора родительских пар установлено, 

влияние отцов на признак белковомолочности в несколько раз превышает вли-

яние матерей, т.к. 80 % производителей увеличили удой, 60 % массовую долю 

жира и 71 % долю белка. Дочери быков (100 %) превышают стандарты породы 

(2010 года) по удою, МДЖ только на 20 % и соответствует требованиям по 

МДБ (Прищеп Е.А., и др.; 2019). Эти же авторы рекомендуют что наиболее 

эффективно проводить сравнение дочерей с показателями их матерей, при 

этом вести отбор за первую лактацию. 

В племзаводе «Пушкинское» от коров черно-пестрой породы с использо-

ванием быков голштинской породы канадской и местной селекции получено 

поголовье, с продуктивностью свыше 7,0 тыс. кг молока за лактацию, позво-

ляющее выделить его как новый тип Нижегородского высокопродуктивного 

скота. (Воробьева Н.В., Комиссарова Т.Н., Шишкин А.В.; 2016). 

Путем сравнения адаптивных способностей голштинского скота при ин-

тродукции в хозяйства предгорной зоны (ООО «Агроконцерн «Золотой ко-

лос», ООО «Союз-Агро») Кабардино-Балкарской Республики, установлено 

что у коров отечественной и американской селекции, в сравнении с местной 

породой, наблюдалось повышение продуктивности. Они превосходили по 

удою: за 1-ю лактацию на +2227 кг, во 2-ю - на +2465 кг. Выход молочного 

жира и белка оказался выше в группах американского происхождения: на 47,9-

74,8 кг, количество МДБ на 41,0-63,3 кг. Все это свидетельствует о достаточно 

успешной акклиматизации голштинского скота отечественной и американской 

селекции в условиях республики (Улимбашев М.Б., Алагирова Ж.Т.; 2016). 

Таким образом установлено, что проблема повышения эффективности 

молочного скотоводства приобрела большую актуальность. Только изучение 

генотипа высокопродуктивных животных, характеристика их генетических, 
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племенных качеств и нормы реакции на влияние условий среды, позволит фор-

мировать высокопродуктивное потомство (Баранова Н.С., Баранов А.В., Под-

речнева И.Ю.; 2017).  

Для этого все шире разрабатываются внедряются современные методы 

исследований молекулярно-биологических механизмов проявления генотипи-

ческой информации, заложенной в животных.  

 

1.2 Использование ДНК-анализа и молекулярно-биологических 

 маркеров для изучения генофонда 

Генофонд крупного рогатого скота в Российской Федерации до 2005 года 

исследовался в основном за счет использования ЕАВ- локуса групп крови в 

качестве генетического маркера. Как показывает динамика, сравнения с 1998 

годом, произошло сокращение числа аллелей на 68 видов. При этом наблюда-

лась увеличение гомозиготности на 1 %, и сходство с голштинской породой до 

rm=0,862. Наряду с повышением молочной продуктивности, до 9200 кг молока 

за стандартную лактацию, улучшением экстерьера и морфофункциональных 

свойств вымени коров в племенных заводах удалось сохранить признаки ис-

ходной черно-пестрой породы хозяйства, характеризующейся аллелями: 

B1G2KO4Y2E’3O’; B1G2KO4Y2; D’E’3F’2; B1G2KO4E’1G’J’1K’O’G’’; B2O1Y2O’; 

B2O1Y2P’2Q’; B1T1E, 3F’2; B2P2T1A; 1D’G’I’O’; B2T2A’1D’’; P1E’4, P1I’’; Q, 

Y1A’1Y’; B’E’3F’2G’; D’O’ (Попов Н.А., Марзанова Л.К., 2016).  

Подобная тенденция, хотя и менее заметная прослеживается при изучении 

маркерных аллелей родоначальниц высокопродуктивных семейства. Выявлено, 

что высокая молочная продуктивность отмечена у коров, гомозиготных по ал-

лелю ЕАВ–локуса B1O3Y2A2’E3’G’P’Q’Y’ и низкая – у гомозиготных по аллелю 

«b». Ряд ценных аллелей: B1I1T1A1’P’; E3’G”; G2О’; G2E3’F2’O’; О1 и В2Р2Т2Р’, не 

имеет широкого распространения у коров заводских семейств. Для оптимизации 
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системы подбора с использованием ЕАВ- локуса групп крови в качестве генети-

ческого маркера, предлагаются варианты АВ/ВВ, АВ/АВ, ВС/АА, АВ/СD и АВ/ВС 

(Баранова Н.С., Баранов А.В., Подречнева И.Ю.; 2017). 

Исследованиями установлено, что за три последних поколения у коров 

активной части популяции холмогорского скота, значительно изменилась ге-

нетическая структура ЕАВ-локуса. Стали реже встречаться типичные аллели: 

А’О’; Е2’G’G’; Q’E2Q и О2. Наиболее сильное влияние на изменение широты 

генетической изменчивости в маточных стадах оказывают используемые про-

изводители (Прожерин В.П., Ялуга В.Л., Селькова И.В., Степанова Л.И.; 2018). 

В.С. Матюков, Я.А. Жариков, Н.А Зиновьева (2018) считают, что скрещи-

вание с голштинами меняет межлокусные комбинации генов. 

Ряд авторов отмечают что данное обстоятельство весьма важно с позиции 

рационального использования генофонда. Для сохранения изменчивости 

крупного рогатого скота требуется построение собственной генетической и ге-

неалогической структуры, обеспечение безопасности разведения отечествен-

ной популяции пород из-за распространения наследственных болезней, под-

держание уровня индивидуальной и групповой гетерозиготности (Седых Т. А. 

и др., 2014; Бушмелева П.В. и др., 2019; Чижова Л.Н., Селионова М.И. и др., 

2020).  

Сужение аллелофонда связано с поглотительным скрещиванием местного 

маточного поголовья с быками голштинской породы, и импортом быков-про-

изводителей, маток (Зиннатова, Ф.Ф., 2018, Shevtsova, A. A. и др., 2018; 

Efimova I.O., Akhmetov T.M. и др.; 2020).  

Широкое использование голштинского скота в Российской Федерации 

привело к повышению молочной продуктивности и улучшению технологиче-

ских качеств молочного скота. Однако были выявлены определенные про-

блемы с состоянием здоровья и адаптацией импортных животных. Высокая 

молочная продуктивность неизбежно приводит к ослаблению иммунитета и 
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фертильности, уменьшению способности противостоять стрессу. Восприим-

чивость высокопродуктивных коров ко многим заболеваниям в конечном 

итоге снижает продуктивность, плодовитость и срок хозяйственного исполь-

зования (Китаёв Ю.А., 2020). 

Генетическое улучшение пород молочного направления продуктивности 

в значительной степени осуществляется за счет интенсивного использования 

глубокозамороженной спермы наиболее ценных быков-производителей (Ша-

талина, О.С. и др., 2021). 

Основную долю (68 %) в породной структуре стада быков молочного 

направления, принадлежащей АО «Головного центра по воспроизводству», 

составляют производители голштинской породы. По результатам генетиче-

ской экспертизы на быков-производителей выдаются генетические паспорта с 

указанием аттестации на десятки моногенных заболеваний, летальных гапло-

типов и носительство генов, отвечающих за хозяйственно-полезные признаки 

(Шеметюк С.А. и др.; 2019). 

По сообщениям сотрудников отдела молекулярной биологии Испыта-

тельного центра ФГБУ «ВГНКИ» в условиях оптимизированного ПЦР, элек-

трофоретической детекции и пиросеквенирования коротких фрагментов ге-

нома (в областях значимых мутаций), были изучены образцы животных раз-

личных пород. Установлено, что в голштинской породе, в 6 % случаев обнару-

жена мутация дефицита холестерина (HCD), 3 % – мутация комплексного по-

рока позвоночника (CVM); в 1 % – мутации дефицита XI фактора свертывае-

мости крови (FXID) и брахиспинального синдрома (BY); 0,8 % – дефицита ад-

гезии лейкоцитов (BLAD) (Сайфиев А.А., 2018). 

Российскими учеными разработаны методические рекомендации по мо-

лекулярно-генетической идентификации мутаций, в которых предлагается ис-

следовать 18 различных мутаций. Ведется разработка методик для выявления 

наследственных патологий, в т. ч. арахномелии (A), тромбопатии (TP), субфер-

тильности быков (BMS) и врожденного дефицита цинка (ZDL) (ВГНКИ, 2019). 
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Кроме вышеперечисленных показателей, предлагается тестирование на 

носительство мутаций, ассоциированных с субфертильностью быков (BMS), 

тромбопатией (TP), дефицит-цинка-подобным синдромом (ZDL), арахноме-

лией (A) (DairyNews.ru, 2019). 

Эпигенетические исследования становятся все более значимыми для по-

нимания механизмов наследования, так как изучает наследуемые изменения 

экспрессии (активности) генов, а не модификации самого генетического кода 

(Magee D.A. и др., 2010). 

В качестве генетических маркеров нашли применение различные микро-

сателлитные ДНК. Их число у различных видов достигает сотен. Интерес к 

использованию сателлитной ДНК для маркирования хромосом связан с тем, 

что ее выделение и идентификация более просты в сравнении с выделением и 

идентификацией ДНК структурных генов, при этом для отдельных классов са-

теллитов характерны как их хромосомная специфичность, так и специфич-

ность локализации на хромосоме. В силу высокого полиморфизма они могут 

быть использованы наряду с группами крови в системах идентификации про-

исхождения животных. (Маринченко Т.Е., Королькова А.П., Горячева А.В.; 

2019).  

Для ее проведения используются три перспективных, для практической 

селекции, подхода: GAS-селекция, MAS-селекция, GS-селекция. Когда в каче-

стве маркеров используют SNP (Single Nucleotide Polymorphism), селекция но-

сит название GS (genomic selection). 

В рамках GS-селекции определяют генотип, считая, что каждый маркер - 

это QTL (quantitative trait loci) и вычисляют влияние всех маркеров одновре-

менно по их вкладу в генетическую вариансу. Широко используемая техноло-

гия анализа микро- и мини-сателлитов ДНК, позволяет получить данные о ге-

нетическом расстоянии между отдельными популяциями крупного рогатого 

скота, уровне гетерозиготности, определять достоверность происхождения на 

https://elibrary.ru/author_items.asp?refid=604426996&fam=Magee&init=D+A
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100 % уровне и регистрировать истинную кровность характеристики генети-

ческого материала того или иного предка. Подтверждение достоверности про-

исхождения с использованием SNP-маркеров (single nucleotide polymorphisms) 

и с применением ДНК платформы, позволяет найти несколько сотен локусов. 

Однако результаты таких исследований в литературе представлено мало. 

В США и в ряде других стран, установили стандартные системы для ДНК-

профилирования последовательностей повторов, тем самым скомбинирован с 

получением единой системы индексации ДНК (CODIS), которая служит в ка-

честве лабораторного стандарта для ДНК-профилирования (Стефенс К.М. и 

др., 2019; Николаев С.В., 2020). 

В настоящее время создание собственных наборов SNP (Single Nucleotide 

Polymorphism), основанных и установленных для отечественной популяции 

соотношений между фенотипами и генотипом, позволят повысить точность 

прогнозов по признакам (Федоренко В.Ф. и др., 2018). 

Высокая достоверность и специфичность ДНК анализа может быть 

достигнута при использовании любых видов биологического материала: 

кровь, слюна, волосы, сперма, образцы мягких тканей. Для анализа мик-

росателлитов требуется очень малое количество крови и какой-либо ткани 

организма, поэтому возможно прижизненное взятие образцов.  Микроса-

теллиты одинаковы у близких видов. Что позволяет использовать одни и 

те же праймеры и сходные протоколы анализа. 

В настоящее время микросателлитные ДНК-маркерные системы 

находят применение при решении различных фундаментальных и при-

кладных задач сельскохозяйственной биологии и биотехнологии таких, 

как геномное картирование, характеристика генетической структуры по-

пуляции и степени инбредности, оценка генетических расстояний между 

линиями, популяциями, филогенетические исследования, контроль про-

исхождения (Эрнст Л.К., Зиновьева Н.А.; 2008; Guichoux E. и др., 2011). 
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Таким образом, технология ДНК-анализа микросателлитов стано-

вится незаменимым инструментом для решения задач селекции и целена-

правленного повышения продуктивных качеств, выращиваемых живот-

ных и является «золотым» стандартом современной молекулярно-генети-

ческой идентификации животных, рекомендованным Международным 

обществом по изучению генетики животных (ISAG). 

Первым шагом геномной селекции является установление взаимосвязей 

между отдельными SNP (однонуклеотидными заменами), генотипом и фено-

типом. Для этого создается референтная популяция животных (и коров и бы-

ков). Далее на основании данных референтной популяции рассчитывается от-

носительная племенная ценность по конкретным признакам для любого жи-

вотного. Теоретически эта методика позволяет среди большого количества 

молодых животных отобрать лучших и оставить их для получения следующей 

генерации племенного скота. Точность такого прогноза составляет по боль-

шинству признаков 65-67 % (Helyar S.J. и др., 2011, Chen Zh, и др. 2013; Фе-

доренко В.Ф. и др. 2018). 

Широко используемая технология анализа микро- и мини-сателлитов 

ДНК, позволяет получить данные о генетическом расстоянии между отдель-

ными популяциями крупного рогатого скота, уровне гетерозиготности, опре-

делять достоверность происхождения на уровне 100 % надежности и реги-

стрировать истинную кровность (или уровень инбридинга) не по теоретиче-

ским расчетам, используя данные о происхождении, а по содержанию генети-

ческого материала того или иного предка. Использование ДНК-технологий 

позволяет значительно повысить эффективность селекционно-племенной ра-

боты по генетически обусловленным качественным характеристикам молока 

для производства специализированных видов продукции, сокращая расходы 

и время для достижения целей. Выявление предпочтительных вариантов ге-

нов позволяет проводить селекцию по генотипу. 
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Применяемым сегодня способом диагностики гаплотипов фертильности 

HH1, HH2, HH3, HH4, HH5 является использование кастомных (смоделиро-

ванных пользователем) биочипов, используемых для полногеномного скани-

рования SNP. Проведение ДНК-диагностики данным способом требует нали-

чия дорогостоящего оборудования и, кроме того, сопряжено с высокой стои-

мостью биочипов. Если для проведения комплексной ДНК-диагностики (ге-

номная оценка + исследование на наличие нескольких генетических анома-

лий) такой способ является экономически оправданным, то для массового 

скрининга гаплотипов в популяциях крупного рогатого скота необходима раз-

работка простых, относительно дешевых тест-систем, не требующих исполь-

зования дорогостоящего оборудования. Их применение позволит определять 

статус животных на носительство наследственных аномалий, дать характери-

стику их распространения в российских популяциях голштинского и голшти-

низированного скота и разработать программы, направленные на элиминацию 

генетических дефектов в популяциях племенных животных. (Романенкова 

О.С., 2016). 

С расшифровкой последовательности полного генома крупного рогатого 

скота стало возможным прослеживать историю происхождения пород и оце-

нивать генетические связи между современными породами, основываясь на 

результатах полногеномного скрининга SNP-маркеров.  

Были проведены исследования коммерческих и локальных пород в Ев-

ропе, Северной Америке, Азии и Африке на полногеномном уровне.  Однако 

генетические различия, связи и популяционно-генетическая структура рос-

сийских пород скота остаются малоизученными. Исследование генетического 

разнообразия и популяционной структуры российских пород скота на основа-

нии полногеномного полиморфизма единичных нуклеотидов (SNP), получен-

ного с использованием Illumina Bovine SNP50 BeadChip («Illumina Inc.», 

США) являются наиболее перспективными (Зиновьева Н.А. и др.; 2016). 
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1.3 Полиморфизм сочетания аллелей в генах и их взаимосвязь 

 с продуктивностью 

Генетический полиморфизм – это состояние, при котором наблюдается 

длительное разнообразие генов, но при этом частота наиболее редко встреча-

ющегося гена в популяции больше одного процента. Поддержание его проис-

ходит за счет постоянной мутации генов, а также их постоянной рекомбина-

ции. Согласно исследованиям, которые провели ученые, генетический поли-

морфизм получил широкое распространение, так как комбинаций гена может 

быть несколько миллионов (Сатыгул С.Ш. и др., 2009; Hirano T. и др., 2012; 

Zhang Y. [et al.], 2015, Лихоман А.В. и др., 2016, Ескин Г. В. И др., 2018; Тузов 

И.Н., Тузова С.А.; 2019). 

Исследование полиморфизма, частот распространения отдельных вариан-

тов белков, их сочетаемости в генотипах, в популяциях, влияния разных усло-

вий среды содержания животных на разные генотипы по полиморфным бел-

кам, открывает новые перспективы в области понимания целого ряда теорети-

ческих и практических проблем генетики сельскохозяйственных животных, и 

роли экологических условий в формировании генофонда видов. (Kataria R.S. и 

др., 2011; Кадиев А.К., 2013; Garkovenko A.V. и др., 2018). 

В настоящее время в селекционной работе с высокопродуктивным молоч-

ным скотом главное внимание уделяется признакам продуктивности, тогда как 

вопросы сопротивляемости организма неблагоприятным факторам внешней 

среды и их влияние на продуктивность остаются малоизученными   (Н. А. Зи-

новьева и др., 2016; Иванова И.П., Троценко И.В.; 2021).  

Частым явлением в высокопродуктивных стадах стало увеличение сер-

вис-периода за счет ранней эмбриональной смертности. Одной из причин 

этого являются генетические нарушения. У разных пород крупного рогатого 

скота обнаружены мутации и гаплотипы, связанные с гибелью эмбриона. Сбои 

эмбрионального развития могут возникать на любом сроке гестации, в зависи-

мости от конкретной мутации. Для уменьшения риска рождения потомства с 
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генетическими заболеваниями, а также снижения эмбриональной смертности 

необходимо контролировать наличие быков - носителей в популяции (Ескин 

Г.В., Турбина И.С., Гуськова С.В.; 2018; Шевцова А.А. и др., 2018; Романен-

кова, О.С. и др., 2021). 

Низкие показатели продолжительности жизни и пожизненной плодовито-

сти голштинской породы не позволяют вести расширенное воспроизводство 

стада за счет собственного ремонта и массовый отбор по матерям, поскольку 

для ремонта стада в племенное ядро необходимо выделить все наличное ма-

точное поголовье. Фактическая работа по выявлению носителей мутаций и их 

удалению из популяции проводится только в отношении быков-производите-

лей на отечественных предприятиях по искусственному осеменению, исклю-

чительно силами самих станций (Перчун А.В. и др., 2014; Федоренко В.Ф. и 

др., 2018). 

В настоящее время рост генетического потенциала поголовья крупного 

рогатого скота, в большинстве хозяйств России, обеспечивается путем разра-

ботки индивидуальных планов подборки пар быков к маточному поголовью 

(Сакса И., 2018). 

По данным ленинградских ученых, при совершенствовании стад с удоем 

8000-12000 кг молока в год на 1 корову, наилучшие результаты, получены от 

производителей, имеющих высокую геномную оценку.  

В исследовании маточного поголовья голштинской породы в Белгород-

ской области установлено, что молоко коров генотипов ВВ и АВ по κ-казеину 

имело лучшие показатели сыропригодности в сравнении с молоком от гомози-

готных носительниц А-аллеля κ-казеина: выход сырного зерна был выше на 

13-17 %. В популяции высокопродуктивного поголовья установлена низкая 

(8,5 %) доля животных гомозиготных по аллелю В гена κ-казеина при высокой 

доле гетерозигот (44,7 %) и гомозигот АА (46,9 %) (Эрнст Л.К. и др., 2008; 

Юдин Н.С. и др., 2018).  
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Дефицит отечественных быков голштинской породы по желательным ге-

нотипам на сегодняшний день может быть компенсирован импортом спермы 

быков из стран, в которых селекция проводится не только по β- и κ-казеинам, 

но и в целом по сыропригодности. Высокая доля (38,8 %) гомозиготных коров 

по аллелю А2 при наличии значительного по численности поголовья позволяет 

сформировать из них специализированное стадо для производства «гипоаллер-

генного» молока. Значительная доля гетерозиготных генотипов по κ- казеину 

дает возможность создавать группы коров с аллелем В гена κ- казеина по ре-

зультатам генотипирования и получать «улучшенное» молоко для сыроделия 

(Погребняк В.А., Колбас А.В., Морковкина Н.А.; 2019). 

Мониторинг по генам молочных белков в селекционной группе голшти-

низированной холмогорской породы скота архангельской популяции показал 

изменения генетической структуры по пяти генам молочных белков и гормо-

нов (CSN3, LGB, PRL, GH, LEP), и лептина (SNP: R25C, Y7F, A80V) напрямую 

связанных с показателями молочной продуктивности. Отмечается, что выяв-

ление предпочтительных с точки зрения селекции вариантов вышеуказанных 

генов, дополнительно к традиционному отбору животных, может быть направ-

лено на разработку новой системы отбора и подбора животных на генетиче-

ском уровне, с планированием получения через заказное спаривание быков 

следующей генерации с заданными генотипами. (Кононова Л.В., Шарко Г.Н., 

Мачульская Е.В.; 2018; Загидуллин Л.Р., Ахметов Т.М. и др. 2020). 

Генетические маркеры, характеризующие генотип животного на высокую 

продуктивность в одних условиях, могут не соответствовать маркерам, рабо-

тающим в других. В настоящий момент точность прогноза племенной ценно-

сти по большинству признаков составляет 72 %. Это значит, что дочери кон-

кретного быка превзойдут дочерей других быков с вероятностью 72 %. Кроме 

того, существует определенный риск отбраковки быков с выдающимися гене-

тическими характеристиками как «неперспективных». Подобные случаи не 
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редки в мировой практике (Маринченко Т.Е., Королькова А.П., Горячева А.В.; 

2019). 

Оценка данных литературы по проблеме лейкоза крупного рогатого 

скота, с позиции специалистов по трансграничным вирусным инфекциям и ге-

нетического полиморфизма, свидетельствует о существовании четкой взаимо-

связи проявления вируса и генофонда скота (Мищенко В.А., Петрова О.Н., Ка-

раулов А.К., Мищенко А.В.; 2018).  

Полученные данные позволяют осуществлять тонкий анализ потенциала 

животного. и открывают возможность дальнейшего генетического совершен-

ствования породы в направлении повышения продуктивности (Амерханов 

Х.А. и др. 2017). 

Таким образом, ДНК-диагностика по определению полиморфизма генов 

дает возможность корректировать изменение частот встречаемости тех или 

иных аллелей и генотипов в популяции путём определенного отбора и подбора 

пар для селекционного процесса. (Кононова Л.В., Шарко Г.Н., Мачульская 

Е.В.; 2018). Поиск методов повышения продуктивности в настоящее носит 

первостепенное значение для разведения и селекции крупного рогатого скота. 

Отбор животных в возрасте до двух лет, с целью улучшения качества продук-

тивности, является актуальным и требует изучения (Лысенко Н.Г., и др.; 2016; 

Шарко И.Н., Абрамова О.И., Силкина С.Ф.; 2018; Романенкова О.С., Волкова 

В.В., Зимина А.А.; 2021). 
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2. МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ ИССЛЕДОВАНИЙ  

Научно-исследовательская работа велась в 2015–2020 гг. на кафедре био-

технологии, биохимии и биофизики ФГБОУ ВО Кубанского государственного 

аграрного университета, в племзаводе АО «Рассвет» Усть-Лабинского района 

Краснодарского края и учхозе «Краснодарское» г. Краснодар. Молекулярно-

генетические исследования проводили совместно с научными сотрудниками: 

лаборатории белков гормональной регуляции ФГБУН «Институт биооргани-

ческой химии имени М. М. Шемякина и Ю. А. Овчинникова РАН» (г. Москва) 

и лаборатории «Молекулярно-генетических исследований в АПК» Кубанского 

госагроуниверситета.   

На базе высокопродуктивного поголовья голштинской породы «Рассвет» 

Усть-Лабинского района Краснодарского края (от одной коровы голштинской 

породы за производственный год средний удой составлял более 8,0 тыс. кг мо-

лока) провели ранжирование быков, участвующих формировании будущей ге-

нерации по происхождению.  

Изучение генотипа быков-производителей голштинской породы прово-

дили на конкретном материале и анализе имеющихся данных: о происхожде-

нии по документам 1 МОЛ и сертификатам, выданным Ассоциацией голштин-

ского скота «DNA Genotype certificate», «Official Holstein Pedigree», а так же 

данным сайта Dayry bulls. com - Sire Genetic Evalutions/ August 2019, материа-

лам представленным на сайтах поставщиков спермы быков-производителей: 

«Альта Дженетикс Раша» (г. Москва) и «Молочная Компания Генетика» (г. Н. 

Новгород), российской электронной базе данных быков голштинской породы 

(ВНИИ племенного дела, Московская область). Так же в работе использовали 

базу информационно-аналитической системы «Селэкс. Молочный скот»; 

формы зоотехнического (1 МОЛ и 2 МОЛ), племенные свидетельства быков-

производителей, участвующих в искусственном осеменении.  

Схема исследований представлена на рисунке 1.  
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ИСПОЛЬЗОВАНИЕ STR-МАРКЕРОВ И SNP-ЧИПА  
ДЛЯ ФОРМИРОВАНИЯ ВЫСОКОПРОДУКТИВНОГО ПОГО-

ЛОВЬЯ МОЛОЧНОГО СКОТА 

 

 

 

 
 
 
 
 

    

  
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 

Рисунок 1 – Общая схема исследований   
 

Оценку ДНК быков-производителей произвели по микросателлитным 

STR-маркерам (short tandem repeats): BM1824, BM2113, BM1818, CSRM60, 

CSSM66, ETH3, ETH10, ETH225, INRA023, ILSTS006, SPS115, TGLA227, 

TGLA126, TGLA122, TGLA53, провели по представленным в племенных серти-

фикатах на быков-производителей.  

В качестве стандартных маркеров достоверности происхождения живот-

ного мы использовали рекомендации ISAG (Международного общества по 

изучению генетики животных).  

Изучаемые показатели 

Быки-производители: 
– родословная, 
– коэффициент РИБ, 
– гены-маркеры происхождения (STR- 
метод), 
– полиморфизм изученных маркеров 

Коровы:  
– родословная, продуктивность, воспро-
изводительные качества, 
– генетический потенциал по: удою, со-

держанию жира и белка в молоке,  
– достоверность происхождения (STR- 

метод), полиморфизм маркеров 

Высокопродуктивный молодняк:  
формирование I и II групп по родительскому индексу телок (РИТ) 

 I группа  
РИТ =8,6 - 11,2 тыс. кг молока 

 

II группа 
РИТ=свыше 11,3 тыс. кг молока 

 Исследование генотипа молодняка SNP- чипом  
«TruSeq Bovine Parentage Sequencing Panel» 

Расчет уровня гетерозиготности по генетическим маркерам: 
– достоверности происхождения,  
– продуктивности и генетических аномалий (_SNPchr8_108833985, LRP4, 
DGAT1_SNPchr14_1802265, MSTN_SNPchr2_6215942, APAF1_SNPchr5_63150400, 
MITF_SNPchr22_31769189, SMC2_SNPchr8_95410507 и др.); 
Изучение структуры ген-маркеров и их сочетаний  
– с живой массой телок (маркеры DGAT1 и MSTN)  
– развитием волосяного покрова (ген-маркер MIFT) 
 

 

 

 

 

 

 

 

Эффективность применения STR-методов и SNP-чипа  
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В набор фирмы «Гордиз» для определения молекулярно-генетической ха-

рактеристики крупного рогатого скота с целью анализа родства и ДНК-инди-

видуализации животных на основе мультиплексного ПЦР-анализа локусов, 

содержащих STR, включено три дополнительных полиморфных микросател-

литных локуса: CSSM66, ILSTS006 и CSRM60 (табл. 1).  

Таблица 1 – Описание микросателлитных маркеров  
Название локуса Хромосомная локализация Нуклеотидная последова-

тельность единицы повтора 
Основные 

ETH3  D19S2  (GT)nAC(GT)6  
INRA023  D3S10  (AC)n  
TGLA227  D18S1  (TG)n  
TGLA126  D20S1  (TG)n  
TGLA122  D21S6  (AC)n(AT)n  
SPS115  D15  (CA)nTA(CA)6  
ETH225  D9S2  (TG)4CG(TG)(CA)n  
TGLA53  D16S3  (TG)6CG(TG)4(TA)n  
BM2113  D2S26  (CA)n  
BM1824  D1S34  (GT)n  
ETH10  D5S3  (AC)n  

Дополнительные 
CSSM66  D14S31  (AC)n  
ILSTS006  D7S8  (GT)n  
CSRM60  D10S5  (AC)n  

Для молекулярно-генетической идентификации животных на основе мик-

росателлитных маркеров ДНК нами были использована схема работы, реко-

мендованная известным российским производителем продукции для молеку-

лярной идентификации – фирмой «Гордиз».   

В практической части настоящей работы использовались готовые отече-

ственные решения для всех этапов генетического анализа:  

1. Выделение ДНК. Наборы для экстракции ДНК сорбентным методом. 

Экстракция ДНК из биологического объекта (кровь).  

2. Метод экспресс-пробоподготовки. Реагенты для ПЦР-совместимого 

лизиса биоматериала. Быстрая пробоподготовка при работе с типовыми объ-

ектами (кровь, эпителий, слюна). Препарат для амплификации за 15 мин.  
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3. Типирование микросателлитных маркеров. Наборы COrDIS для муль-

типлексной амплификации микросателлитных маркеров ДНК коров методом 

капиллярного электрофореза.  

4. Анализ данных. Программное обеспечение для анализа результатов ис-

следования.  

Анализ проводили с применением метода полимеразной цепной реакции 

– ПЦР. Разработка дизайна праймеров осуществлялась на основе изучения ли-

тературных источников с учетом характеристик используемого оборудования 

и реактивов. В большинстве случаев мы применяли метод RFLP (Restriction 

Fragment Length Polymorphism), т.е. ПЦР-анализ с последующим рестрикци-

онным гидролизом образующихся фрагментов специфичными эндонукле-

азами рестрикции и анализом размеров образующихся фрагментов (рестрик-

тов) путем гель-электрофореза (ДНК-электрофореза). Синтез разработанных 

праймеров осуществлялся ЗАО «Евроген» (Москва, Россия). Индивидуальные 

методики определения аллельных вариантов, условия проведения ПЦР и при-

меры регистрации результатов анализа аналогичны подходам, указанным 

ниже.  

Забор осуществлялся стерильно в соответствии с инструкциями произво-

дителя в специальные вакуумные пробирки SAR-STEDT Monovette® («Сар-

штедт», Германия), содержащими в качестве консерванта ЭДТА. От каждого 

животного было получено 3–5 мл цельной крови. Пробирки с образцами хра-

нились и транспортировались в холоде (плюс 4 °С), не допуская заморажива-

ния.  

Полученные образцы крови частично (от 150 до 200 мкл) переносились 

на стерильную хлопковую марлю в условиях, исключающих перекрёстную 

контаминацию. Высушивались в стерильном шкафу под ламинарным потоком 

воздуха и упаковывались в индивидуальные бумажные пакеты.  

ДНК выделялась из биологического материала при помощи специального 

набора реагентов на колонках «К-СОРБ-100» («Синтол», Россия). В состав 
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набора входят следующие компоненты: протеиназа К (10 мг/мл; 1 мл), лизи-

рующий раствор (21 мл), осаждающий раствор (21 мл), промывочный раствор 

№ 1 (42 мл), промывочный раствор № 2 (61 мл), элюирующий раствор (21 мл) 

и колонки для сорбции и очистки ДНК (50 шт.). Протокол выделения геном-

ной ДНК состоял из трех этапов (лизис, осаждение ДНК, промывка и элюция 

ДНК) и применялся ко всем используемым в данной работе образцам крови:  

1. Лизис.  

1.1. В пробирки объемом 1,5 мл вносили последовательно 10 мкл про-

теиназы К, 200 мкл исследуемого материала, 200 мкл лизирующего раствора. 

Тщательно перемешивали с помощью вортекса.  

1.2. Смесь инкубировали при температуре 65 °С в течение 15 мин, пе-

риодически перемешивая содержимое (в случае выделения ДНК из старых или 

содержащих сгустки образцов цельной крови, рекомендуется увеличить время 

лизиса до 30 мин).  

2. Осаждение ДНК.  

2.1. Капли с крышек сбрасывали краткосрочным центрифугирова-

нием. Добавляли 200 мкл осаждающего раствора. Перемешивали содержимое 

пробирок с помощью вортекса.  

2.2. Капли с крышки сбрасывали кратковременным центрифугирова-

нием. Переносили весь объем на колонку.  

2.3. Центрифугировали при 8000 об/мин в течение 1 мин. Удаляли 

жидкость из коллектора колонки, используя вакуумный насос или микропи-

петку. Для этого аккуратно извлекали колонку из коллектора и, удерживая ее 

в одной руке, отсасывали жидкость из коллектора, затем возвращали колонку 

в коллектор.  

3. Промывка и элюция ДНК.  

3.1. Наносили на колонку 400 мкл промывочного раствора № 1. Цен-

трифу-гировали при 8000 об/мин в течение 1 мин. Удаляли жидкость из кол-

лектора колонки, используя для этого вакуумный насос или микропипетку.  
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3.2. Наносили на колонку 400 мкл промывочного раствора № 2. Центрифу-

гировали при 8 000 об/мин в течение 1 мин.  

3.3. Наносили на колонку 200 мкл промывочного раствора № 2. Цен-

трифу-гировали при 13000 об/мин в течение 2 мин. Осторожно переносили ко-

лонки в чистые пробирки объемом 1,5 мл.  

3.4. В зависимости от ожидаемого выхода ДНК, добавляли 50–200 мкл 

элюирующего раствора, предварительно прогретого до температуры 70 ºС. 

Инкубировали 8000 об/мин в течение 1 мин. Полученный раствор ДНК хра-

нили при минус 20°С. (Допустимо кратковременное хранение раствора ДНК 

при плюс 4°С). Рабочий лабораторный протокол содержал 20 последователь-

ных шагов и составлял следующую последовательность действий:  

1. Перед началом работы сделать аликвоту элюирующего буфера 

требуемого объема (от 50 до 120 мкл на образец).  

2. Внести во все пробирки для исследуемых образцов и тщательно 

перемешать:  

- 400–500 мкл физиологического раствора;  

- 200 мкл лизирующего буфера (раствор № 2);  

- 10 мкл протеиназы К (хранение при минус 20 °С); - 10 мкл 1 M раствора 

DTT.  

3. Приготовить и внести в пробирки образцы, которые готовятся пу-

тем иссечения фрагмента марли с предварительно нанесенной на нее и высу-

шенной кровью, площадь от 0,3 до 1 см2.  

4. Тщательно перемешать содержимое пробирок.  

5. Термостатировать пробирки при 65 °С в течение 1–2 ч.  

6. По окончании термостатирования извлечь пробирки с образцами 

из термостата, который необходимо перевести на 70 °С, поставить в него про-

бирки с аликвотами элюирующего буфера (до окончания выделения).  

7. Выполнить краткосрочное центрифугирование пробирки с образ-

цами для удаления испарений и капель со дна крышки и стенок, минимальная 
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длительность центрифугирования при максимальном числе оборотов в ми-

нуту.  

8. В каждую пробирку внести по 200 мкл осаждающего раствора. 

Тщательно перемешать. Выполнить краткосрочное центрифугирование.  

9. Жидкость из пробирок перенести в колонки К-сорб. Центрифуги-

ровать колонки 1 мин при 8.000 rpm. По окончании центрифугирования про-

контролировать полное прохождение элюента через колонку. В случае непол-

ного прохождения увеличить время центрифугирования и/или число оборо-

тов.  

10. Элюат удалить из пробирок-коллекторов в контейнер для жидких 

медицинских отходов. Колонки вернуть в пробирки-коллекторы.  

11. Внести в колонки по 400 мкл промывочного раствора № 1. Цен-

трифугировать 1 мин при 8.000 rpm, удалить элюат, колонки вернуть в про-

биркиколлекторы.  

12. Внести в колонки по 400 мкл промывочного раствора № 2. Цен-

трифугировать 1 мин при 8.000 rpm, удалить элюат, колонки вернуть в про-

биркиколлекторы.  

13. Внести в колонки по 200 мкл промывочного раствора № 2. Цен-

трифугировать 2 мин при 13.000 rpm (или при максимальном числе оборотов 

центрифуги).  

14. Перенести колонки в чистые пробирки. Центрифугировать 3 мин 

при 13.000 rpm (или при максимальном числе оборотов центрифуги).  

15. Перенести колонки в чистые пробирки.  

16. Внести в каждую колонку, требуемую аликвоту элюирующего бу-

фера, прогретого до 70°С. Пробирки брать из термостата по мере расходова-

ния предыдущих.  

17. Инкубировать колонки под элюирующим буфером 3–5 мин при 

комнатной температуре в горизонтальном положении.  

18. Центрифугировать 1 мин при 8.000 rpm.  
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19. По окончании центрифугирования проконтролировать полноту 

прохождения элюирующего буфера во всех пробирках. Колонки поместить в 

пакет для твердых медицинских отходов. Пробирки маркировать с указанием 

данных образца и даты выделения.  

20. Полученные образцы ДНК хранить при 4–8°С (до одной недели). 

При более длительном сроке – перенести в камеру, обеспечивающую минус 

20°С.  

Выделенная таким образом ДНК использовалась в работе с применением 

набора COrDIS Cattle («Гордиз», Россия).  

Праймеры для ПЦР подобраны фирмой-производителем с учетом прове-

дения амплификации всех 14-ти локусов в одной пробирке. Размер всех ам-

плифицируемых ПЦР продуктов до 320 пар нуклеотидов (с учетом всех из-

вестных аллелей).  

Анализ результатов ПЦР проводился методом капиллярного электрофо-

реза с использованием автоматических генетических анализаторов с лазерин-

дуциро-ванной флуоресцентной детекцией. В наборе COrDIS Cattle использу-

ется пять флуоресцентных красителей, характеризующихся разными длинами 

волн эмиссии для возможности одновременной детекции в разных каналах 

флуоресценции. Праймеры мечены четырьмя флуоресцентными красителями, 

детектируемыми в каналах Blue, Green, Yellow, Red. Стандарт длины S450 ме-

чен пятым, флуоресцентным красителем и детектируется в отдельном канале 

Orange одновременно с продуктами ПЦР. С использованием этих реагентов 

для получения полного STR-профиля образца достаточно 0,2 нанограмм неде-

градиронной ДНК. Оптимальное количество – 0,5 нанограмм.  

Реакционная смесь в наборе аликвотирована в реакционных стрипован-

ных пробирках 0,2 мл и поставляется в лиофилизированном виде, благодаря 

чему реакционные смеси могут храниться при комнатной температуре не ме-

нее 18 мес без потери чувствительности. Компоненты реакции активируются 

добавлением определенного объема раствора активатора в каждую пробирку. 
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Общий объем реакции 20 мкл. Максимальный объем вносимого в реакцию 

раствора ДНК может составлять 16 мкл. Благодаря высокой устойчивости ре-

акционной смеси к действию ингибиторов большой объем препарата ДНК не 

препятствует успешной амплификации.  

Результаты проведенного капиллярного фореза с указанием индивиду-

альных пиков, соответствующих конкретным аллелям по каждому исследо-

ванному животному. Материалом для проведения ПЦР-анализа во всех слу-

чаях служила общая геномная ДНК, выделенная из собранных образцов крови 

животных, Те же образцы, выделенной ДНК, использовались для анализа мик-

росателлитных локусов.  

Исходя из рекомендаций Международного общества по изучению гене-

тики животных (ISAG), по каждому животному определены важные индиви-

дуальные SNP-варианты (single nucleotide polymorphism – однонуклеотидные 

полиморфизмы).  

Методика определения последовательности участков генов, содержащих 

однонуклеотидные полиморфизмы (SNP) включала несколько основных эта-

пов:  

– подготовка библиотек генов, содержащих копии коротких участков 

ДНК; 

– гибридизация с последующей амплификацией;  

– секвенирование. 

Генотипирование SNP вариантов проводили с использованием ДНК-

платформы (биочип) «TruSeq Bovine Parentage Sequencing Panel» («Illumina 

Inc.», США), отличающегося высокой точностью генотипирования и отвеча-

ющего стандартам (ISAG) (табл. 2).  
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Таблица 2 – Описание панели «TruSeq Bovine Parentage Sequencing Panel»  
Показатель  SNP, n  

1 SNP для установления достоверности происхождения (отобранные ISAG)    
1.1 Основные SNP / Дополнительные SNP  100/100  

2 Варианты, ассоциированные с заболеваниями    
2.1 Эмбриональные/постэмбриональные летальные состояния (HH1 и др.)   12  
2.2 Постэмбриональные летальные состояния   17  
2.3 Не летальные неблагоприятные состояния  19  

3 Варианты, ассоциированные с экономически значимыми признаками    
3.1 Субфертильность быков  1  
3.2 Рост и развитие животных  4  
3.3 Качество мяса  4  
3.4 Качество молока  6  

Общее количество SNP вариантов  263  
 

Из 63 исследованных ген-маркеров, связанных с заболеваниями и продук-

тивностью, в нашей работе использовали 8 маркеров (табл. 3).  

Таблица 3 – Генетические маркеры, использованные в исследованиях SNP-
чипом 

№ SNP  Генетических маркер Характеристика 

207 _SNPchr8_108833985 Кератоконъюктевит. Переболевшие животных 
остаются слепыми 

212 LRP4 
Мутации в гене белка 4, синдактилия. Сокращает 
период производственного использования поголо-
вья, снижает воспроизводительные способности 

222 DGAT1_SNPchr14_1802265 
Ген диацилглицерол О-ацилтрансферазы 1. Мута-
ции увеличивают содержанию белка и жира в мо-
локе, снижают удой 

233 MSTN_SNPchr2_6215942 Ген – миостатин. Аномальное развитие мышечной 
массы 

236 APAF1_SNPchr5_63150400 Гаплотип HH1. Снижает воспроизводительные 
свойства 

249 
250 

MITF_SNPchr22_31746502 
MITF_SNPchr22_31769189 

Связан с белой окраской волосяного покрова 

259 SMC2_SNPchr8_95410507 Гаплотип HH3. Снижает срок стельности коров  
Степень развития волосяного покрова изучали по методике                        

Е.А. Арзуманяна, А.Ф. Верниченко (1991), Г.И. Кульчумовой и И.П. Заднепря-

нского (1988). 



41  
  

Взвешивание молодняка проводили на электронных весах среднего 

класса точности, с пределом взвешивания до 500 кг, по ГОСТ 23676-79. Изу-

чаемый возрастной период молодняка применен в соответствии с требовани-

ями приказ МСХ РФ от 28.10.2010 № 379. 

Генетический потенциал продуктивности быков-производителей, рассчи-

тывали через родительский индекс быка (РИБ) по формуле 1: 

РИБ = 2М+МО 
3                                                        (1), 

где, М – продуктивность матери быка-производителя за 305 дней наивыс-

шей лактации, кг молока; МО – продуктивность матери отца быка-производи-

теля за 305 дней наивысшей лактации, кг молока. 

Родительский индекс коров (РИК) вычисляли по формуле                            

Н.А. Кравченко (1969) (формула 2):  

РИК =2М+ММ+МО 
4                                                  (2), 

где, М – продуктивность матери за 305 дней наивысшей лактации, кг мо-

лока; МО – продуктивность матери отца за 305 дней наивысшей лактации, кг 

молока; ММ – продуктивность матери матери за 305 дней наивысшей лакта-

ции, кг молока. 

Расчет родительского индекса телок (РИТ) осуществляли формуле 3.  

РИТ =
М+Мо

2
                                                          (3), 

где, М – наивысшая продуктивность матери за 305 дней наивысшей лак-

тации, кг молока); МО – наивысшая продуктивность матери отца за 305 дней 

лактации, кг молока.  

Полученные данные индекса РИТ сопоставляли с генетическим базисом 

голштинской породы США (сайт CDCB – совет по селекции молочного скота). 

Среднюю гетерозиготность по исследованным локусам вычисляли по М. 

Нею (1975) (формула 4). 

H=1

𝑛
∑ ℎ𝑖𝑛
𝑖                                                               (4) 
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где, hi – количество гетерозигот на объём выборки, усредненное по всем 

исследованным локусам, n – число выборки. 

Для оценки разнообразия генотипов были определены рекомендуемые 

для селекции маркеры (Ю.В. Чесноков, А.М. Артемьева; 2015), рассчитаны их 

величины: 

– мера информационного полиморфизма – PIC (polymorphism information 

content) (формула 5). 

PIC = 1-[f2+(1-f)2]                                                    (5), 
где, f – частота маркера в наборе данных. Для доминантных маркеров 

максимальное значение – 0,5. 

– эффективное мультиплексное отношение – EMR (effective multiplex ra-

tio) (формула 6). 

EMR=np(np/n)                                                             (6), 
где, np – число полиморфных локусов, n – общее число локусов. 

– маркерный индекс – MI (marker index). Это статистическая величина, 

используемая для оценки суммарной пригодности маркерной системы. (фор-

мула 7). 

MI = PIC x EMR                                                            (7). 
Авторы расчета индекса отмечаю. что чем выше значение MI тем эффек-

тивнее ее применение для оценки маркера.  

Расчет коэффициента устойчивости лактации коров (Кул) по формуле 8. 
Кул= Р2/Р1*100 ......................................................(8), 

где, Р1 – удой за 1–100-й день, кг молока, Р2 – удой за 101–200-й день 

лактации, кг молока.  

Индекс генетического потенциала коров (ИГП) по удою, кг; МДЖ и МДБ 

(массовая доля жира и белка, %) рассчитан по формуле 9. 

ИГП = Дх100 
РИБ                                            (9), 

где, Д – продуктивность дочерей быков-производителей за 305 дней лак-

тации, кг молока; РИБ – родительский индекс быков, кг молока (Л.В. Холо-

дова, К.С. Новоселова; 2016). 
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По формуле Ф.Ф. Эйснера рассчитывали превышение средних абсолют-

ных показателей дочерей над аналогичными показателями сверстниц по фор-

муле 10. 

П=
Д

С
 х100                                                                 (10), 

где, П – племенная ценность производителей в линии, Д – средняя про-

дуктивность дочерей в линии, кг молока, С – средняя продуктивность дочерей 

в других линиях, кг молока. 

Расчет коэффициент инбридинга в популяции проведен по формуле 

Райта-Кисловского (формула 11):  

                                         (11), 
где, Fx – коэффициент инбридинга, %; n, пi — ряды родословной;                        

fa – коэффициент инбридинга для общего предка. 

Критерий соответствия Пирсона (χ2)  определяли по формуле 11: 

χ2=Σ(Но−Не)
2

Не
                                                             (12), 

где, Но – фактически наблюдаемое количество генотипов, Не – теоретиче-

ски ожидаемое количество генотипов. χ2 – выражается любым положитель-

ным числом. 

Оценку генотипов локусов микросателлитов рассчитывали согласно   

Е.К. Меркурьевой, Г.Н. Шангин-Березовскому (1983) по формуле (13):  

P=n/N                                                                         (13), 
где, P – частота определенного генотипа; n – количество животных, име-

ющих определенный генотип, голов; N – общее число животных, голов.  

Частоту отдельных аллелей определили по формуле 14 и 15:  

PA = (2nAA + nAB)/2N                                                (14), 
QB = (2nBB + nAB)/2N                                                 (15), 

где, PA – частота аллели A; QB – частота аллели В; nAA, nAВ, пВВ – коли-

чество животных с определенным генотипом, голов; N – общее число живот-

ных, голов. 

http://www.cnshb.ru/AKDiL/0037t/base/RK/000402.shtm
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Достоверность происхождения контролировали по 200 аллелям. Крите-

рии редактирования SNPs были следующие: минорная частота аллелей SNPs 

не менее 1 %, ошибка генотипирования SNPs не более 5 %.  

Ожидаемую гетерозиготность (He) локуса, рассчитана по формуле 16: 

Не=1- ∑ 𝑃𝑖
2𝑖

𝑖=1 ,..........                                          .........(16), 
где, Pi - частота i-ой аллели среди общего числа аллелей. 

Статистические данные зоотехнических показателей и оценки разнооб-

разия генотипов обрабатывали с использованием программы Microsoft Office 

Exсel.   



 

3 РЕЗУЛЬТАТЫ ИССЛЕДОВАНИЙ  

3.1 Популяционно-генетический анализ разнообразия 

быков-производителей, участвующих в формировании генофонда 

  

Современная селекция крупного рогатого скота требует анализа суще-

ствующего генофонда и внедрения интенсивных направлений (Камакин В.В. 

и др., 2015). В своей работе J. E. Decker (2016) отмечает, что интенсивные ме-

тоды воспроизводства и торговля племенным материалом привели к глобаль-

ному распространению голштинской породы.   

В создании высокоценного потомства, превосходящих по своим каче-

ствам основные показатели породы, влияние со стороны матери и отца одина-

ково (Donnik I.M. и др., 2015; Дунин И.М., Амерханов Х.А.; 2016).   

В настоящее время рост генетического потенциала поголовья крупного 

рогатого скота, в большинстве хозяйств России, обеспечивается за счет ис-

пользования спермы импортных быков, путем разработки индивидуальных 

планов подборки пар к маточному поголовью (Воробьева Н.В. и др. 2016). Од-

нако их генофонд, по данным ВНИИ племенного дела, основан на 3-5 родона-

чальниках линий (Коханов М.А., Коханов А.П.; 2014; Кудинов А.А. и др., 

2016; Иванова И.П., 2018).  

По данным ученых, при совершенствовании стад с удоем 8000-12000 кг 

молока в год на 1 корову, наилучшие результаты, получены от производите-

лей, имеющих высокую геномную оценку (Нартикоева Л.Г., Кочисов С.А., 

2017; Щербакова Н.А. и др., 2020; Племяшов К.В. и др., 2021).   

На первом этапе нашей работы воспользовались рекомендациями ВНИИ 

племенного дела. У всех быков, используемых в опытах, изучили племенные 

сертификаты, формы 1МОЛ. По результатам работы определили генеалогиче-

скую принадлежность производителей, составили их родословные (рис. 2 и 3). 

https://www.researchgate.net/profile/Jared_Decker
https://www.researchgate.net/profile/Jared_Decker
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DE-SU BKM  
Mccutchen 1174ET 

USA 6990138  

View-Home Monterey-ET 
USA 69087180  

Rockymountain AltaUndado-ET   
CAN 114460030 (99% RHA-I)  
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Рисунок 2 – Генеалогическая схема быков в линии Р. Соверинг 198998 (по происхождению), n=10 
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Рисунок 3 – Генеалогическая схема быков в линии В. Б. Айдиала 1013415 (по происхождению), n=5 
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Нами установлено, что изучаемая популяция быков-производителей, 

сформирована за счет быков, продолжателей из Америки (в племенном свиде-

тельстве обозначено – USA), Италии (IT), Канады (CA).  

В общей структуре поголовья наибольший объем занимают быки, при-

надлежащие к родословной Р. Соверинг 198998 – 10 гол (75 %). Массив дан-

ной группы сформирован на базе наиболее известных родоначальников вет-

вей: B. Emory 2114601 – 5 потомков (50 %), H.-H. C. Manfred 2183007 – 2 по-

томка (20 %); R-B. Tabo 17121203 – 3 потомка (30 %).  

К родословной В.Б. Айдиала 1013415 отнесено 5 голов (30 % общей чис-

леннсти), происходящие от родоначальников ветвей: S. Bolton 13182833 и С. 

Mtoto 60010001962. Все быки получены методом трансплантации, за исклю-

чением B.-B. AltaBgood 70396874 и N.-F. AltaJonah 73752888.   

В соответствии с международными нормами и требованиями по сертифи-

кации племенных животных необходимо обязательное проведение генетиче-

ской экспертизы происхождения поголовья. Происхождение животных 

голштинской породы, в зарубежных странах, записывается в ДНК сертифи-

каты с указанием STR-аллелей. 

В соответствии с этим мы изучили сертификаты «DNA Genotype 

certificate», представленные ассоциацией голштинского скота Америки на бы-

ков опытных групп.  

Изучение представленных STR-маркеров, в сертификатах быков позво-

лило нам установить генетическое разнообразие в разрезе родословных. 

В связи с тем, что наблюдаемая гетерозиготность (Но) рассматривается 

как среднее количество локусов с двумя различными аллелями в одном локусе 

у одной особи, то для описания генетического разнообразия популяции, менее 

зависимого от величины выборки, нами рассчитана и ожидаемая гетерозигот-

ность (Не) (табл. 4).   
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Таблица 4 – Гетерозиготность локусов в генотипах быков-производителей 

Показатель 
Родословная  

В.Б. Айдиала 1013415, n=5 Р. Соверинг 198998, n=10  
Но* Не** Fis***  Но  Не  Fis  

ВМ1818  0,75  0,44  -0,714  0,30  0,91  0,670  
ВМ1824  0,50  0,75  0,333  0,60  0,64  0,063  
ВМ2113  0,80  0,40  -0,714  0,60  0,64  0,063  
CYP21  0  0  -  0,80  0,36  -1,222  
ETH225  0  0  -  0,60  0,64  0,063  
ETH3  0,5  0,75  0,333  0,40  0,84  0,524  
INRA023  0  0  -  0,80  0,36  -1,222  
RM067  0  0  -  0,70  0,51  -0,373  
SPS115  0,90  0,19  0,333  0,90  0,19  -3,74  
TGLA126  0,70  0,51  0,733  0,70  0,51  -0,373  
TGLA122  0,80  0,36  -0,714  0,80  0,36  -1,222  
MGTG4B  0,9  0,19  0,733  0,90  0,19  -3,737  
SPS113  0,80  0,36  0,333  0,80  0,36  -1,222  

*Но - наблюдаемая гетерозиготность, **Не - ожидаемая гетерозигоность, ***Fis - индекс 
фиксации (инбредности)  

 
Представленные данные свидетельствуют о том что в среднем по всей 

популяции показатель наблюдаемой гетерозиготности меньше чем ожидаемой 

(Но < Не) на 25 %.  

Расчет коэффициента инбридинга Fis, в родословной В.Б. Айдиала 

1013415, показал на дефицит гетерозиготных особей по 46 % локусов: 

ВМ1824, ETH3, SPS115, TGLA126, MGTG4B, SPS113 (Fis от –0,333 до –0,733). 

В родословной Р. Соверинг 198998 дефицит гетерозигот наблюдали в      

57 % локусов: CYP21, INRA023, RM067, TGLA126, TGLA122, SPS113 (Fis до-

1,22 ед.). 

В родословной Р. Соверинг 198998 установили значительный дефицит ге-

терозигот (локусы MGTG4B и SPS115) (Fis до –3,737).  

Кроме вышеприведенных данных в нашу задачу входило определить по-

лиморфизм для каждого локуса и возможность их использования в качестве 

маркеров.  

Это исследование позволило провести распределение микросателлитных 

локусов (табл. 5).  
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Таблица 5 – Информационный полиморфизм локусов быков, n=15  
Показатель  Полиморфизм размеров фраг-

ментов аллелей* PIC оптим. EMR  MI  
полиморфные 

BM1824  178, 180, 182, 188  0,18  4,57  3,08  
ETH225  148, 150, 189, 200  -  7,14  3,49  
BM1818  262, 264, 266  0,48  2,57  2,01  
SPS115  248, 252, 260  -  8,64  3,07  

INRA023  202, 206, 214  -  10,29  2,73  
TGLA53  158, 168, 186  -  12,07  1,66  

TGLA122  149, 151, 163  -  8,64  3,31  
SPS113  143, 147, 155  -  7,14  3,49  

MGTG4B  135, 141, 145  -  7,14  3,49  
BM2113  127, 135, 139  -  5,79  3,39  

ETH3  117, 125, 129  0,48  2,57  2,09  
RM067  90, 92, 96  -  8,64  3,31  

низкоморфные 
CYP21  189, 200  -  10,29  2,73  

TGLA126  117, 123  0,18  4,57  3,08  
* диапазон длин аллелей, прошедших контроль и используемых для анализа, PIC 
(polymorphism information content) - величина информационного полиморфизма, EMR 
(effective multiplex ratio) - эффективное мультиплексное отношение, MI (marker index) - 
маркерный индекс.   
  

Нами установлено, что к полиморфным можно отнести 12 локусов (86 % 

от общей численности). К низко морфным 14 % (CYP21, TGLA126). Наиболее 

полиморфные: BM1824, ETH225. В общем объеме выборки оптимальное зна-

чение PIC встречается у 25 % локусов. Положительная величина установлена 

у BM1824, BM1818, ETH3, TGLA126.   

Расчетами значения EMR определено, что наивысший показатель (от 10,3 

до 12,1 ед.) имеют локусы: TGLA53, INRA023, CYP21. Особого изучения тре-

буют локусы ETH3 и BM1818, имеющих низкий показатель EMR.  

По результатам расчета маркерных индексов (MI) выявлено, что 64 % ло-

кусов имеют показатель свыше 3 ед. (BM1824, BM2113, ETH225, RM067, 

SPS115, TGLA126, TGLA122, MGTG4B, SPS113). С показателем от 2,01 - 2,73 

ед. – 45 % (BM1818, CYP21, ETH3, INRA023).  

Это дает основание считать, что исследуемые локусы возможно приме-

нять в качестве маркеров достоверности происхождения, это подтверждено 
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расчетами маркерного индекса (MI) (исключения для локусаTGLA53, имею-

щего MI =1,7 ед.). 

Для оценки генофонда быков-производителей по продуктивным каче-

ствам провели: расчет индекса РИБ (родительский индекс быка) и наблюдения 

за генетическим разнообразием ДНК-маркеров. 

Генетический потенциал продуктивности быков-производителей рассчи-

тали через родительский индекс быка (РИБ) (табл. 6).  

Таблица 6 – Показатель индекса РИБ в разрезе родословных, Х±Sх; n=15  

Показатель  
Индекс РИБ, 

среднее по по-
роде  

Индекс РИБ родословных 

В.Б. Айдиала 1013415 Р. Соверинг 198998 

Удой, кг   14091±263  14375±258  13808±301  
Содержание жира, %  4,22±0,03  4,01±0,01  4,38±0,05  
Содержание белка, %  3,25±0,01  3,03±0,02  3,38±0,01  

 

Представленные показатели индекса РИБ свидетельствуют о том, что по 

быки, принадлежащие родословной В.Б. Айдиала 1013415 превышают Р. Со-

веринг 198998 по удою материнских предков за 305 дней наивысшей лактации 

на 567 кг (39,4 %). В тоже время быки Р. Соверинг 198998 превышают В.Б. 

Айдиала 1013415 по содержанию в молоке: жира на 0,37 %; белка – 0,35 % 

(Р≥0,05).  

За уровнем насыщения родословных оптимальных генотипов у изучае-

мого поголовья быков, наблюдали по общеизвестным маркерам (κ- и β- казе-

инам) (табл. 7).  

Таблица 7 – Генотип быков по ДНК-маркерам качества молока  
Показатель Частота встречаемости в родословной, % 

В. Б. Айдиала 1013415 Р. Соверинг 198998  
κ- казеины      
АВ  75  100  
ВВ  25  -  
β- казеины      
А1А2  100  60  
А2А2  0  40  
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Нами определено, что в изучаемой популяции быков, частота встречае-

мости аллелей по κ- казеинам генотипа АВ составляет 93 % в общей числен-

ности, генотипа ВВ – 7 %. Основное поголовье быков с желательным геноти-

пом (ВВ) находится в родословной В.Б. Айдиала 1013415 – 25 %, а в родослов-

ной Р. Соверинг 198998 быков с таким генотипом не установили.   

В последнее время в селекции на сыропригодность обращают внимание 

на β- казеины, занимающие до 45 % от общего содержания казеина в молоке и 

30 % в общем белке. Нашими исследованиями установлено, что генетический 

маркер А1 содержит в позиции 67 – гистидин, А2 – пролин. Обе аллели кодо-

минантны, частота встречаемости зависит от породы и региона разведения.  В 

наших исследованиях оптимальный генотип – А2А2 имели три быка-произво-

дителя, принадлежащие родословной Р. Соверинг 198998. Наиболее распро-

странённый генотип А1А2, выявлен у 100 % поголовья быков родословной 

В.Б. Айдиала 1013415 и 60 % родословной Р. Соверинг 198998. Следова-

тельно, только искусственный отбор даст возможность перестройки популя-

ции для получения нужного генотипа животных по κ- казеинам и β- казеинам.  

Как известно в зарубежной селекции при отборе и подборе быков-произ-

водителей широко используется индекс TPI (Total Performance Index – сово-

купный индекс эффективности). Мы провели изучение соотношений показа-

телей продуктивности и индекса TPI изучаемых быков (табл. 8).  

Таблица 8 – Соотношение показателей ДНК маркеров продуктивности и 
                         индекса TPI быков-производителей ведущей группы 

Показатель  
ДНК-маркер  индекс TPI 

κ-казеин β-казеин среднее 
значение 

± к 
среднему по родо-

словной 
P. Doozer 3132426492 АВ  А2А2  2554 +85 
М.В.Bettman 71074447 АВ  А2А2  2336 -133 
P.Twix3126779950 АВ  А2А2  2329 -140 
Среднее по родословной  
Р.Соверинг 198998 - - 2469 - 

Lovett 3128824422 ВВ  А1А2  2392 -19 
AltaHidalgo-ET CAN 12278121 АВ А1А2 2576 +184 
Среднее по родословной  
В.Б.Айдиала 1013415  - - 2411 - 
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Как видно на представленных данных разница между средними значени-

ями TPI родословных составляет 58 единиц (2,3 % в сторону Р. Соверинг 

198998). Среди быков с высоким индексом TPI производитель (родословная 

В.Б. Айдиала) Lovett 3128824422 по κ-казеинам имеет оптимальный генотип 

ВВ. 

Желательный генотип по β-казеинам (А2А2) имеют три быка: P. Doozer 

3132426492, М.В. Bettman 71074447, P. Twix3126779950 и все они принадле-

жат родословной Р. Соверинг 198998. 

Использование показателей геномной оценки, мониторинг маркеров про-

дуктивности и показателей TPI позволил выделить нам предпочтительных для 

дальнейшей селекции быков. Так, например, в родословной Р. Соверинг 

198998 это быки: P. Doozer 3132426492, М.В. Bettman 71074447, в родослов-

ной В.Б. Айдиала 198998 – Lovett 3128824422.  

В связи с этим у нас есть основания рекомендовать проводить монито-

ринг популяции быков – производителей на достоверность происхождения по 

STR-аллелям, обращая внимание на показатель гетерозиготного состояния в 

первую очередь для всех родословных аллели TGLA122, по родословной В.Б. 

Айдиала 1013415: BM1818, ВМ2113, родословной Р. Соверинг198998: 

MGTG4B, TGLA126, CYP21, ETH225, INRA023, RM067, SPS113.  

Расчетами маркерного индекса (MI) подтверждена возможность примене-

ния в качестве маркеров достоверности происхождения исследуемые STR-

аллели (исключая аллель TGLA53, имеющего MI =1,7 ед.). 

В группу быков-производителей для осеменения селекционной группы 

коров и молодняка отбирать производителей не по индексу TPI, а по ДНК мар-

керам продуктивности: κ- и β- казеин, отдавая предпочтение генотипу ВВ – по 

первому показателю и А2А2 – по второму.  
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3.2 Исследование коров по продуктивным, воспроизводительным 

 качествам и достоверности происхождения 

Использование животных голштинской породы различных популяций 

оказало положительное влияние на формирование генеалогической структуры 

поголовья коров – матерей ремонтного молодняка, участвующего в наших ис-

следованиях.  

В период исследований, установили, что все маточное поголовье диффе-

ренцировано на четыре родословных голштинской породы: Вис Бэк Айдиала 

1013415, Монтвик Чифтейн 95679, Рефлекшин Соверинг 198988, Пабст Гов-

ренер 882933. Отдельную группу составляют животные, отнесенные к прочим 

линиям. Эта группа сформирована за счет животных с не полными данными в 

родословной.  

Принадлежность поголовья коров устанавливалась по быкам- производи-

теля, являющимся отцами исследуемого поголовья. При изучении показателей 

продуктивности нами учитывались показатели материнских предков по отцам 

и отцам матерей. В наиболее многочисленных родословных выделены под-

группы (ветви) (рис. 4). 

 

  

Рисунок 4 – Структура маточного поголовья (%)  
  

В.Б.  
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М.Чифтейн 
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882933 

1 
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33 
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Ведущей составляющей в общей структуре поголовья является родослов-

ная В.Б. Айдиала 1013415 (49 % поголовья), второе место занимает популяция 

животных – Р.Соверинг (16 %) отстающее, по численности поголовья, на 33 % 

от ведущей линии.  

Показателей продуктивности коров изучили в разрезе изученных родо-

словных (табл. 9).   

Таблица 9 – Продуктивность коров в разрезе родословных 

Показатель  
Родословная 

В.Б. Айдиала 
1013415 

М.Чифтейн 
95679 

Р.Соверинг 
198988 

П.Говернер 
882933 

I лактация          
удой, кг  8361±105  7575±117  8055±104  7690±111  
МДЖ, %  3,83±0,02  3,81±0,02  3,83±0,01  3,86±0,02  
МДБ, %  3,48±0,01  3,35±0,02  3,41±0,01  3,33±0,02  
III лактация и старше          
удой, кг  8509±106  8493±102  9131±101  10254±45  
МДЖ, %  3,87±0,02  3,92±0,02  3,81±0,01  3,85±0,01  
МДБ, %  3,33±0,01  3,37±0,02  3,35±0,02  3,35±0,01  

  

Данные таблицы свидетельствуют что показатели среди коров – первоте-

лок превосходство сверстниц родословной В.Б Айдиала 1013415 над группой 

М. Чифтейн 95679 составило 786 кг до 9,5 % (Р ≤ 0,01). 

Среди коров с третьей лактацией и старше имеют превосходство живот-

ные родословной Р. Соверинг 198988 над В.Б. Айдиала 1013415 – 622 кг мо-

лока 6,8 % (Р ≤ 0,05), над поголовьем М. Чифтейн 95679 – 638 кг (7,0 %; Р ≤ 

0,01), но уступающие сверстницам родословной П. Говернер 882933 на 1123 

кг (12,3 %; Р ≤ 0,01). 

Комплексный анализ средних показателей физико – химических свойств 

молока дает основание сделать вывод, что в подконтрольной популяции коров 

производство молочного жира и белка по всем родословным превышает стан-

дарты породы в 2 раза. Так среди первотелок коровы родословной М. Чифтейн 

95679, имеющей наименьший показатель производства молочного жира, пре-

вышают стандарт породы на 122 кг (173 %, Р ≤ 0,01). В группе взрослых жи-

вотных коровы В.Б. Айдиала 1013415 превысили стандарт на 126,3 кг (157,6 
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%, Р ≤ 0,01). Производство молочного белка в среднем по стаду колеблется от 

268,5 кг (родословная П. Говернер 882933) до 320,3 кг (В.Б. Айдиала 1013415).  

Достигнутый уровень производства жира и белка по всех группах соот-

ветствует требованиям, предъявляемые к племенным организациям по произ-

водству молочного жира, белка от 1 коровы за год, т.к. превышает на 130 % 

требования к 1 классу породы.  

В зоотехнической практике имеются многочисленные и весьма неодно-

значные сведения о различиях в продуктивности животных в родословных (И. 

Н. Жаров, 2018).  

В современной систематике доминирует изучение фактора «линейная 

принадлежность» и отсутствует утвержденная систематика современных «бы-

ков – производителей». В связи с этим проведен анализ продуктивности в рам-

ках наиболее многочисленных родословных.   

Результаты продуктивности первотелок за первые 100 дней лактации при-

ведены в таблице 10.  

Таблица 10 – Продуктивность первотелок с незаконченной лактацией  

Линия отца  Линия отца 
матери  

Показатели за 100 дней лактации   
продуктивность  Живая 

масса, 
кг 

Скорость мо-
локоотдачи, 

кг/мин удой, кг МДЖ, %* МДБ,% ** 
Р.Соверинг 
198988 

Р.Соверинг 
198988 2972±99  3,81±0,01 3,38±0,02 571±1 2,28±0,02 

В.Б.Айдиал  
1013415 

В.Б.Айдиал 
1013415 2810±63  3,84±0,02 3,38±0,02 571±1 2,35±0,09 

В.Б.Айдиал 
1013415 

М.Чифтейн 
95679 2878±81  3,84±0,02 3,38±0,01 573±3 2,45±0,09 

Р.Соверинг 
198988 2840±119 3,85±0,01 3,38±0,01 568±2 2,33±0,03 

П.Говернер 
95679 

В.Б.Айдиал 
1013415 2455±106 4,04±0,03 3,31±0,03 569±1 2,28±0,03 

Р.Соверинг 
198988 2208±141 3,98±0,03 3,38±0,04 567±1 2,36±0,05 

Р.Соверинг 
198988 

В.Б.Айдиал 
1013415 2781±44  3,82±0,01 3,40±0,01 569±1 2,36±0,01 

М.Чифтейн 
95679 

3166±42  3,9±0,07  3,37±0,02 572±1 2,44±0,09 

*МДЖ- массовая доля содержания жира в молоке, **МДБ - массовая доля содержания 
белка в молоке 
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Как следует из приведенных данных наивысшие показатели по удою 

имели коровы, отнесенные к родословной Р. Соверинг 198988 (+99 кг к сред-

нему уровню). По содержанию жира и белка незначительно – В.Б. Айдиала 

1013415. При внутри родственном подборе (как в группе Р.Соверинг 198988, 

так и В.Б. Айдиала 1013415), наблюдали максимальную продуктивность, пре-

вышающую средний показатель по стаду первотелок на 77 кг (2,7 %, Р ≤ 0,01). 

Физико – химические свойства первотелок колебались по содержанию жира 

3,81 – 3,84 % (Р ≤ 0,01), содержанию белка 3,38 – 3,44 % (Р ≤ 0,05). При срав-

нении животных, полученных от кроссирования родословных, выявлено, что 

наиболее удачные сочетания по надою получены от кросса: ♂Р. Соверинг 

198988 Х ♀М. Чифтейн 95679. Молочная продуктивность этой группы превы-

шала средний по стаду уровень на 417 – 284 кг (14,5 – 9,8 %; Р ≤ 0,01).  

Максимальная интенсивность роста молочной продуктивности наблюда-

ется при кроссировании ♂ В.Б. Айдиала 1013415 ♀М. Чифтейн 95679, превы-

шающей средние показатели на 123 кг (4,2 %, Р ≤ 0,01). Что позволило обозна-

чить данное сочетание одним из перспективных. Кроссы: ♂В.Б. Айдиала 

1013415 Х ♀П. Говернер 882933; ♂П. Говернер 882933 Х                ♀В.Б. 

Айдиала 1013415 и Р. Соверинг 198988 имеют показатели продуктивности 

ниже среднего уровня на 427 кг (14,8 %) – 109 кг (3,7 %, Р ≤ 0,01). На наш 

взгляд данные кроссы, при формировании высокопродуктивного поголовья 

делают практически бесполезной систему ротации родословных, принятую в 

хозяйстве в качестве основного принципа подбора.  

Подобная тенденция, хотя и менее заметная, прослеживается при изуче-

нии показателей продуктивности у коров по законченным лактациям.  Весьма 

высокопродуктивное потомство получено путем кроссирования с ♂В.Б. Айди-

ала 1013415 дочери превзошли своих сверстниц на 276 кг; с     ♂Р. Соверинг 

198988, превосходство составило 157 кг (1,9%) (табл. 11).    

Все выше изученные сочетания имеют показатели содержания жира, в 

молоке уступающие среднему показателю по стаду в пределах -0,01%, но по 

содержанию белка – имеют весьма значительное превосходство до 0,04 %. На 
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долю коров с показателями низкой продуктивности приходится 5-7 %, наблю-

даемую при следующих кроссах: ♂В.Б. Айдиала 1013415 Х ♀ М. Чифтейн 

95679, – 13 %; ♂В.Б. Айдиала 1013415 Х ♀ П. Говернер 882933 – 14,0 %. При 

изучении белковомолочности обращает на себя тот факт, что отклонения от 

среднего уровня довольно значительные от – 0,18 % (Р. Соверинг 198988) до 

+0,04 % (кросс ♂В.Б. Айдиала 1013415). Жирномолочность поголовья, в срав-

нении к среднему показателю также вариабельна от -0,01 % до +0,07 %, 

Нагляднее всего эта тенденция нами наблюдалась при кроссах: ♂В.Б. Айдиала 

1013415 Х ♀М. Чифтейн 95679; ♂М. Чифтейн 95679 Х ♀ В.Б. Айдиала 

1013415). Обобщая следует отметить, что темпы роста продуктивности в боль-

шинстве групп составляет 95,2 % от максимальной. Это свидетельствует о зна-

чительном резерве увеличения продуктивности дойного стада  



 

Таблица 11 – Сравнительная оценка продуктивности коров с законченной лактацией, 305 дн. лактации  
Родословная  Продуктивность максимальная  Среднее по всем лактациям 

отца  отца матери  удой, кг  МДЖ, %  МДБ, %  удой, кг  МДЖ, %  МДБ, %  Ку.л.  
Р.Соверинг 198988 8034±575  3,85±0,02  3,31±0,02  7727±527  3,84±0,01  3,32±0,18  63±2  

ИГП, %  58,2  87,9  97,9  56,0  87,7  98,2  -  
П, %  93,4  100,5  94,8  93,6  100,3  94,9  96,2  

В.Б.Айдиал 1013415 8027±579  3,86±0,03  3,39±0,10  7665±589  3,86±0,03  3,39±0,11  65±1  
ИГП, %  55,8  96,3  111,9  53,3  96,3  111,9  -  
П, %  93,3  100,8  97,1  92,9  100,8  96,9  99,2  

В.Б.Айдиал 
1013415 

М.Чифтейн 95679  7416±970  3,90±0,07  3,39±0,02  6939±537  3,90±0,07  3,38±0,03  61±2  
П, %  88,4  101,8  99,4  87,0  101,8  99,1  96,9  
П.Говернер 882933 8124±262  3,82±0,01  3,30±0,11  6857±419  3,83±0,01  3,29±0,12  73±5  
П, %  96,9  99,7  96,8  86,0  100  96,5  115,4  
Р.Соверинг 198988 8050±336  3,84±0,01  3,34±0,07  7434±542  3,84±0,01  3,34±0,07  65±3  
П, %  96,0  100,3  97,9  93,2  100,3  97,9  102,5  

М.Чифтейн 
95679 

В.Б.Айдиал 1013415 8415±29  3,95±0,12  3,34±0,07  7619±357  3,90±0,07  3,33±0,08  -  
П, %  100,3  103,1  97,9  95,5  101,8  97,7    
П.Говернер 882933 7274±512  3,85±0,02  3,35±0,06  7274±702  3,85±0,02  3,35±0,06  -  
П, %  86,7  100,5  98,2  91,2  100,5  98,2  -  
Р.Соверинг 198988 8138±248  3,83±0,01  3,33±0,01  7206±702  3,82±0,01  3,30±0,11  -  
П, %  97,0  100,0  97,7  90,3  99,7  96,8  -  

Р.Соверинг 
198988 

В.Б.Айдиал 1013415 7884±302  3,84±0,01  3,35±0,06  7741±253  3,84±0,01  3,35±0,06  65±4  
П, %  94,0  100,3  98,2  97,1  100,3  98,2  -  
М.Чифтейн 95679 8264±122  3,91±0,08  3,34±0,07  7808±168  3,89±0,04  3,32±0,06  62±5  
П, %  98,5  102,1  97,9  97,9  101,6  97,4  97,8  
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 Показателем эффективности использования коров является коэффициент 

устойчивости лактации (Ку.л.). Установили, что из всех изученных групп 

наиболее устойчивой лактацией отличалось поголовье, полученное при внут-

риродственном разведении В.Б.Айдиала 1013415 и кроссах ♂В.Б.Айдиала 

1013415 Х ♀П. Говернер 882933.   

Отдельным этапом изучения коров разных селекций явилось сравнение 

их характера лактационной деятельности. Нами установлено что наиболее вы-

сокие среднесуточные показатели надоя у поголовья, завезенного из Америки. 

Однако Лактационная кривая имеет вил волнообразной (скачкообразно) кри-

вой (рис. 5).   

 
месяц лактации 

  
Рисунок 5 – Лактационные кривые коров различных генераций  

 
Такая же динамика наблюдается и у венгерских и австралийских коров. 

Во всех этих группах наблюдается двухвершинный тип кривых, который ха-

рактеризуется высокой неустойчивой лактационной деятельностью, спадаю-

щей после получения наивысшего суточного удоя и вновь поднимающаяся во 

второй половине лактации, что свойственно конституционально слабым коро-

вам. Коровы этого типа имеют слабую сердечно-сосудистую систему, не при-

способленную к длительной работе с высоким напряжением, таких коров сле-

дует выбраковывать.  
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Итак, установленные отклонения позволяют делать прогноз по дальней-

шему использованию животных, т.к. общеизвестно, что удой коровы за лакта-

цию примерно на 25 % зависит от высшего суточного удоя и на 75 % от харак-

тера падения лактационной кривой. На основе сопоставления лактационных 

кривых предпочтение необходимо отдавать тем животным, которые имеют не 

только высокий высший суточный удой, но и устойчивую лактационную кри-

вую. Коровы с устойчивой лактационной кривой, как правило, используются 

в стаде дольше, и им свойственна более высокая пожизненная молочная про-

дуктивность.  

Как следует, из приведенных выше данных, по продуктивности за сред-

нюю лактацию лидируют потомки в родословных В.Б. Айдиала 1013415 и Р. 

Соверинг 198988. Формирование этих наиболее многочисленных групп про-

ходило как за счет завоза маточного поголовья, так в результате использования 

спермы быков – производителей с различных племенных организаций России.  

Постоянный мониторинг оплодотворяющих способности, используемой 

спермопродукции особенно актуальны в условиях промышленного производ-

ства молока, когда эффективность репродуктивных мероприятий определяет 

рентабельность предприятия (Иванова И.П. и др., 2018; Ковалева Г.П. и др., 

2018).   

В настоящее время менеджмент искусственного осеменения, в первую 

очередь на крупных животноводческих комплексах, предполагает многократ-

ные осеменения коров и телок в целях оплодотворения.  

Анализ оплодотворений у телок, по результатам осеменений, на 1 плодо-

творное, позволил установить, что наилучшими показателям являются от 1,7 

дозы на 1 плодотворное осеменение. В среднем по стаду расход семени колеб-

лется от 2,5 до 5,0 доз. Наименьшая оплодотворяемость коров от первого осе-

менения от 40 % до 14 % (Р ≤ 0,01). В это же группе имеются мертворожденные 

телята. В стаде наблюдали и аборты. Так в группе первотелок аборты соста-

вили 2,2 % (от общей численности стельных коров), у взрослых коров с тре-

тьей лактацией и старше до 2,3 %.   
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В целом по стаду показатели оплодотворяющей способности остаются до-

вольно высокими. Так на одно плодотворное осеменение затрачивается по 

взрослым коровам – 3,1 осеменений; по первотелкам – 1,7 раз. Эти показатели 

являются оптимальными, с учетом высокой продуктивности дойного поголо-

вья, и при сравнении их с краевыми показателями.  

В хозяйстве в настоящее время для формирования поголовья, использу-

ется индивидуальное закрепление быков – производителей за поголовьем, иду-

щим на осеменение, Это позволяет исключить близкородственное разведение. 

В результате чего средний коэффициент инбридинга по стаду составляет - 

0,081742.   

Как показывают материалы, в стаде имеются животные, полученные от 

спаривания, имеющие родство в III-II, II-III, IIV, IV-I рядах предков.  

Получение максимального объема информации о родственности маточ-

ного поголовья по отцовским предкам (обработанное по 4056 головам) дало 

возможность выявить основные группы. Так в первом ряду предков маточного 

стада имеют родственность по отцу Миракулаус 62398202 – 10,8 %, Аппэлтон 

62151511 – 6,1 %, Гарнер 136544126 – 4,1 %, Миллард 137633111 – 3,4 %. 

Потомство быка Фокус 1133 имеет общих предков в первом ряду 2,7 %, во 

втором 5,7 %, в 3 ряду –2,3 %.  

Имеется родство и во втором ряду предков это связано с тем с тем, что 

основная часть быков полубсибсы по отцам, например, бык Ramos 253642 (яв-

ляющегося отцом быков: Straussdale Ramos Garner USA 136544126, 

P.L.Miraculous USA 62398202, Bomaz Ingenius USA 64401212) имеет дочерей 

в 11,4% от общей численности поголовья. Родоначальник Laudan DE 

578448776 (отец быков: Carl-A Appleton USA 62151511, K.-Ransom Dover USA 

62030422) – имеет 5,7 %, а знаменитый P.Shottle GBR 598172 (отец L. Millard 

USA 137633111) – 5,4 %.   

Имеющееся родство в третьем поколении на продолжателя Lukas 

D1012104370 – 8,6 % (от общего поголовья) обусловлено так же тем, что он 

является родоначальником быков: Laudan DE 578448776 (отца быков Carl-A 
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Appleton USA 62151511, K.-Ransom Dover USA 62030422) и Lancelot DE 

254210, 10254210, DE 578194407 (отца быков: W.Pennymaker USA 61757599 и 

Лаберто-М 831661).  

В родословной Р. Соверинг 198988 дочери быков Детектив 132563903 и 

Бомаз Пэтч 61980169 имеют родственное поголовье 4,4 % – 3,2 % соответ-

ственно. Быки Тобиас 135872848 и Арлигтон 136750305 имеют родство от 5,1 

– 4,6 %. Это связано с тем, что бык Тобиас имеет отца E.-R.P. Boliver USA 

123586443, от которого в стаде использовались еще два сына: R. Altadonnie 

USA 63031811, A.-L.H. Blackout USA 61898213.   

Однако состав родственных подгрупп в родословной Р. Соверинг 198988 

значительно меньше, чем в родословной В.Б. Айдиала 1013415. Такое явление, 

объяснятся тем, что генетические ресурсы обоих родословных использовались 

не равномерно. Выше было отмечено, что для оптимизации генеалогической 

структуры высокопродуктивного поголовья необходимо провести работу по 

инвентаризации используемых быков – производителей.   

Высокопродуктивные животные – основа рентабельного молочного про-

изводства. В связи с этим мы выделили коров с рекордными показателями про-

дуктивности (табл. 12)  

Таблица 12 – Характеристика коров, матерей молодняка (Х±Sх; n=207)  

Показатель  Продуктивность за 305 дней лактации в среднем  
удой, кг  МДЖ, %  МДБ, %  

В.Б. Айдиала 1013415 8362±105  3,83±0,01  3,43±0,01  
ИГП, %*  56,0  87,7  98,2  
П, %**  93,6  100,3  94,9  
Р. Соверинг 198988 8295±101  3,83±0,02  3,39±0,02  
ИГП, %  53,3  96,3  111,9  
П, %  92,8  100,7  96,9  

* ИГП - индекс генетического потенциала,  
** П - превосходства (понижение) показателей продуктивности.  
 

Установили, что наивысший уровень продуктивности у коров в родослов-

ной В.Б. Айдиала 1013415, превышающий по удою сверстниц Р. Соверинг 

198988 на 67 кг (0,8 %), по массовой доле белка в молоке на 0,04 %.  
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Расчет индекса реализации генетического потенциала подтвердил превос-

ходство данной группы коров по удою на 2,7 %. Однако данный индекс по 

массовой доле жира и белка значительно выше в линии Р.Соверинг 198988 со-

ответственно на 8,6 % и 17 % (Р ≤ 0,05).  

Расхождения между индексами превосходства продуктивности дали ос-

нование провести анализ происхождения высокопродуктивных животных. 

В результате нами было установлено, что большинство коров в линии В.Б. 

Айдиала 1013415 происходят от матерей и бабушек с высокими удоями по 

отцу и матери и большинство рекордисток происходят от неродственного под-

бора. Необходимо отметить, что 6 голов (30% поголовья) показали рекордный 

удой по первой лактации. (табл. 13).  

Таблица 13 – Коровы – рекордистки по молочной продуктивности, n=21  
№ телки   Характеристика максимальной лактации за 305 дн.  

№ 
лак-
та-
ции 

удой, кг  
производство молоч-

ного жира   
производство молоч-

ного белка, кг  Кул, %  
%  кг  %  кг  

Max                
1804784  3  13447  3,84  516,4  3,31  445,1  82  
1804742  2  13318  3,86  514,1  3,34  444,8  96  
1804826  3  12971  3,9  505,9  3,33  431,9  83  
1804894  2  12963  4,02  521,1  3,38  438,1  99  

Min                
1804758  2  11134  3,82  425,3  3,29  366,3  90  
среднее   2,7  11061  3,85  464,6  3,33  401,5  84,7  

σ  0,93  776,9  0,08  35  0,07  30,9  19,4  
CV, %  0,35  6,44  2,08  7,53  2,10  7,70  22,90  
  
На наш взгляд такое ранее проявление высокой продуктивности, часто 

имеет отрицательное влияние на физиологическое состояние коров. 

Для оценки генетического разнообразия высокопродуктивных коров, про-

вели исследования микросателлитных локусов: BM1824, BM2113, BM1818, 

CSRM60, CSSM66, ETH3, ETH10, ETH225, INRA023, ILSTS006, SPS115, 

TGLA227, TGLA126, TGLA122, TGLA53.   
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Проведенные исследования позволили установить, что в настоящее время 

в изучаемой популяции коров уровень гетерозиготности в микросателлитных 

локусах высокий от 0,61 (BM1818) до 0,94 (SPS115). Наиболее гетерозиготные 

микросателлитные локусы: TGLA53 – 0,90; ETH3 – 0,917; SPS115 – 0,945.  На 

основании этих данных установлено, что в стаде отсутствует тесное и близко-

родственное разведение.   

Для оценки генетического разнообразия высокопродуктивных коров 

голштинской породы, использовали оценку микросателлитных маркеров.  

По результатам проведенных исследований установлено, что наиболее ак-

туально изучение наиболее важных: BM1824, BM2113, BM1818, CSRM60, 

CSSM66, ETH3, ETH10, ETH225, INRA023, ILSTS006, SPS115, TGLA227, 

TGLA126, TGLA122, TGLA53. Всего при анализе 16 микросателлитных локусов 

мы обнаружили 91 длин фрагментов. Наиболее часто встречаются длины в 

BM2113 (131) – 52,06 %; CSSM66 – (158) – 60,3 %; ETH225 – (146) – 68,5 %; 

ILSTS006 – (295) – 69,9 %. (TGLA122 – аллель II) (табл. 14).  

Таблица 14 – Характеристика микросателлитных локусов коров, (n=73)  

Микросателлитный 
локус 

Характеристика длины фраг-
мента, п.н.* Количество 

гомозигот 

Наблюдаемая ге-
терозиготность, 

% минимальное  максимальное  
BM2113  121 135 26  64,3  
BM1824  176  188  18  75,3  
BM1818  261  267 28  61,6  
CSSM66  149  162  18  75,3  
CSRM60  88  100  21  71,2  
ETH3  113  127 6  91,7  
ETH10  203  219  20  72,6  
ETH225  136  150 12  83,6  
INRA023  200  212  25  65,2  
ILSTS006  287  298 14  80,8  
SPS115  238  244  4  94,5  

TGLA227  81  103 9  87,5  
TGLA126  115  123 16  78,0  
TGLA122  137  181  10  86,3  
TGLA53  150  182  7  90,4  

 

По данным таблицы можно сделать вывод, что микросателлиты по длине 

фрагментов неоднородные, например, наибольший: CSSM66 (149-162); ETH3 
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(113-127); ETH225 (136-150); TGLA122 (137-181); TGLA53 (150-182). Наимень-

ший разброс длины наблюдали в BM1818 (261-267).  

Нашими исследованиями установлено, что в структуре микросателлитов, 

по длине фрагментов наибольший удельный вес занимают длины: 117 – 49 % 

(TGLA126), 240 – 56,2 % (SPS115); 261 – 80,8 % (BM1818). Наименьшая чис-

ленность длин: 206 – 5,4 % (INRA023); 121 – 4,1 % (ETH3); 157 – 1,37 % 

(TGLA122); 101, 93, 85 по 1,37 % (TGLA227).  

Наиболее характерная структура представлена на рисунке 6. 

После изучения полученных данных установили, что наиболее распро-

страненные длины: BM2113 – 131 (52,1 %); CSSM66 – 158 (60,3 %); ETH225 – 

146 (68,5 %); ILSTS006 – 295 (69,9 %). При этом редко наблюдали длины в 

микросателлитах: INRA023 (206 и 201); TGLA227 (103 и 93); TGLA122 (171); в 

SPS115 (242); ETH225 (144, 142, 136); TGLA53 (174, 150) по 1,37 %.  
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Рисунок 6 – Структура микросателлитных локусов по длине фрагментов  
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Наблюдаемая гетерозиготность оказалась достаточно высокой у всех мик-

росателлитов от 0,616 (BM1818) до 0,945 (SPS115), наиболее гетерозиготные: 

TGLA53 – 0,904; ETH3 – 0,917; SPS115 – 0,945.  

Используя полученные результаты рассчитали доверительный интервал 

(Fis). Для всех изучаемых группах значения Fis находились в пределах дове-

рительного интервала (95 %), что подтверждает отсутствие инбридинга в изу-

ченной группе коров. Популяция коров имеет устойчивую генетическую 

структуру.  

  

3.3 Аллельный полиморфизм молодняка   

  

3.3. 1 Формирования селекционной группы молодняка   

Выявление высокопродуктивных животных – основа рентабельного и 

конкурентоспособного молочного производства. Важной задачей селекцион-

ной работы является выявление животных с рекордными показателями. Это 

позволяет использовать уникальные генотипы для улучшения и совершенство-

вания всего массива популяции (Баранова Н.С. и др.; 2017; Янчуков И.Н. и др.; 

2018).  

В современных процессах породообразования выявление предпочтитель-

ных, с точки зрения селекции вариантов генов, дополнительно к традицион-

ному отбору животных, может способствовать разработке новой системы от-

бора и подбора животных на генетическом уровне, с планированием получе-

ния через заказное спаривание молодняка, следующей генерации с заданными 

генотипами (Коханов М.А., Коханов А.П., 2014; Donnik I.M. и др., 2017; Амер-

ханов Х.А. и др., 2019).   

Показатели продуктивности, линейной принадлежности, порода и пород-

ность предков, определяют наследственные задатки телок, идущих на ремонт 

продуктивного поголовья. В первую очередь для этой работы важно использо-

вать показатели молочной продуктивности материнских предков на первом 
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этапе составления плана подбора родительских пар, и расчета генотипа буду-

щего потомства (Жигачев А.И. и др. 2008; Magee D.A. et al; 2018). Такая работа 

повышает значимость генотипа матерей в селекционном процессе, использо-

вать рекордисток для эмбриотрансплантации в качестве коров – доноров и поз-

воляет в 1,5 раза сократить интервал между смежными поколениями. А также 

ускоряет раскрывание механизма реализации генотипа (Ескин Г.В. и др., 2018; 

Щербакова Н.А. и др., 2020).  

В связи с этим целью исследования являлось оценка ремонтных телок, по-

лученной, в хронологически наиболее ранний этап развития, для использова-

ния в дальнейшей селекционной работе.  

Анализ генофонда телок с высоким показателем РИТ, показывает, что для 

формирование селекционной группы необходимо отбирать телок с показате-

лем РИТ в пределах от 11499 до 12981 кг с разницей +1482 кг (11 %, Р ≤ 0,01). 

Это даст возможность уплотнения генофонда родословной и ее насыщение вы-

сокопродуктивными предками.  

После расчета основных составляющих показателей продуктивности в ро-

дительских индексах, все поголовье было распределено в две опытные группы 

(таблица 15).   

Таблица 15 – Характеристика опытных групп (n=207)  
Показатель  РИТ, кг молока за 305 дней лактации  

Х±Sх  Cv, %  t-критерий Стьюдента  
I группа (производственная)  8600±909  10,58  

7,58  
II группа (селекционная)  11256±860   7,64  

 

Как видно из представленных в таблице данных показатель коэффициента 

вариации в изучаемых группа менее 33 %, это свидетельствует о том, что в 

отобранные группы однородные по показателям. Разница между средними по-

казателями в группах составила: 2656 кг молока (23,8 %, P≤0,001). Схемы фор-

мирования представлена на рисунке 7.  

  

https://elibrary.ru/author_items.asp?refid=604426996&fam=Magee&init=D+A
https://elibrary.ru/author_items.asp?refid=604426996&fam=Magee&init=D+A
https://elibrary.ru/author_items.asp?refid=604426996&fam=Magee&init=D+A
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Рисунок 7 – Схема распределения молодняка по индексу РИТ 

  
Как видно на представленном рисунке, в качестве усреднённого показа-

теля, был принят РИТ = 9872 кг молока. Разброс показателей составил 6681 кг 

(51,5 %; Р ≤ 0,01) от наименьшего к наивысшему. Средний показатель РИТ у 

отобранного молодняка во II группу (селекционную) больше на чем в I группе 

(производственной) на 2656 кг (23,6 %). В связи с этим, была выявлена, необ-

ходимость выделения телок, планируемых для формирования селекционной 

группы (рисунок 8).   
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Рисунок 8 – Разброс значений РИТ у телок с высокой продуктивностью материнских предков  

А и Б показатели РИТ телок, планируемых для включения в быкопроизводящую группу;  
В - показатели РИТ телок, планируемых для включения в селекционную группу   
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Однако при сравнении с базисными показателями голштинской породы 

США (12270 кг, содержание жира – 3,7 % и белка – 3,04 %) средний показа-

тель РИТ селекционной группы оказался на 1014 кг молока (8,2 %).   

Этот факт, повлиял и на преимущество показателя РИБ (+ 2752 кг мо-

лока; 19,6 %), т.к. сперма быков-производителей также завезена из США, их 

родословная насыщена матерями, имеющими наивысшую продуктивность.  

При этом РИТ превышал РИК ведущей группы на 1,7 %, что на наш 

взгляд оптимально, с учетом интервала между поколениями и дает возмож-

ность планомерного повышения продуктивности в среднем по поголовью.  

Тем не менее, выявленное значительное преимущество импортного по-

головья обуславливает более детальный поиск диагностических ресурсов оп-

тимизации поголовья.  

  

3.3.2 Изучение достоверности происхождения молодняка 

Используемые методы разведения в хозяйстве такие как: внутрилиней-

ный подбор и кросс линий, а также индивидуальное закрепление быков-про-

изводителей, позволяют исключить близкородственное разведение. Это под-

тверждает рассчитанный нами средний коэффициент инбридинга по всему 

исследуемому поголовью, который составил: f=0,0817 это ниже, чем у ожи-

даемого инбридинга по молодняку, родившемуся в 2010 в стадах США на 

6,02 пункта (данные ассоциации голштинского скота Америки). В исследуе-

мых группах разница по коэффициенту инбридинга составила 0,005 % в 

пользу высокопродуктивной группы (II).   

Однако от размеров референтной популяции зависит точность геномного 

прогноза (Donnik I.M. et al, 2018; Прищеп Е.А. и др., 2019).  

В связи с этим нами изучена достоверность происхождения животных по  

200 SNP, используя данные биочипа «TruSeq Bovine Parentage Sequencing 

Panel». В соответствии с рекомендациями Международного общества гене-

тики животных (ISAG) по использованию SNP среди них были выделены ос-

новные и дополнительные (приложение 1).  



 

Результаты изучения достоверности происхождения и структура гомо-

зиготных SNP в группе телок с РИТ свыше 11 тыс. молока, представлены в 

приложении.  

В результате проведенных исследований установлено что коэффициент 

повторяемости различных SNP, характеризующий достоверность происхож-

дения в изучаемых группах различная.  

Структура гетерозиготных SNP представлена на рисунке 9.  

 

Рисунок 9 – Частота встречаемости гетерозиготных генотипов в SNP 
 

На рисунках 10-15 и в таблице 16 представлены наиболее характерные 

виды сочетаний аллелей в группе телок с РИТ свыше 11,3 т. молока.  

 
  

 
Рисунок 10 – Характеристика SNP ARS-BFGL-NGS-86662, имеющего 

71 % гетерозиготности 
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Рисунок 11 – Характеристика SNP с 68,6 % коэффициентом  

гетерозиготности 
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Рисунок 12 – SNP c коэффициентом гетерозиготности 65,7 % 

  

 
Рисунок 13 – SNP с коэффициентом гетерозиготности – 62,9 %  
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Рисунок 14 – SNP характеризующиеся 57,1 % степенью гетерозиготно-

сти 

 
Рисунок 15 – SNP с коэффициентом гетерозиготности 20 % 

Таблица 16 – SNP характеризующие достоверность происхождения молодняка       
                                                         (n=200) 
№ SNP 
на па-
нели 
чипа Идентификатор (ID) 

Н
ом

ер
 х

ро
-

мо
со

мы
 

Ре
фе

ре
нс

ны
й 

ал
ле

ль
 

А
ль

те
рн

ат
ив

- 
ны

й 
ал

ле
ль

 Рекомендация 
ISAG по исполь-

зованию SNP 

Повторяемость ре-
комендованного 

сочетания в груп-
пах, % 

I II 

108 ARS-USMARC-Parent-
AY849381-rs29003287 6 C T основной 64,4 65,7 

143 ARS-USMARC-Parent-
DQ650635-rs29012174 7 G A основной 66,6 68,6 

113 ARS-USMARC-Parent-
AY853303-no-rs 13 A G основной 63,1 62,9 

44 ARS-BFGL-NGS-86662 1 G T дополнительный 62,3 71,4 
60 BTB-01285245 1 T C дополнительный 59,8 68,6 
39 ARS-BFGL-NGS-67146 2 A G дополнительный 60,1 68,6 
55 BTB-00188171 4 T C дополнительный 62,5 68,6 
74 Hapmap40148-BTA-

92999 1 T G дополнительный 60,1 68,6 
51 BTA-30857-no-rs 12 C T дополнительный 68,0 68,6 
80 Hapmap43792-BTA-

122725 13 G A дополнительный 61,5 65,7 
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В изучаемых группах установлено что наибольшее число рекомендован-

ных ISAG повторений, по альтернативной и референсной аллели, в SNP ARS-

BFGL-NGS-86662(генотип GT). Это на 0,4 % больше чем в SNP BTB-00818821 

(генотип CT), имеющей наименьший показатель повторяемости – 0,314% (Р 

≤ 0,05).  

В селекционной группе (РИТ свыше 11 тыс. кг молока) по основным SNP 

наивысшая повторяемость в: ARS-USMARC-Parent-DQ650635-rs29012174 (ге-

нотип GA); ARS-USMARC-Parent-AY849381-rs29003287 (генотип СТ) и ARS-

USMARC-Parent-AY853303-no-rs (генотип АG) с показателем 0,686 – 0,629 % 

(Р ≤ 0,05).  

В этой же группе по дополнительным SNP высокая повторяемость в: 

ARSBFGL-NGS-86662 (генотип GТ); Hapmap51227-BTA-41809 (генотип GА) с 

разницей 0,085 % (Р ≤ 0,01).  

В производственной группе (РИТ 8,6 тыс. кг) повторяемость по основным 

SNP: ARS-USMARC-Parent-DQ650635-rs29012174 (генотип GA) и ARS-

USMARC-Parent-AY849381-rs29003287 (генотип СТ) – 0,069 %. По дополни-

тельным SNP: BTA-30857-no-rs (генотип СТ) и ARS-BFGL-BAC-19454 (генотип 

СТ) – 0,224 %.  

Все это свидетельствует о том, что селекционная группа имеет более 

уплотнённый и достоверный генофонд, позволяющий использовать его для 

совершенствования общего генофонда популяции.  

Данные, полученные в представленной работе, свидетельствуют о том, 

что генетическое разнообразие популяции голштинского скота может быть 

выражено различными показателями. 

Однако только ранняя оценка родительского индекса телок (РИТ) дает 

достоверную возможность для раннего формирования селекционной группы 

телок.  

Для проведения такой работы мы предлагаем отбирать молодняк с пока-

зателем РИТ свыше 11,5 тыс. кг молока, с разбросом между крайними значе-

ниями показателя не менее 11 %.  



 

При отборе молодняка в селекционную группу рекомендуется исследо-

вать достоверность происхождения с использованием ДНК технологий. 

Наиболее оптимальным является использование SNP-чипа «TruSeq Bovine 

Parentage Sequencing Panel», позволяющего проводить одновременно анализ 

200 аллельных вариантов.  

При оценке молодняка, отбираемого в селекционную группу уделять 

внимание на повторяемость в основных аллелях: ARS-USMARC-

ParentDQ650635-rs29012174 (генотип GA); ARS-USMARC-Parent-AY849381-

rs29003287 (генотип СТ) и ARS-USMARC-Parent-AY853303-no-rs (генотип 

АG), в которых оптимальный генотип должен быть повторяться до 68,9 %. 

По дополнительным SNP учитывать высокую повторяемость в аллелях: 

ARS-BFGL-NGS-86662 (GТ) и Hapmap51227-BTA-41809 (GА). 

  

3.3.3 Структура генов-маркеров продолжительности производствен-
ного использования молодняка  

В современных процессах породообразования выявление предпочти-

тельных, с точки зрения селекции вариантов генов, дополнительно к тради-

ционному отбору животных, может способствовать разработке новой си-

стемы отбора и подбора животных на генетическом уровне, с планированием 

получения через заказное спаривание молодняка, следующей генерации с за-

данными генотипами. (Гарковенко А.А., 2017).  

В нашей работе популяция крупного рогатого скота голштинской по-

роды изучается по нескольким направлениям: генеалогической структуре, 

племенным свидетельствам и экстерьерному профилю животных, структуре 

микросателлитных локусов, показателям гетерозиготности, значению Fis. 

Проведенные исследования показали, что высокопродуктивная группа коров 

и быков и имеет устойчивую генеалогическую структуру, в ней отсутствует 

тесный инбридинг, в связи с этим имеются многочисленные варианты моде-

лирования дальнейшей селекционно-племенной работы.  



 

Для изучения генофонда телок, идущих на ремонт стада, в первую оче-

редь важно изучить предрасположенность их генетическим заболеваниям, 

которые в наибольшей степени влияют на продолжительность жизни жи-

вотного (Zhang Y. et al., 2015).   

Согласно вышесказанному нами с использованием SNP-панели (био-

чипа) «TruSeq Bovine Parentage Sequencing Panel» проведено исследование 

насыщения генофонда наследуемыми заболеваниями в изучаемой популя-

ции молодняка.   

Установлено что в обеих группах, коэффициент гетерозиготности имеют 

54 % поголовья – 0,019 ед. (рисунок 16).  
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Рисунок 16 – Гетерозиготность поголовья по генетически наследуемым забо-
леваниям  

А – I группа, Б - II группа  
(коэффициент гетерозиготности, % от общей численности поголовья в группе)  

  
По признакам, характеризующим наследственные заболевания животные 

имеют гомозиготное сочетание генотипа от 31 % (I группа) до 29 % (II группа) 

и одинаковую степень гетерозиготности.  

При оценке опытных групп по наличию сочетаний, характеризующих 

предрасположенность к проявлению заболеваний, установили межгрупповые 

различия.  

Исследованиями SNP №207, 212, 236, 259 выявили сочетания, обуславли-

вающие возможность возникновения заболеваний.  
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Так, например, по структуре гена-маркера LRP4 (SNP №212), характе-
ризующего мутации в гене белка 4, синдактилию, имеются различия. В 
группе телок с РИТ 11,3 тыс. кг молока обнаружили 3 % животных от общего 
поголовья, которые несут в своем генофонде негативное сочетание АА (рису-
нок 17). 

   
А                                                 Б 

Рисунок 17 – Характеристика гена-маркера LRP4  
А – I группа Б - II группа (% от общей численности поголовья в группе) 

 
Позитивное сочетание GG установлено в равных количествах у обеих 

групп по 79-80 %, нейтральное сочетание аллелей (GA) в группе с высоким 
показателем РИТ меньше на 4 %. В связи с этим в второй группе (РИТ = 11,3 
тыс. кг молока) имеются животные у которых имеется генотип обуславлива-
ющий наследование, по аутосомно-доминантному типу заболевания – 
синдактилия, характеризующийся сращиванием и заболеваниями конечно-
стей. Это обуславливает не до получение здорового, хорошо развитого при-
плода, сокращения периода производственного использования телок, сниже-
ние их воспроизводительных способностей.  

При оценке опытных групп по гену-маркеру APAF1 (SNP №236), обу-
славливающих воспроизводительные способности животных выявили такие 
же межгрупповые различия (рисунок 18).   
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Рисунок 18 – Характеристика APAF1_SNPchr5_63150400  
 SNP №236 

А – I группа, Б - II группа (% от общей численности поголовья в группе) 
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В структуре SNP №236 – характеризующий гаплотип HH1, весь молод-

няк I группы имеет позитивный генотип (СС). У молодняка II группы наблю-

дали нейтральное, гетерозиготное сочетание (генотип CТ) в 3 % случае. Как 

положительный необходимо отметить тот факт, что в изучаемых группах 

негативное сочетание (ТТ) нами не обнаружено.  

Гаплотип НН3 – влияет на снижения продолжительности стельности ко-

ров на всех стадиях до 3,1 %. На рисунке 19 приведена структура поголовья 

по гену-маркеру SMC2 (SNP №259), связанного с эмбриональной смертностью 

на разных сроках стельности.  

  
А                                                 Б 

Рисунок 19 – Характеристика SMC2_SNPchr8_95410507 – гаплотип HH3 
SNP 259 

А – I группа, Б - II группа, (% от общей численности поголовья в группе) 
 

При анализе данных установили, что в I группе до 2 % поголовья имеют 

негативное сочетание (ТТ), что возможно будет обуславливать удлинение 

сервис-периода, межотельного периода и отразиться на эффективность про-

изводственного использования животных. В связи с этим возникает необхо-

димость корректировки работы по отбору быков-производителей, т.к. по дан-

ным ученых ВИЖ до 12 % из всех импортируемых быков имеют в своем ге-

нотипе данный гаплотип, влияющий на снижение воспроизводства маточ-

ного поголовья.  

На рисунке 20 представлена характеристика гена-маркера 

SNPchr8_108833985 (SNP №207), обуславливающего возникновение керато-

конъюктевита.  
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Кератоконъюктевит – заболевания наносят большой экономический 
ущерб хозяйствам. У животных уменьшается надой молока, замедляется рост 
и развитие молодняка, откормочные качества снижаются. В среднем 25–30 % 
переболевших животных остаются слепыми, столько же теряют зрение на 50 
% и более и лишь у остальных сохраняется зрительная способность.  

   
А                                                 Б 

Рисунок 20 – Характеристика _SNPchr8_108833985 – кератоконъюктевит 
SNP №207 

А – I группа, Б - II группа, (% от общей численности поголовья в группе) 
 

Сопоставляя данные SNP №207, нами установлено что негативное гомо-
зиготное сочетание аллелей AA занимает по 11 % в каждой группе. При этом 
гетерогенное, нейтральное сочетание (AG) по 52 % (I группа) и 60 % (II 
группа). Комплексной оценкой установлено, что во II группе на 8 % меньше 
молодняка, предрасположенных к проявлению заболевания, имеющих гено-
тип AG и AA.  

Это исследование дает возможность утверждать, что возникновение вос-
паления заболеваний глаз в I группе телок (РИТ 8,6 тыс.) может вызвать сни-
жение продолжительности производственного использования на 25 %.  

Полученные данные редко обсуждаются в российских источниках. Од-
нако быки-производители голштинской породы, сперма которых завозиться 
из-за рубежа могут оказаться носителями ряда скрытых рецессивных анома-
лий, ведущих к серьезным последствиям для животных. По вопросам имму-
нитета, рецидивов и носительства возбудителя у разводимого дойного пого-
ловья, и ремонтного молодняка, в настоящее время имеются разноречивые 
данные. Однако установлено, что они тесно связанные между собой и заслу-
живают самого пристального внимания, подлежат дальнейшему изучению.  
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3.3.4 Разнообразие генов-маркеров продуктивных качеств молодняка 

Использованная нами панель SNP-чипа позволила провести молеку-

лярно-генетические исследования группы маркеров, ассоциирующиеся с 

продуктивными качествами животных (SNP=12), включающих признаки по-

казателей качества молока и мяса.  

В результате проведенных исследований установили, что из 12 исследу-

емых признаков только по двум встречаются гетерозиготные сочетания. В 

таблице 17 представлены результат наших исследований по генам-маркерам, 

имеющим 100 % позитивное, гомозиготное состояния.  

Таблица 17 – Показатели генов-маркеров в гомозиготном состоянии 
№ на 

панели Идентификатор, значение замены 
Опытная группа  

I  II  
208  ABCG2_SNPchr6_38027010 - мутация в гене АТФ  AA AA 
242  CSN1S1_SNPchr6_87157909 - белок А1 казеин  GG GG 
243  CSN1S2_SNPchr6_87266177 белок А2 казеин  CC CC 

228  GH1_SNPchr19_48768774+_SNPchr19_48768834 - мута-
ция в гене гормона роста  GG GG 

232  MSTN_SNPchr2_6213980 – увеличенная мускулатура  CC CC 
234  MSTN_SNPchr2_6218499 - увеличенная мускулатура  GG GG 

244  LALBA_SNPchr5_31348380 - белок лактальбумин ген бе-
талактоглобулин  CC CC 

  

Для изучения влияния генов, отвечающих за продуктивность и развитие 

мускулатуры, провели генотипирование. Это исследование актуально и вы-

звано тем что в данной популяций ведется селекция на желаемый признак про-

дуктивности путем подбор родительских пар. 

В выборке при анализе гена-маркера DGAT1 (SNP 222) у телок голштин-

ского скота отметили, высокую частоту встречаемости аллея А. Установили 

следующую структуру SNP в I опытной группе: АА – 17 %, GG – 50 %, GA – 

17. Эти показатели отличаются от II группы на 7,4 и 28 %. (рисунок 21). 

В результате генотипирования телок голштинской породы по SNP 

DGAT1_SNPchr14_1802265 установили следующие генотипы: AA, GA, GG. 



 

             
А        Б 

Рисунок 21 – Структура поголовья по DGAT1_SNPchr14_1802265  
SNP № 222 

А РИТ – 8,6 тыс. кг молока    Б РИТ – 11,3 тыс. кг молока 
(% от общей численности поголовья в группе) 

 

Наименьшая концентрация в структуре I группы генотипа А – 33,7 %, а 

наибольшая G (66,3 %). Преобладание составило 1,96 раза. В популяции жи-

вотных II группы установили обратную закономерность: концентрация     А 

– 63,2 %, G– 36,8 %.  

На данном рисунке представлена структура гена-маркера. Выявлено, что 

в группе РИТ - 11,3 тыс. кг молока гомозиготное состояние GG - 33,3 % и АА 

- 6,3%. При этом желательный для селекции - гетерозиготный GA- вариант 

присутствовал с высокой частотой - 62,5 %. В выборке с РИТ 8,6 тыс. кг мо-

лока гомозиготное состояние занимает соответственно: 53,5 % (GG) и 14 % 

(АА). Доля гетерозиготного состояния - 32,6 % (GA).  

Расхождения в частоте встречаемости желательного генотипа GA не слу-

чайны. Причиной является искусственный отбор, в результате которого в вы-

сокопродуктивной популяции произошло смешение равновесия в сторону 

преобладания GA-генотипа.  

Расчеты статистической величины – маркерного индекса (MI) по гену 

маркеру DGAT1_SNPchr14_1802265 показали, что ожидаемая гетерозигот-

ность (He) значительно выше наблюдаемой от 0,342 до 0,594 значений, сле-

довательно, данная популяция ремонтных телок – инбредна по данному гену 

(таблица 18).   
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Таблица 18 – Расчет маркерного индекса (MI) SNP DGAT1_SNPchr14_1802265  

Показатель  Опытная группа 
I  II  

Генотип GG  0,54  0,63  
Генотип AA  0,14  0,06  
Генотип GA  0,33  0,31  
Не * 0,891  0,904  
Fis  0,206  0,183  
EMR  0,0025  0,0030  
MI  0,0023  0,0027  

 

В связи с тем, что маркерный индекс (MI) имеет низкие (0,0022 – 0,0027) 

значение, то данный ген использовать, в качестве маркера, не представляется 

возможным.   

По SNP №233, второму по значимости показателю, влияющему на рост 

и развитие молодняка, у всех анализируемых выборок животных, было уста-

новлено различие (рисунок 24). Увеличенная мускулатура – это признак, вы-

званный мутациями в гене миостатина (MSTN) (ранее называемом GDF8). 

Миостатин – ингибитор мышечного роста. Любые мутации в этом гене при-

водят к ухудшению его регуляторной функции и, соответственно, к увеличе-

нию развития мышцы, приводит к чрезвычайной мышечной гипертрофии, 

увеличению веса при рождении, увеличению нежности мяса.  

Высокая частота встречаемости аллели GG (31–35 %) и сочетания GA (52  

– 63 %) повлияло на смещение генетического равновесия и обусловило ча-

стоту встречаемости АА в I группе на 7 % больше, чем в группе II.   

Следовательно, в группе I вероятность получения крупного новорож-

денного теленка на 11 % выше чем в группе II. В свою очередь крупноплод-

ность прямо пропорционально влияет нормальное течение отела. Это дает 

основание рекомендовать изучение структуры данного SNP в дальнейшей се-

лекционной работе.  

Исследованиями SNP MSTN_SNPchr2_6215942 выявили генотипы: СС, 

СТ, ТТ (рисунок 22). Установили, что в группе с РИТ 8,6 тыс. кг молока ча-

стота встречаемости генотипа Т составила 31,4 %; С – 68,6 %, и группе с РИТ 



 

11,3 тыс. соответственно 32,4 % и 67,4 %. Следовательно, в обеих опытных 

группах наблюдается преобладание С-генотипа над Т в 2 раза.  
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Рисунок 22 – Структура поголовья по гену MSTN_SNPchr2_6215942 
SNP №233  

А – I группа, Б - II группа (% от общей численности поголовья в группе) 
 

В I группе определили наибольшие показатели доли гетерозиготного со-

стояния, желательного для селекции, СТ-генотипа на 7 % и гомозиготного ге-

нотипа СС на 6,2 %, а гомозиготного генотипа АА меньше на 10,8 %, чем во II 

группе. Можно предположить, что имеющаяся доля гомозигот в стаде (до 59,4 

%) будет способствовать в дальнейшем получению животных желательного 

типа (таблица 19).  

Таблица 19 – Расчет индекса (MI) по SNP MSTN_SNPchr2_6215942  

Показатель Генотип 
РИТ 8,6 РИТ 11,3 

Генотип ТТ 0,05 0,15 
Генотип СС 0,5 0,44 
Генотип СТ 0,45 0,41 
Не 0,798 0,832 
Fis 0,364 0,308 
EMR 0,0047 0,0053 
MI 0,0038 0,0044 

 

47,8

50

4,8

СТ СС ТТ

40,6

43,8

15,6

СТ СС ТТ



 

Установлено что для SNP MSTN_SNPchr2_6215942 значение маркерного 

индекса (MI) невысокое от 0,0021 до 0,0044, следовательно, в данной попу-

ляции молодняка SNP MSTN_SNPchr2_6215942 не рекомендуется использо-

вать в качестве маркера.  

 
3.3.5 Сопоставление данных ген-маркеров MITF_SNPchr22_31746502 и 

MITF_SNPchr22_31769189 с микроструктурными исследованиями кожи 
при изучении адаптации поголовья 

 
Современные коровы значительно отличаются от своих предков по био-

логии, поведению и продуктивности.   

Исследованиями В.В. Гудыменко, В.И. Гудыменко (2014), В.А. Панин, 

(2015), установлено что кожный покров играет большую роль в жизнедея-

тельности организма животных.  

Характерным признаком голштинской породы является черно-пестрая 

масть. В современной популяции породы очень часто встречаются животные 

с преобладанием белой масти.  

Как известно, характерным признаком появления белой масти является 

нарушение пигментации, приводящее к появлению пегости, вплоть до равно-

мерной белой окраски тела животного. L. Liu с коллегами (2009) сообщили 

об идентификации локуса, контролирующего фенотип spotting, на хромосоме 

22 у гибридов голштинской и джерсейской пород в районе гена MITF. Путем 

ресеквенирования этого гена у представителей четырех итальянских пород 

скота L. Fontanesi с коллегами (2012) установили, что данный локус явно кон-

тролирует пегий фенотип, но это не единственный генетический фактор, кон-

тролирующий пегость у итальянских пород.  

Полногеномный анализ ассоциаций пропорции черного цвета в окраске 

быков голштинов показал, что три локуса (KIT, MITF и локус на хромосоме 

8) объясняют 24 % дисперсии по этому признаку (Hayes et al., 2010), а осталь-

ная часть дисперсии находится под контролем большого числа локусов с ма-

лым эффектом.  



 

Для всестороннего понимания генетики окраски необходимы исследова-

ния как общих паттернов (например, монотонность или пятнистость), так и 

частных случаев (например, пигментация вокруг глаз или наличие черных 

пятен на кончиках ушей) (Юдин Н.С., Белоногова Н.М., Ларкин Д.М.; 2018).   

Для изучения, одного из такого случая - появление белой окраски (в до-

словном переводе с английского – синдром белого симментала), мы сопоста-

вили два SNP: MITF_SNPchr22_31746502 и MITF_SNPchr22_31769189. По 

первому сочетание аллелей в обеих группах позитивное (СС – 100%). По вто-

рому MITF_SNPchr22_31769189 (синдром белого симментала) выявлено что в 

во второй группе телок с РИТ 8,6 тыс. кг молока все поголовье имеет позитив-

ное сочетание, в первой группе (РИТ свыше 11 тыс. кг молока) 14 % имеет 

негативное сочетание аллелей ТА (рисунок 23).   

 
 А          Б  

Рисунок 23 – Характеристика SNP №250 MITF_SNPchr22_31769189  
А – I группа, Б - II группа (% от общей численности поголовья в группе) 

Полученные данные свидетельствуют о том, что в процессе селекции 

этот факт не учитывался в результате произошло накопление животных с 

этим генетическим заболеванием. При разведении возможно потомство бу-

дет иметь, характерную гипопигментацию глаз и двустороннюю потерю 

слуха. Что в свою очередь повлияет на поведение животных, приспособление 

к жестким условиям промышленной технологии производства молока, как 

следствие приведет к стрессам и снижению продуктивных и воспроизводи-

тельных качеств.   
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Общеизвестно что животные, разводимые в южных регионах нашей 

страны, должны имеют масть, которая будет более приспособленная к жар-

кому климату и солнечной инсоляции.  В связи с тем, что в изучаемых груп-

пах животные имели масть, с преобладанием белой, нами было принято ре-

шение изучить развития волосяного покрова и микроструктуры кожного по-

крова, в сравнительном аспекте.  

Для выполнения этой задачи, из опытных групп (селекционной и про-

изводственной) нами были сформированы группы по 10 голов из телок в воз-

расте 10 месяца. Зимой и летом изучили показатели волосяного покрова у 

опытного молодняка (таблица 20).  

Таблица 20 – Качество волосяного покрова по сезонам года, (Х±Sх; n=10)  

Группа  
 Показатель с 1 см2   

зима   л ето  
длина, мм   густота, шт.  длина, мм  густота, шт.  

I  5,31±2,01   1087±28,5  3,92±1,88  608±39,6  
II  5,16±1,89   1169±40,3  4,51±1,87  740±30,5  
 

 В зимний период II группа превосходила по густоте покрова группу I, 

имеющую наименьшую густоту волосяного покрова, на 82 штук (0,07%; 

Р<0,099). Аналогичная картина наблюдается и летом: II группа превосходила 

I по густоте: на 132 штук (1,2%) (Р<0,099).   

Изучение структуры волосяного покрова позволило так же установить 

межгрупповые различия (таблица 21).  

Таблица 21 – Структура и состав волосяного покрова %, (Х±Sх; n=10)  

Опытная 
группа  

  Показатель с 1 см2    
 зима    лето   

ость  переходный  пух  ость  переходный  пух  
I  20,5±0,6  37,3±0,7  42,2±1,0  41,9±1,3  39,8±1,2  18,3±1,0  
II  20,4±0,5  37,3±0,6  42,3±2,0  40,8±0,9  39,7±0,9  19,5±0,9  
 

В зимний и летний периоды высокое содержание пуха (обеспечивающее 

хорошую тепловую изоляцию) наблюдалось у обоих групп (Р<0,001). 



 

В летний период в структуре волос содержание пуха снизилось: в II 

группе на 0,93 % (P˂0,005). При изучении диаметра волос существенных раз-

личий не установлено: диаметр ости: 66,1 - 66,9 мкм; переходного: 43,1 44,2 

мкм; пуха: 25,9-27,1 мкм (таблица 22). 

Таблица 22 – Микроструктура кожи, мкм, (Х±Sх; n=10)  

Показатель  
Группа   

I  II  
Эпидермис  35,8±2,1  40,8±1,9  
Сосочковый слой  1595,5±60,3  1506,3±57,2  
Сетчатый слой  4895,5±54,2  4986,0±55,2  
Диаметр желез: потовых  
-                           сальных  

359,2±20,5  
127,1±7,1  

344,2±19,2 
121,5±8,4  

 

Гистологические исследования показали, что кожа у телок плотная. Эпи-

дермис средней толщины. Сетчатый слой наиболее развит у II группы, пре-

восходящей I на 0,02%.  Животные I группы имели более тонкую кожу, диа-

метр их потовых желез превышал показатели II группы, что свидетельствует 

о хорошем выделении пота и терморегуляции.  

Рассмотренные вопросы о развитии кожно-волосяного покрова у молод-

няка свидетельствует об их хорошей адаптации к жаркому климату, что будет 

способствовать интенсификации их продуктивности, воспроизводительной 

способности, долголетнему продуктивному использованию. В целях раннего 

поиска конкретных мутаций, приводящих к формированию белой окраски у 

высокопродуктивных животных, полученные нами результаты позволяют 

рекомендовать использовать для этого SNP № 250, 

MITF_SNPchr22_31769189.  

 

 

 

 

 



 

3.3.6 Связь генов DGAT1_SNPchr14_1802265 и MSTN_SNPchr2_6215942  
с показателями развития молодняка 

 

В таблице 23 представлены данные по развитию изучаемого молодняка.  

Таблица 23 – Развитие ремонтных телок опытных групп, (Х±Sх, n=75)  

Показатель  
 Живая масса, кг   

при  
рождении  в 6 месяцев  10 месяцев  12 месяцев  

РИТ 8,6 тыс., кг  33±2,0  179,7±16,9  298±23,2  340,3±14,0  
РИТ 11,3 тыс., кг  33,8±1,8  184,2±19,6  304±32,3*  358,6±40,8  
Среднее по группе, кг  33,4±1,9**  180,9±17,5  299,3±25,3  346,5±31,0  

Примечание: * – 0,01 < P < 0,05; ** – 0,001 < P < 0,01. n – число голов.  
Как видно из таблицы 27 во все возрастные периоды, телки II группы пре-

вышали сверстниц I группы до 2,4 %, и показатели средние по всем группам 

на 0,2 – 0,8 %. В тоже время телки I группы уступали средним показателям по 

всем группам на 0,4 – 1,2 %.  

Живая масса телок с высоким родительским индексом (11,3 тыс. кг мо-

лока) превышало показатели группы с низким индексом (8,6 тыс. кг молока) 

в следующей динамике: при рождении на 0,8 кг (2,4 %), в 6 месяцев на 4,5 кг 

(2,5 %), в 10 месяцев на 6 кг (2 %), в 12 месяцев на 18,3 кг (5,4 %).  

Однако, если молодняк I группы показал плавный рост показателей на 

протяжении всего изучаемого периода, то во второй группе превосходство в 

период с 10 месяцев по 12 месяц незначительно уменьшилось (– 0,2 %), что 

свидетельствует о необходимости детального изучения этой динамики.  

В связи с этим изучены показатели абсолютного прироста живой массы 

молодняка. Установлено, что живая масса II группы была выше во все воз-

растные периоды (таблица 24).  

Таблица 24 – Абсолютный прирост живой массы телок, кг (Х±Sх, n=75)  

Показатель  
 Прирост живой массы по меся-

цам, 
 кг  

0-6  0-10  0-12  6-10  10-12  
РИТ 8,6 тыс. кг  146,8  265,0  307,3  118,2  42,3  
РИТ 11,3 тыс. кг  150,4  270,2  324,8  119,8  54,6  
Среднее по группе, кг  147,5  265,9  313,1  118,4  47,2  

  



 

Данные таблицы свидетельствуют о том, что за год выращивания ре-

монтных телок привесы во II группе были на 1,9 – 5, 4 % выше первой (соот-

ветственно на 3,6 – 5,2 – 17,5 кг). При этом прирост с 10 по 12 месяц выра-

щивания был выше периода с 6 по 10 месяц выше на 10,7 кг (0,9 %). Полу-

ченная информация подтверждает активное развитие ремонтного молодняка, 

имеющего показатель РИТ 11,3 тыс. кг молока.  

Исследования структуры SNP DGAT1_SNPchr14_1802265 и развития 

молодняка в представлены в таблице 25.  

Сравнительный анализ степени превосходства живой массы в опытных 

группах показал четкое доминирование высокопродуктивной группы, имею-

щий генотип GA. У этого поголовья, во все возрастные периоды наблюдалась 

увеличение живой массы над сверстницами с аналогичным генотипом GA со-

ответственно на 0,3 кг (3,8 %) – 10,9 (5,8 %) – 17,2 (5,6 %) – 43,3 (11,8 %).   

Таблица 25 – Развитие молодняка SNP DGAT1_SNPchr14_1802265, (Х±Sх, n=75)  
Показатель  n, 

го-
лов 

Живая масса, кг  
при рожде-

нии  в 6 месяцев  10 месяцев  12 месяцев  

в среднем по группам      
Генотип GA  34  34,1±1,9  182,5±17,4  302,7±24,6  355,3±37,6  
Генотип GG  33  32,6±1,82  181,1±17,2  297,3±24,7  338,2±21,1  
Генотип AA  8  34,1±1,36  170,9±19,6  290,6±32,0  0  
I группа 43          
Генотип GA  14  33,9±2,0  176,1±13,5  292,6±18,8  323,5±15,9  
Генотип GG  23  32,3±1,9  184,1±6,1  303,6±20,6  343,3±12,3  
Генотип AA  6  31,6±1,6  175,7±22,2  291,1±36,1  0  
II группа  32          
Генотип GA  20  34,2±1,8  187,0±18,7  309,8±26,2  366,8±36,8  
Генотип GG  10  33,4±1,6  175,4±19,0  283,9±29,6  322,8±35,3  
Генотип AA  2  34,5±0,7  180,0±2,83  305,0±11,3  0  

 

Особенности физиологии крупного рогатого скота, т. к. миостатин акти-

вен в мышцах, обычно ограничивает рост мышц, гарантируя, что мышцы не 

становятся слишком большими. Мутации, которые уменьшают производство 

миостатина, приводят к чрезмерно быстрому росту мышечной ткани. Живот-

ные мутацией в обеих копиях гена MSTN (гомозиготы) имеют значительно 



 

увеличенную мышечную массу и силу. С мутацией в одной копии гена MSTN 

(гетерозигот) также увеличена мышечная масса, но в меньшей степени.  

Проведенный анализ показал необходимость изучения дополнительных 

SNP. Для этого изучили развитие молодняка в структуре SNP 

MSTN_SNPchr2_6215942 (таблица 26).  

Наиболее значимый эффект роста живой массы, во всех группах, устано-

вили у животных с генотипом СС. 

Сравнение средних показателей живой массы животных с данным гено-

типом в каждой группе установлено превосходство популяции телок с РИТ 

11,3 тыс. кг молока соответственно 1,4 кг (41 %) – 29 кг (15 %) – 7,1 кг (2,3 

%) – 34,6 кг (3,3 %) (P < 0,05).  

Таблица 26 – Развитие молодняка в структуре SNP MSTN_SNPchr2_6215942 
(Х±Sх, n=75)  

Показатель  
n, 
го-
лов  

 Живая масса, кг   

при рождении  в 6 месяцев  10 месяцев  12 месяцев  
I группа 43          
Генотип СТ  20  33,4±1,5  174,2±15,4  292,0±21,1  334,6±11,6  
Генотип СС  21  32,9±2,4  185,5±17,1  303,5±25,0  338,0±16,1  
Генотип ТТ  2  32,0±2,8  168,0±11,3  291,5±14,8  368,0  
II группа 32          
Генотип СТ  13  33,8±1,6  181,7±14,5  298,5±25,9  348,8±18,4  
Генотип СС  14  34,3±1,7  188,4±22,0  310,6±31,1  372,6±42,2  
Генотип ТТ  5  33,6±2,0  170,6±14,5  283,0±22,0  300,5±23,3  

  
Этот вывод полностью соответствует особенностям голштинской по-

роды, отличающейся интенсивным ростом и высокой живой массой.  

Однако основной проблемой при обобщении результатов исследования 

является учет признаков, т.к. нет единого мнения какой из рассмотренных 

маркеров является эталонным. 

 Наиболее эффективным, на сегодняшний день методом, многие ученые 

считают кластерный анализ по двум и более генетическим маркерам.  



 

Проведенный нами анализ комбинированного сочетания генотипов 

DGAT1_SNPchr14_1802265 и MSTN_SNPchr2_6215942 представлен в таб-

лице 27.  

Таблица 27 – Развитие телок в структуре двух генотипов (Х±Sх, n=75)  
SNP, генотипы Живая масса, кг 

DGAT1 MSTN при рождении  в 6 месяцев  10 месяцев  12 месяцев  
I группа       

GG  
CC  12  32,0±2,1  191,8±14,3  308,8±24,5  344,7±11,2  
СТ  8  32,9±1,3  177,3±14,2  298,9±13,9  336,8±7,2  
ТТ  2  33,0±2,8  168,0±11,3  291,5±40,1  368,0  

GA  CT  9  33,3±1,8  176,2±14,9  294,8±19,8  329,0±22,6  
CC  5  34,8±2,3  176,0±12,3  288,8±18,2  318,0±11,3  

AA  CT  3  34,7±0,6  159,7±17,0  265,0±25,6  -  
CC  3  33,3±2,1  176,0±27,2  306,7±35,9  -  

II группа            

GG  CC  5  32,8±1,8  173,6±24,4  286,2±36,0  335,5±41,7  
СТ  4  34,0±1,4  181,8±11,9  289,0±22,9  336,0  

GA  
CC  9  35,1±0,9  196,7±16,5  324,2±18,6  385,0±37,6  
СТ  8  33,6±1,9  182,1±17,2  301,4±28,9  352,0±19,6  
ТТ  3  33,0±2,6  170,7±17,0  288,7±18,5  -  

 

В исследованиях мы установили, что для каждой из групп телок опти-

мальными являются различные сочетания генов-маркеров DGAT1 и MSTN. Так 

для телок с РИТ 8,6 тыс. кг молока оптимально сочетание генотипов: GG х СС, 

а для высокопродуктивной: GA х CC. Превосходство II группы составило 3,1 

кг (0,08 %) – 4,9 кг (2,5 %),15,4 кг (4,8 %), 40,3 кг (10,5 %) (P < 0,05).  

Полученные данные показывают необходимость комплексного подхода 

к изучению SNP связанными с показателями продуктивности крупного рога-

того скота.  



 

4. ЭФФЕКТИВНОСТЬ ИСПОЛЬЗОВАНИЯ STR-МАРКЕРОВ И 

 SNP-ЧИПА 

В таблице 28 представлен расчет экономической эффективности внедре-

ния современных генетических исследований для голштинского скота.  

Таблица 28 – Эффективность использования STR-маркеров и SNP-чипа  

Показатели  
РИТ телок, 

тыс. кг молока  
8,6  11,3  

Численность маточного поголовья, гол.  100  100  
Товарность молока, %  90  90  
Средняя цена реализации, руб. кг  50,0  50,0  
Себестоимость молока, руб. кг   20,0  19,0  
Прибыль за 1 кг молока, руб.  30,0  31,0  
Рентабельность молока, %  50  63  
Численность ремонтного молодняка, гол.  100  100  
Реализация племенного молодняка, гол.  10  
Себестоимость 1 кг живой массы, руб.  96  
Средняя себестоимость 1 гол. (520 кг), руб.  49920  
Средняя цена реализации 1 гол. (520 кг х 250 руб.), руб.  130000  
Рентабельность выращивания молодняка, %  61  
Итого рентабельность скотоводства, %  55  62  
Прибыль (молоко и продажа молодняка), тыс. руб.  105,8  115,0  
Выплата субсидий на содержание маточного племенного животноводства, на 
1 услов. голову, тыс. руб.  39,0  

Затраты на проведение идентификации 1 гол. с использованием панели (био-
чипа) «TruSeq Bovine Parentage Sequencing Panel», тыс. руб.  6,5  

В структуре субсидий, %  16,0  
Затраты в общей прибыли, %  6,1  5,7  
Исследование степени родства (STR=16), тыс. руб.  2,0  
В структуре субсидий, %  5,0  
Затраты в общей прибыли, %  1,8  1,7  
Исследование 1 маркера продуктивности, тыс. руб.  1,2  
В структуре субсидий, %  0,3  
Затраты в общей прибыли, %  0,01  0,01  
Прирост живой массы 1 головы телок за период выращивания, при генотипе: 
гомозиготном (GG х СС)  307,3  302,7  

Прирост живой массы 1 головы телок за период выращивания, при генотипе 
гетерогенном (GA х СС)  283,2  324,8  

Себестоимость 1 ц живой массы, руб.  244,6  233,0  
Рентабельность выращивания при гомозиготном генотипе (GG х СС), %  2,2  7,3  
Рентабельность выращивания при гетерогенном генотипе (GA х СС), %  2,3  7,1  

 



 

Проведение работы должно обеспечиваться за счет прибыли получаемой 

в животноводстве.  

Как видно из представленных данных. в племенном хозяйстве имеется 

два основных вида получения прибыли в молочном скотоводстве: реализация 

молока и продажа племенного молодняка. В силу сложившихся тенденций в 

затратах на производство продукции в племенном хозяйстве, проведение ге-

нотипирования с использованием SNP-чипа (по 263 показателям) наиболее 

рентабельно применять для выделения высокопродуктивного молодняка (РИТ 

свыше 11,3 тыс. кг молока), т.к. для данной группы они занимают 5,7 % в 

структуре общей прибыли (реализация молока и продажа племенного молод-

няка), что на 0,4 % меньше чем для группы молодняка с РИТ более 8,6 тыс. кг 

молока. Вследствие большого содержания показателей эти исследования за-

нимают до 16,0 % в структуре затрат на содержание племенного поголовья.  

Принимая во внимание тот факт, что при продаже молодняка необходимо 

проведение исследований только на достоверности происхождения, эффек-

тивнее использовать STR-маркеры (STR=16), т.к. они составляют до 1,8 % от 

прибыли, получаемой в скотоводстве и 5 % от суммы субсидий, получаемых 

на содержание племенного поголовья.  

Изучение генетического разнообразия в популяции голштинской породы 

может быть проведено как STR-маркерами, так и SNP-чипом.  

Расчет экономической эффективности показал значительное преимуще-

ство использования множественных SNP-маркеров для дифференциации мо-

лодняка в высокопродуктивные группы на ранних стадиях развития. При фор-

мировании группы с РИТ 8, 6 тысяч кг молока уделять внимание молодняку, 

имеющему генотип по генам DGAT1 и MSTN (генотип GG х СС). При форми-

ровании высокопродуктивной группы ремонтных телок (РИТ свыше 11,3 ты-

сяч кг молока) уделять внимание генотипу GA х СС. Данные генотипы позво-

лят довести рентабельность выращивания молодняка до 7,3 %.   



 

ВЫВОДЫ  

1. Популяция быков-производителей, формирующих высокопродуктив-

ное поголовье, составляет массив голштинской породы черно-пестрой масти. 

В родословную Р. Соверинг 198998 (от продолжателей: B. Emory 2114601, H.-

H.C. Manfred 2183007; R-B. Tabo 17121203) входит 75 % быков, от общей чис-

ленности, в родословную В.Б. Айдиала 1013415 (S.V. Bolton 13182833 и С.P. 

Mtoto 60010001962) – 15 %. Все быки свободны от носительства генетических 

заболеваний. 

2. Расчетом коэффициента инбридинга Fis, в родословной В.Б. Айди-

ала 1013415, выявили дефицит гетерозиготных состояний по 46 % локусам: 

ВМ1824, ETH3, SPS115, TGLA126, MGTG4B, SPS113 (Fis от –0,333 до –0,733), 

а родословной Р. Соверинг 198998 в 57 %: CYP21, INRA023, RM067, TGLA126, 

TGLA122, SPS113. В родословной Р. Соверинг 198998 установили значитель-

ный дефицит гетерозигот (локусы: MGTG4B и SPS115).  

3. Путем расчета маркерных индексов (MI) выявили, что 64 % мик-

росателлитных локусов имеют показатель свыше 3 ед. (BM1824, BM2113, 

ETH225, RM067, SPS115, TGLA126, TGLA122, MGTG4B, SPS113), с показате-

лем до 2,7 ед. – 45 % аллелей (BM1818, CYP21, ETH3, INRA023). Следова-

тельно, перечисленные локусы возможно применять в качестве маркеров до-

стоверности происхождения. 

4. Изучением продуктивности за 305 дней лактации среди коров с 

третьей лактацией и старше установили превосходство животных Р. Соверинг 

198988 над В.Б. Айдиала 1013415 на 622 кг молока 6,8 % (Р ≤ 0,05), и поголо-

вьем М. Чифтейн 95679 на 638 кг (7,0 %; Р ≤ 0,01). Содержание жира и белка 

в молоке по всем родословным превышает на 130 % требований 1 класса по-

роды. 

5. Уровень наблюдаемой (Ho) гетерозиготности по микросателлитным 

локусам (STR-метод) у коров голштинской породы черно-пестрой масти соста-

вил от 0,616 (BM1818) до 0,945 (SPS115). Выявлены локусы приоритетные для 

отбора коров-рекордисток: BM2113; CSSM66; ETH225; ILSTS006.  



 

6. Доверительный интервал по коэффициенту инбридинга (Fis) у коров 

составляет 95 %, подтверждает устойчивую генетическую структуру исследо-

ванной популяции животных голштинской породы. Индекс MI показал высо-

кую эффективность использования, в качестве STR-маркеров происхождения 

для четырех локусов (BM2113; CSSM66; ETH225; ILSTS006). 

7. Предложенная схема отбора ремонтных телок, при формировании вы-

сокопродуктивных групп молодняка, эффективна для молодняка с показате-

лями индекса РИТ свыше 11,3 тысяч кг молока.  

8. Панелью SNP-чипа определены и отобраны однонуклеотидные поли-

морфизмы, отвечающие критериям SNP-маркеров для создания пользователь-

ского ДНК-чипа по определению достоверности происхождения в селекцион-

ной группе молодняка:  

– по основным SNP: ARS-USMARC-Parent-DQ650635-rs29012174 (гено-

тип GA); ARS-USMARC-Parent-AY849381-rs29003287 (генотип СТ) и ARS-US-

MARC-Parent-AY853303-no-rs (генотип АG); 

– по дополнительным SNP: ARS-BFGL-NGS-86662 (генотип GТ) и 

Hapmap51227-BTA-41809 (генотип GА). 

9. У молодняка опытных групп установили негативные сочетания в SNP 

связанных с заболеваниями: LRP4 (SNP №212) – 3 % поголовья (генотип АА); 

SMC2_SNPchr8_95410507 (SNP №259) – 2 % (ТТ); SNPchr8_108833985 (SNP 

№207) – 11 % (AA).  

10.  По ген-маркерам продуктивности выявлена значительная дифферен-

циация молодняка в разрезе следующих SNP: DGAT1_SNPchr14_1802265 (SNP 

№222) и – MSTN_chr2_6215942 (SNP №233). В I группе при сочетании геноти-

пов GG х СС в генах-маркерах DGAT1 и MSTN, животные имеют живую массу 

превосходящую другие генотипы на 23,8 кг (12,4 %). Во II группе (селекцион-

ной) наибольшее развитие имеют телки с генотипами GA х СС, преобладание 

составляет от 2,1 до 49,5 кг (0,6 – 14,7 %). 

11. Оценка структуры волосяного покрова молодняка показала, что в лет-

ний период содержание пуха снизилось только в II группе на 0,93 % (P˂0,005). 



 

12. Проведение генетических исследований с использованием SNP-чипа 

при создании поголовья крупного рогатого скота, с продуктивностью свыше 11,3 

тыс. кг молока, дают возможность выявить животных, способствующих получе-

нию рентабельности выращивания молодняка до 7,3 %. 

 

ПРЕДЛОЖЕНИЯ ПРОИЗВОДСТВУ 

1. При формировании группы высокопродуктивного молодняка опти-

мально отбирать поголовья с генотипами GG х СС и GA х СС в генах-маркерах 

DGAT1 и MSTN.  

2. При создании высокопродуктивных популяций проводить генотипирова-

ние STR-методом и SNP-чипом, способствующим повышению рентабельность 

выращивания молодняка в среднем до 7,2 %. 

 

ПЕРСПЕКТИВЫ ДАЛЬНЕЙШИХ ИССЛЕДОВАНИЙ 

Планируется изучить показатели воспроизводства и молочной продук-

тивности поголовья в опытных группах. Изучить эффективность применения 

генотипирования животных в хозяйствах, занимающихся товарным произ-

водством молока.   
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Приложение 1  
Структура SNP достоверности происхождения II опытной группы телок, nSNP =200  

SNP 
Показатель 

генотип 1 
частота 
встреча-

емости, % 
генотип 2 

частота 
встреча-

емости, % 
1  2  3  4  5  6  7  

ARS-BFGL-BAC-19454  C  C  20,0  T  T  14,3  
ARS-BFGL-BAC-27364  T  T  11,4  G  G  25,7  
ARS-BFGL-BAC-35552  C  C  22,9  T  T  20,0  
ARS-BFGL-NGS-10035  G  G  34,3  A  A  14,3  
ARS-BFGL-NGS-101456  T  T  31,4  C  C  20,0  
ARS-BFGL-NGS-102169  A  A  11,4  C  C  37,1  
ARS-BFGL-NGS-106015  A  A  31,4  G  G  20,0  
ARS-BFGL-NGS-111053  C  C  34,3  T  T  8,6  
ARS-BFGL-NGS-111076  T  T  37,1  C  C  14,3  
ARS-BFGL-NGS-112094  T  T  14,3  C  C  40,0  
ARS-BFGL-NGS-112325  C  C  25,7  T  T  17,1  
ARS-BFGL-NGS-11383  A  A  48,6  G  G  2,9  
ARS-BFGL-NGS-114006  C  C  17,1  T  T  25,7  
ARS-BFGL-NGS-115514  T  T  31,4  C  C  11,4  
ARS-BFGL-NGS-117319  T  T  34,3  C  C  11,4  
ARS-BFGL-NGS-117322  A  A  34,3  G  G  20,0  
ARS-BFGL-NGS-118319  G  G  62,9  T  T  5,7  
ARS-BFGL-NGS-118340  C  C  28,6  A  A  31,4  
ARS-BFGL-NGS-119662  C  C  57,1  T  T  8,6  
ARS-BFGL-NGS-14740  C  C  17,1  T  T  31,4  
ARS-BFGL-NGS-15506  T  T  31,4  C  C  14,3  
ARS-BFGL-NGS-15731  A  A  45,7  G  G  14,3  
ARS-BFGL-NGS-24419  T  T  20,0  C  C  31,4  
ARS-BFGL-NGS-26517  G  G  25,7  A  A  31,4  
ARS-BFGL-NGS-27577  A  A  17,1  G  G  28,6  
ARS-BFGL-NGS-31640  C  C  34,3  T  T  8,6  
ARS-BFGL-NGS-31807  A  A  31,4  G  G  25,7  
ARS-BFGL-NGS-36513  T  T  31,4  C  C  5,7  
ARS-BFGL-NGS-38423  A  A  8,6  G  G  45,7  
ARS-BFGL-NGS-38620  C  C  31,4  T  T  11,4  
ARS-BFGL-NGS-42283  G  G  31,4  A  A  8,6  
ARS-BFGL-NGS-42505  C  C  31,4  T  T  17,1  
ARS-BFGL-NGS-55943  C  C  28,6  T  T  20,0  
ARS-BFGL-NGS-57711  T  T  45,7  C  C  17,1  
ARS-BFGL-NGS-58613  C  C  40,0  T  T  8,6  
ARS-BFGL-NGS-67146  A  A  20,0  G  G  11,4  
ARS-BFGL-NGS-70946  T  T  8,6  G  G  25,7  
ARS-BFGL-NGS-76191  C  C  22,9  T  T  20,0  
ARS-BFGL-NGS-76330  G  G  45,7  A  A  5,7  
ARS-BFGL-NGS-86662  G  G  25,7  T  T  2,9  
ARS-BFGL-NGS-93119  A  A  22,9  G  G  22,9  
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продолжение приложения 1  

1  2  3  4  5  6  7  
ARS-BFGL-NGS-96125  C  C  42,9  -  -  -  
ARS-USMARC-569  C  C  25,7  T  T  20,0  
ARS-USMARC-Parent-AY761135rs29003723  T  T  14,3  A  A  28,6  
ARS-USMARC-Parent-AY841151rs29003466  G  G  25,7  T  T  40,0  
ARS-USMARC-Parent-AY842472rs29001941  C  C  37,1  G  G  17,1  
ARS-USMARC-Parent-AY842473rs29001956  C  C  48,6  Т  Т  - 
ARS-USMARC-Parent-AY842474rs29003226  C  C  8,6  G  G  48,6  
ARS-USMARC-Parent-AY842475rs29002127  C  C  14,3  T  T  42,9  
ARS-USMARC-Parent-AY844963rs17871338  A  A  34,3  G  G  20,0  
ARS-USMARC-Parent-AY849381rs29003287  C  C  17,1  T  T  17,1  
ARS-USMARC-Parent-AY850194-no-rs  T  T  80  -  -  -  
ARS-USMARC-Parent-AY851162-no-rs  C  C  22,9  T  T  25,7  
ARS-USMARC-Parent-AY851163rs17871661  C  C  48,6  T  T  8,6  
ARS-USMARC-Parent-AY853302-no-rs  G  G  40  A  A  8,6  
ARS-USMARC-Parent-AY853303-no-rs  A  A  37,1  -  -  -  
ARS-USMARC-Parent-AY856094rs17871190  A  A  8,57  G  G  34,3  
ARS-USMARC-Parent-AY858890rs29002256  G  G  65,7  C  C  2,9  
ARS-USMARC-Parent-AY860426-no-rs  T  T  77,1  -  -  0,0  
ARS-USMARC-Parent-AY863214rs17871744  T  T  48,6  C  C  5,7  
ARS-USMARC-Parent-AY914316rs17871403  C  C  37,1  A  A  8,6  
ARS-USMARC-Parent-AY916666-no-rs  T  T  31,4  C  C  17,1  
ARS-USMARC-Parent-AY919868rs29002211  C  C  14,3  T  T  25,7  
ARS-USMARC-Parent-AY929334-no-rs  G  G  42,9  A  A  8,6  
ARS-USMARC-Parent-AY937242rs17872223  G  G  25,7  A  A  25,7  
ARS-USMARC-Parent-AY939849rs17870274  C  C  51,4  T  T  5,7  
ARS-USMARC-Parent-AY941204rs17872131  C  C  37,1  T  T  20,0  
ARS-USMARC-Parent-AY943841rs17871566  G  G  42,9  A  A  14,3  
ARS-USMARC-Parent-DQ381152rs29002408  T  T  34,3  A  A  20,0  
ARS-USMARC-Parent-DQ381153rs29012842  T  T  37,1  G  G  11,4  
ARS-USMARC-Parent-DQ404149-nors  C  C  48,6  T  T  2,9  
ARS-USMARC-Parent-DQ404150rs29012530  T  T  45,7  G  G  2,86  
ARS-USMARC-Parent-DQ404151rs29019282  C  C  17,1  T  T  25,7  
ARS-USMARC-Parent-DQ404152rs29022245  T  T  25,7  C  C  20  
ARS-USMARC-Parent-DQ404153-no-rs  A  A  65,7  G  G  - 
ARS-USMARC-Parent-DQ435443rs29010802  G  G  28,6  T  T  37,1  
ARS-USMARC-Parent-DQ451555rs29010795  A  A  34,3  G  G  8,57  
ARS-USMARC-Parent-DQ468384rs29003967  G  G  42,9  T  T  20,0 
ARS-USMARC-Parent-DQ470475-no-rs  T  T  17,1  A  A  28,6  
ARS-USMARC-Parent-DQ489377rs29026932  C  C  51,4  T  T  11,4  
ARS-USMARC-Parent-DQ500958-no-rs  A  A  42,9  G  G  2,86  
ARS-USMARC-Parent-DQ647186rs29014143  T  T  11,4  C  C  45,7  
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продолжение приложения 1  
1  2  3  4  5  6  7  

ARS-USMARC-Parent-DQ647187rs29010510  G  G  62,9  A  A  2,86  
ARS-USMARC-Parent-DQ647189rs29012226  A  A  14,3  G  G  48,6  
ARS-USMARC-Parent-DQ647190rs29013632  C  C  31,4  T  T  14,3  
ARS-USMARC-Parent-DQ650635rs29012174  A  A  14,3  G  G  17,1  
ARS-USMARC-Parent-DQ650636rs29024525  G  G  20  A  A  22,9  
ARS-USMARC-Parent-DQ674265rs29011266  T  T  17,1  C  C  22,9  
ARS-USMARC-Parent-DQ786757rs29019900  C  C  20  T  T  22,9  
ARS-USMARC-Parent-DQ786758rs29024430  C  C  65,7  А  А  0  
ARS-USMARC-Parent-DQ786759rs29026696  C  C  42,9  T  T  8,57  
ARS-USMARC-Parent-DQ786761rs29012840  C  C  45,7  T  T  8,57  
ARS-USMARC-Parent-DQ786762rs29010772  G  G  31,4  T  T  22,9  
ARS-USMARC-Parent-DQ786764-no-rs  T  T  100  -  -  0  
ARS-USMARC-Parent-DQ786765rs29009858  C  C  5,7  A  A  37,1  
ARS-USMARC-Parent-DQ786766rs29012070  G  G  40  A  A  11,4  
ARS-USMARC-Parent-DQ837643rs29018818  A  A  40  G  G  17,1  
ARS-USMARC-Parent-DQ837644rs29010468  G  G  48,6  T  T  20  
ARS-USMARC-Parent-DQ837645rs29015870  C  C  2,86  T  T  54,3  
ARS-USMARC-Parent-DQ839235rs29012691  T  T  22,9  G  G  22,9  
ARS-USMARC-Parent-DQ846688rs29023691  A  A  22,9  G  G  11,4  
ARS-USMARC-Parent-DQ846690-no-rs  G  G  22,9  A  A  31,4  
ARS-USMARC-Parent-DQ846691rs29019814  C  C  31,4  T  T  17,1  
ARS-USMARC-Parent-DQ846692rs29010281  C  C  25,7  T  T  37,1  
ARS-USMARC-Parent-DQ846693rs29017621  C  C  31,4  T  T  25,7  
ARS-USMARC-Parent-DQ866817-no-rs  G  G  37,1  - - - 
ARS-USMARC-Parent-DQ866818rs29011701  C  C  42,9  A  A  11,4  
ARS-USMARC-Parent-DQ888309rs29013741  C  C  20  A  A  28,6  
ARS-USMARC-Parent-DQ888310rs29012422  G  G  45,7  T  T  14,3  
ARS-USMARC-Parent-DQ888311rs29017313  G  G  31,4  T  T  20,0  
ARS-USMARC-Parent-DQ888313-no-rs  A  A  34,3  G  G  22,9  
ARS-USMARC-Parent-DQ916058rs29016146  G  G  31,4  A  A  28,6  
ARS-USMARC-Parent-DQ916059rs29009907  T  T  25,7  C  C  22,9  
ARS-USMARC-Parent-DQ984825rs29012457  A  A  17,1  G  G  25,7  
ARS-USMARC-Parent-DQ984826rs29027559  T  T  22,9  A  A  22,9  
ARS-USMARC-Parent-DQ984827rs29012019  A  A  28,6  G  G  25,7  
ARS-USMARC-Parent-DQ990832rs29015065  A  A  68,6  -  -  - 
ARS-USMARC-Parent-DQ990833rs29010147  G  G  45,7  A  A  - 
ARS-USMARC-Parent-DQ990834rs29013727  T  T  11,4  C  C  45,7  
ARS-USMARC-Parent-DQ995977rs29020834  A  A  11,4  G  G  25,7  
ARS-USMARC-Parent-EF026084rs29025380  G  G  40,0  A  A  11,4  
ARS-USMARC-Parent-EF026085rs29021607  T  T  60,0  G  G  5,71  
ARS-USMARC-Parent-EF026086rs29013660  C  C  34,3  T  T  2,86  
ARS-USMARC-Parent-EF026087rs29011643  C  C  20,0  T  T  17,1  
ARS-USMARC-Parent-EF028073rs29014953  T  T  8,57  C  C  42,9  

 



121  

продолжение приложения 1  
1  2  3  4  5  6  7  

ARS-USMARC-Parent-EF034080rs29024749  T  T  51,4  C  C  2,86  
ARS-USMARC-Parent-EF034081rs29009668  A  A  65,7  -  -  0  
ARS-USMARC-Parent-EF034082rs29013532  T  T  48,6  C  C  20  
ARS-USMARC-Parent-EF034083rs29018286  C  C  42,9  A  A  8,57  
ARS-USMARC-Parent-EF034084rs29016185  G  G  34,3  C  C  17,1  
ARS-USMARC-Parent-EF034085rs29025677  A  A  34,3  G  G  17,1  
ARS-USMARC-Parent-EF034086-no-rs  T  T  42,9  C  C  11,4  
ARS-USMARC-Parent-EF034087-no-rs  C  C  100  -  -  - 
ARS-USMARC-Parent-EF042090-no-rs  T  T  28,6  C  C  20  
ARS-USMARC-Parent-EF042091rs29014974  T  T  22,9  C  C  37,1  
ARS-USMARC-Parent-EF089234rs29020870  T  T  37,1  A  A  11,4  
ARS-USMARC-Parent-EF093509rs29015170  A  A  31,4  T  T  11,4  
ARS-USMARC-Parent-EF093511rs29012316  T  T  68,6  G  G  - 
ARS-USMARC-Parent-EF093512rs29013546  G  G  34,3  C  C  20  
ARS-USMARC-Parent-EF141102rs29015783  T  T  28,6  C  C  22,9  
ARS-USMARC-Parent-EF150946rs29023666  A  A  57,1  G  G  - 
ARS-USMARC-Parent-EF164803rs29011141  T  T  34,3  C  C  11,4  
BTA-100621-no-rs  A  A  42,9  G  G  17,1  
BTA-11701-rs29017459  G  G  25,7  A  A  28,6  
BTA-30857-no-rs  C  C  22,9  T  T  8,57  
BTA-37062-no-rs  G  G  45,7  T  T  11,4  
BTA-73768-no-rs  T  T  28,6  C  C  14,3  
BTA-92021-no-rs  A  A  34,3  T  T  22,9  
BTB-00188171  T  T  11,4  C  C  20  
BTB-00394801  C  C  31,4  A  A  11,4  
BTB-00420215  A  A  28,6  C  C  17,1  
BTB-00818821  G  G  68,6  А  А  -  
BTB-01057979  T  T  51,4  C  C  5,71  
BTB-01285245  T  T  20  C  C  11,4  
BTB-01416427  G  G  74,3      0  
BTB-01478115  T  T  51,4  C  C  5,71  
BTB-01902778  G  G  28,6  A  A  14,3  
Hapmap24215-BTA-163266  T  T  60  G  G  8,57  
Hapmap31098-BTA-136127  G  G  48,6  А  А  - 
Hapmap34424-BES10_Contig566_926  T  T  48,6  C  C  5,71  
Hapmap35535- SCAFFOLD86180_8791  G  G  2,86  A  A  48,6  
Hapmap36588-SCAFFOLD90561_9460  G  G  42,9  A  A  5,71  
Hapmap39425-BTA-70290  T  T  25,7  G  G  22,9  
Hapmap39461-BTA-109898  T  T  37,1  G  G  14,3  
Hapmap40148-BTA-92999  G  G  11,4  T  T  20  
Hapmap40729-BTA-40319  T  T  45,7  C  C  14,3  
Hapmap41591-BTA-59790  C  C  25,7  T  T  28,6  
Hapmap43057-BTA-80741  T  T  31,4  C  C  8,57  
Hapmap43142-BTA-107561  T  T  48,6  С  С  5,71  
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Hapmap43792-BTA-122725  A  A  28,6  G  G  5,71  
Hapmap43953-BTA-83292  G  G  17,1  A  A  25,7  
Hapmap46550-BTA-103548  T  T  37,1  A  A  5,71  
Hapmap46653-BTA-47447  A  A  31,4  T  T  20  
Hapmap47281-BTA-40051  G  G  28,6  A  A  17,1  
Hapmap49452-BTA-112834  A  A  25,7  G  G  37,1  
Hapmap50598-BTA-122724  C  C  17,1  T  T  34,3  
Hapmap51227-BTA-41809  C  C  25,7  T  T  11,4  
Hapmap51527-BTA-97415  A  A  48,6  G  G  8,57  
Hapmap51908-BTA-63031  T  T  37,1  C  C  11,4  
Hapmap52240-rs29013844  T  T  62,9  G  G  - 
Hapmap54020-rs29023153  C  C  40  T  T  8,57  
Hapmap54313-rs29012632  T  T  14,3  C  C  42,9  
Hapmap54547-rs29012198  G  G  48,6  A  A  5,71  
Hapmap55441-rs29010990  C  C  37,1  T  T  14,3  
Hapmap60017-rs29023471  G  G  31,4  A  A  17,1  
UA-IFASA-5034  T  T  31,4  C  C  31,4  
UA-IFASA-6532  G  G  28,6  T  T  37,1  

  


