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Генетическое тестирование животных в настоящее время является важной составляющей в раз-
витии агропромышленного комплекса. Совершенствование молекулярно-генетических техно-
логий с каждым годом позволяет быстрее и дешевле проводить генетические исследования, на-
правленные на поиск наиболее ценных особей крупного рогатого скота. Аборигенные породы 
крупного рогатого скота являются привлекательным объектом для таких исследований, посколь-
ку обладают бо́льшим адаптационным потенциалом и устойчивостью к заболеваниям. Однако 
современные сравнительные данные о генетическом разнообразии большинства локальных по-
род по SNP-маркерам, ассоциированным со здоровьем, отсутствуют. Проведение ассоциативных 
генетических тестов по данным генетическим маркерам для тагильской, сычёвской, суксунской и 
истобенской пород еще предстоит. Цель данной работы − сравнение генетического разнообразия 
пяти пород крупного рогатого скота по SNP-маркерам, ассоциированным с развитием кетоза, 
мастита и продуктивным долголетием.
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Проблема генетического разнообразия отече-
ственного генофонда популяций молочного круп-
ного рогатого скота в условиях активного замеще-
ния животными голштинской породы стоит осо-
бенно остро [1]. Несмотря на высокие показатели 
продуктивности, голштинская порода является ме-
нее адаптированной к неблагоприятным условиям 
содержания и кормления, что приводит к значи-
тельному сокращению сроков хозяйственного ис-
пользования коров. В связи с этим представляет-
ся актуальным поиск генетических ресурсов среди 
животных других пород, устойчивых к заболевани-
ям и неприхотливых к условиям содержания.

В настоящей работе были исследованы абори-
генные породы, разводимые на западе, северо-вос-
токе и востоке европейской части России, – исто-
бенская, сычевская, суксунская и тагильская. 

Истобенскую породу вывели в конце XIX в. в 
Кировской области в селе Истобенск при скрещи-
вании местного скота с холмогорской, швицкой и 

ярославской породами, при этом частично приме-
няли прилитие крови остфризского и голштинско-
го скота. В племенную книгу она была занесена в 
1943 г. [2, 3]. 

С 1920-х гг. шла работа по усовершенствованию 
животных, направленная в первую очередь на уве-
личение у коров молочной продуктивности. В ре-
зультате селекционной работы в конце XIX века в 
Сычевском районе Смоленской области получена 
сычевская порода скрещиванием аборигенных по-
род с высококровными помесями симментальского 
скота. Породу утвердили в 1950 г. [4].

Суксунская порода сформирована на основе 
аборигенного скота с использованием быков крас-
ной датской, бурой латвийской, красной степной и 
красной эстонской пород [5]. 

Некоторые аборигенные породы крупного ро-
гатого скота уже исчезли, а многие из оставшихся 
находятся под угрозой исчезновения. Например, 
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численность тагильской породы на 2022-й г. со-
ставляла всего лишь 100 голов [6]. Вероятно, в по-
следние десятилетия голштинская порода исполь-
зовалась в качестве улучшающей  для тагильского 
крупного рогатого скота, а при формировании по-
роды проводили скрещивание аборигенного скота 
с ярославской, холмогорской, голландской поро-
дами [7].

Оценка и мониторинг генетических вариаций 
между популяциями и внутри них могут способ-
ствовать разработке рациональных и устойчивых 
программ разведения и сохранения аборигенных 
пород. Одно из направлений поиска ценных гене-
тических ресурсов – ассоциативные тесты для об-
наружения маркеров устойчивости к заболевани-
ям. Для поиска генетических маркеров, ассоцииро-
ванных с состоянием здоровья, были отобраны три 
SNP: rs137396952, rs109452259, rs134055603. Ранее в 
GWAS-исследованиях данные полиморфизмы по-
казали высокую степень ассоциации с уровнями 
бета-гидроксимасляной кислоты и развитием суб-
клинического кетоза у крупного рогатого скота мо-
лочного направления продуктивности [8], клини-
ческим маститом [9] и продуктивным долголетием 
[10]. Нами исследовано генетическое разнообразие 
нескольких пород крупного рогатого скота по дан-
ным полиморфизмам.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ

Оборудование и методы для генотипирова-
ния особей крупного рогатого скота с помощью 
TaqMan ПЦР методики для SNP подробно описа-
ны нами ранее [11]. Дизайн олигонуклеотидов для 
новой ПЦР тест-системы для генотипирования 
полиморфизма rs109452259 был выполнен анало-
гичным образом [11], последовательность олигону-
клеотидов (производство OOO “ДНК-Синт) пред-
ставлена в табл. 1. Проверка специфичности ПЦР 
с системой генотипирования TaqMan выполнена 
с помощью капиллярного электрофореза Qsep100 
на картриджах S1 с наибольшей разрешающей 
способностью.

При анализе генетических данных для трех SNP 
рассчитывались абсолютные и относительные (в 
%) частоты встречаемости аллелей и генотипов в 
каждой из пяти выборок коров пород: голштинская 
(n = 70), истобенская (n = 81), суксунская (n = 81), 

сычевская (n = 100) и тагильская (n = 86). Срав-
нение пород по соотношению аллелей и генотипов 
проводили в ходе анализа таблиц сопряженности 
критерием хи-квадрат Пирсона, а для выявления 
ячеек таблицы, давших неслучайный вклад в ста-
тистику критерия, рассчитывали согласованные 
остатки Хабермана [12] с оценкой их статисти-
ческой значимости с поправкой Бонферрони на 
множественность сравнений. Расчеты выполнены 
в пакете PAST (v 4.13 [13]). Распределения геноти-
пов были проверены на соответствие распределе-
нию Харди−Вайнберга с использованием точного 
критерия Холдейна (Haldane’s exact test) в пакете 
HW_TEST (v 1.1) [14], а для визуализации соотно-
шения генотипов в пяти популяциях были постро-
ены диаграммы де Финетти в пакете finetti (version 
3.0.5) [15]. Метод главных координат для анализа 
генетического расщепления пород крупного рога-
того скота по всем трем полиморфизмам, а также 
вычисления степени неравновесного сцепления 
выполнены с помощью пакета GenAlEx (версия 
6.5) для Microsoft Excel [16]. В качестве расстояния 
на схеме генетического расщепления популяций 
использовано генетическое расстояние Нэя. Гра-
фики для отражения степени неравновесного сце-
пления построены с помощью веб-инструмента 
SRplot [17].

РЕЗУЛЬТАТЫ

Проверка соответствия распределения 
генотипов распределению Харди−Вайнберга

Результаты проверки соотношения генотипов 
распределению Харди−Вайнберга представлены в 
табл. 2.

Из представленных данных видно, что в двух 
случаях по полиморфизму rs109452259 были вы-
явлены статистически значимые отклонения рас-
пределения аллелей от равновесных по Харди−
Вайнбергу. Такие отклонения могли возникнуть 
вследствие множества причин: действия отбора, 
изменчивости числа копий гена, инбридинга и 
субструктурирования популяции [18, 19]. Наибо-
лее вероятной интерпретацией отклонения от рав-
новесия Харди−Вайнберга является именно дей-
ствие отбора, который, как видно из сравнения 

Таблица 1. Использованные олигонуклеотиды для генотипирования крупного рогатого скота по rs109452259

Последовательность Длина ампликона, пн
rs109452259_F GCAAAAACACAATATGCTGGAT

415
rs109452259_R AGGTCAAACAACTAAACAGTGG

rs109452259_pA [ROX]-CTT GTC +A+A+C TT+C +CA-[BHQ2]
rs109452259_pC [FAM]-CTTGTC+A+C+CTTCCA-[BHQ1]
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наблюдаемых и ожидаемых частот, у обеих пород 
происходит против гетерозигот по rs109452259 
(рис. 1).

В качестве проверки возможных ошибок в ра-
боте TaqMan системы ПЦР проведен капилляр-
ный электрофорез ампликонов, полученных в 
результате генотипирования (рис. 2). Ранее опи-
санные нами TaqMan системы [11] по результатам 
капиллярного электрофореза показали высокую 
специфичность в отношении соответствия длины 
нарабатываемого ампликона, результатам анализа 
по primerBLAST [20], а также  отсутствие значи-
мых димеров олигонуклеотидов.

Сравнение популяций по соотношению 
аллелей и генотипов

Результаты сравнения популяций по соотноше-
нию генотипов представлены в табл. 3. Из нее вид-
но, что и по соотношению аллелей, и по соотно-
шению генотипов между популяциями изученных 
пород наблюдались высоко статистически значи-
мые различия по всем трем полиморфизмам. Ана-
лиз стандартизованных остатков показал, что эти 
различия были обусловлены преимущественно 

Таблица 2. Соответствие распределения генотипов закону Харди−Вайнберга: p-значения точного критерия 
Холдейна

SNP Голштинская Истобенская Суксунская Сычевская Тагильская

rs137396952 0.30 0.55 0.82 0.55 0.55

rs109452259 0.44 0.32 0.51 0.0096** 0.0291*

rs134055603 0.44 0.20 0.82 0.43 0.51
Примечание. ** –  p < 0.010; * –  p < 0.05; ? – 0.05.
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Рис. 1. Отклонения наблюдаемых частот геноттпов от ожидаемых по Харди−Вайнбергу для двух исследованных 
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различиями между голштинской и истобенской 
породами, тогда как остальные три породы были 
более сходны. Эта же закономерность хорошо вид-
на из диаграмм де Финетти (рис. 3), где голштин-
ская порода (1 на графике) и истобенская (2) зани-
мают крайние положения.

Поскольку для всех трех SNP известны пред-
ковые аллели, рис. 3 позволяет также оценить 
степень насыщения генотипов пяти популяций 
мутантными вариантами. Гомозигота по пред-
ковому аллелю находится в нижнем правом углу 

диаграммы де Финетти, а гомозигота по мутант-
ному – в левом. Видно, что для всех трех SNP мак-
симально близкой к предковому генотипу являет-
ся истобенская порода, а наиболее отдалённой от 
него – голштинская. В популяционной генетике 
мутантный аллель часто называют “редки ввиду 
его меньшей распространенности в популяции. 
Однако в данном случае мутантные варианты 
нельзя назвать редкими: в суксунской, сычевской 
и тагильской популяциях предковых и мутантных 
аллелей было примерно поровну (см. табл. 3), а у 
голштинского скота мутантные варианты встреча-
лись примерно в 2 раза чаще предковых.

При distance-based генетическом анализе пяти 
молочных пород крупного рогатого скота по трем 
полиморфизмам использован метод главных ко-
ординат пакета GenAlEx (рис. 4). По упрощен-
ной модели генетического расщепления видно, 
что наиболее генетически удаленная друг от дру-
га пара пород – голштинская и истобенская, что 
подтверждает результаты по каждому из SNP ис-
ходя из диаграмм Де Финетти. 

При анализе неравновесного сцепления (link-
age disequilibrium) выявлено, что для истобенской 
и тагильской пород наблюдаются неравновесные 
сцепления для пар SNP rs137396952−rs134055603, 
rs109452259−rs134055603 (рис. 5). Значения 
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коэффициента R2 для истобенской породы в пер-
вой паре SNP равно 0.16, а во второй – 0.13. Для 
тагильской породы в первой паре SNP коэф-
фициент имеет значение 0.29, во второй – 0.38 
соответственно.

Проблема генетического разнообразия отече-
ственного генофонда популяций молочного круп-
ного рогатого скота в настоящее время весьма ак-
туальна [1, 21, 22]. Несмотря на высокие показатели 
продуктивности голштинской породы, животные 
других пород, обладающие высоким адаптацион-
ным потенциалом и устойчивостью к заболевани-
ям, могут стать незаменимым источником генети-
ческой изменчивости.

Полученные данные позволили обнаружить 
особенности генетической изменчивости среди 
исследованных пород. Для сычевской и тагиль-
ской пород обнаружено несоответствие равнове-
сию Харди−Вайнберга по однонуклеотидному по-
лиморфизму rs109452259. С учетом специфичности 
работы ПЦР для генотипирования особей крупно-
го рогатого скота, а также изолированности дан-
ных популяций можно сделать предположение о 
том, что данный SNP находится под воздействием 
искусственного отбора. Поэтому наши дальнейшие 
исследования будут направлены на оценку разноо-
бразия полиморфизмов, расположенных в ближай-
ших геномных участках, а именно внутри генов GC 
и NPFFR2, а также межгенных регионов.

Несмотря на историю формирования истобен-
ского скота с использованием голштинской поро-
ды, полученные нами результаты могут указывать 
либо о низком вкладе голштинской породы в фор-
мирование истобенской породы, либо о достаточ-
ной степени изоляции популяции истобенского 
скота для формирования отдельной генетической 
группы по данным полиморфизмам. Стоит отме-
тить, что генотипирование по бо́льшему количе-
ству полиморфизмов может внести значительные 
изменения в результаты анализа генетического 
расщепления.

Работа выполнена в рамках проекта РНФ № 22-
16-00021 “Изучение ассоциаций молекулярно-ге-
нетических маркеров с ценными физиологически-
ми признаками сельскохозяйственных животных 
с целью направленной селекции для повышения 
адаптационного потенциала и долголетия”.

Исследование одобрено Этическим комитетом 
ФГБНУ УрФАНИЦ УрО РАН (Протокол № 6 от 
09.11.2023).

Все применимые международные, националь-
ные и/или конституциональные принципы ухода 
и использования животных были соблюдены. 

Авторы заявляют, что у них нет конфликта 
интересов.
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Assessing the Genetic Diversity of Five Cattle  
Breeds Using SNP Markers Associated with Health

M. V. Bytov1, V. D. Zubareva1, S. V. Volskaya1, A. G. Isaeva1,  
D. Yu. Nokhrin1, Yu. A. Osipova1, O. V. Sokolova1, *

1Ural Federal Agrarian Scientific Research Centre,  
Ural Branch of Russian Academy of Sciences, Ekaterinburg, 620142, Russia 

*е-mail: nauka_sokolova@mail.ru

Currently genetic evaluation of animals is an important part of the development of the agricultural 
complex. The improvement of molecular technologies every year makes it possible to carry out genetic 
research aimed at finding the most valuable animals in a cheaper and faster way. Indigenous breeds of 
cattle are an attractive object for such research because they have greater adaptive potential and resistance 
to diseases. However, modern comparative data on the genetic diversity of most local breeds based on 
SNP markers associated with health are lacking. Genetic association tests using these genetic markers 
for the Tagil, Sychevskaya, Suksun and Istobenskaya breeds are still to be carried out. The purpose of 
this work was to compare the genetic diversity of five cattle breeds using SNP markers associated with 
the development of ketosis, mastitis and productive longevity.

Keywords: genetic diversity, cattle, indigenous cattle breeds, single nucleotide polymorphism, PCR.
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