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Аннотация. В настоящее время перед селекционерами нашей 
страны стоит задача разработки рационального алгоритма, который 
позволял бы эффективно прогнозировать показатели молочной про-
дуктивности крупного рогатого скота. Целью наших исследований 
являлось определение частоты встречаемости генотипов ДНК-мар-
керов и проведение ассоциативного анализа полиморфных вариан-
тов с признаками молочной продуктивности голштинизированных 
коров чёрно-пёстрой породы. Методы. Исследования проводились 
в племенном стаде коров чёрно-пёстрой породы АО «Каменское» 
Свердловской области. Генотипирование животных проводили с по-
мощью биочипов Bovine GGP 150K («Illumina/Neogen», США) с плот-
ностью покрытия 138974 SNP. При анализе обрабатывали данные 
по генам, имеющим полиморфные генотипы: BGHR, Calpain_316_3, 
Calpain_4751_3, CAPN1_1, CBFA2T1_SNP1, CBFA2T1SNP2, UASMS1. 
Научная новизна  исследований заключается в том, что анализ и 
определение предпочтительных аллельных вариантов изучаемых 
нами генов в перспективе даст возможность наравне с уже известны-
ми и апробированными методами селекции крупного рогатого скота 
осуществлять отбор и подбор с использованием ДНК-маркеров. Ре-
зультаты выявили полиморфизм анализируемых генов, представ-

ленных парами аллелей, гены Calpain_316_3, CAPN1_1 – аллелями 
С и G, гены Calpain_4751, CBFA2T1_SNP1, UASMS1 – аллелями А и 
G, ген BGHR – аллелями А и Т и ген CBFA2T1SNP2 – аллелями А и 
С. Установлено, что практически все гены имеют по 3 генотипа, кроме 
гена CBFA2T1SNP2. При этом четко выраженной сопряженности с по-
казателями молочной продуктивности, содержанием молочного жира 
и молочного белка не установлено. Вместе с тем изучение генотипов 
гена BGHR показало, что коровы-носители генотипов АТ и ТТ имели 
массовую долю жира в молоке на 0,11 % (р≤ 0,05) больше по сравне-
нию с носителями генотипа АА. Наибольшее количество молока полу-
чено от коров, обладающих геном Calpain_316_3 из числа носителей 
аллеля G в гомозиготном состоянии: на 969 кг и 392,3 кг больше, чем у 
носителей генотипа СС и CG соответственно.

Ключевые слова: генотип, гомозиготный, гетерозиготный, 
чёрно-пёстрая порода, крупный рогатый скот, ДНК-маркеры.
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Abstract. Nowadays, the breeders of our country are faced 
with the task of developing a rational algorithm that would effectively 
predict the indicators of dairy productivity of cattle. The purpose of 
our research was to determine the frequency of the occurrence of DNA 
marker genotypes and carry out an associative analysis of polymorphic 
variants with signs of milk productivity of Holstein cows of black-and-
white breed. Methods. The research was carried out in the breeding 
herd of black-and-white cows of Joint Stock Company “Kamenskoye” of 
the Sverdlovsk region. The animals were genotyped using Bovine GGP 

150K biochips (“Illumina/Neogen”, USA) with a coating density of 138974 
SNP. During the analysis, data on genes with polymorphic genotypes 
were processed: BGHR, Calpain_316_3, Calpain_4751_3, CAPN1_1, 
CBFA2T1_SNP1, CBFA2T1SNP2, UASMS1. The scientific novelty 
of the research lies in the fact that the analysis and determination of 
the preferred allelic variants of the genes studied by us in the future will 
make it possible, along with already known and approved methods of 
cattle breeding, to carry out selection and selection using DNA markers. 
The results revealed polymorphism of the analyzed genes represented 
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by pairs of alleles, the genes Calpain_316_3, CAPN1_1 – alleles C and 
G, the genes Calpain_4751, CBFA2T1_SNP1, UASMS1 - alleles A and 
G, the gene BGHR – alleles A and T and the gene CBFA2T1SNP2 – 
alleles A and C. It was found that almost all genes have 3 genotypes, 
except the gene CBFA2T1SNP2. At the same time, there is no clearly 
expressed correlation with indicators of milk productivity, milk fat and 
milk protein content. At the same time, the study of the genotypes of the 
BGHR gene showed that cows carrying the AT and TT genotypes had 
a mass fraction of fat in milk by 0.11% (p≤ 0.05) more than carriers of 
the AA genotype. The largest amount of milk was obtained from cows 

with the Calpain_316_3 gene from among carriers of the G allele in the 
homozygous state: 969 kg and 392.3 kg more than carriers of the CC 
and CG genotype, respectively.
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white breed, cattle, DNA markers.
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Введение. Молочное скотоводство пре-
терпевает в последнее десятилетие серьезные 
трансформации, касающиеся не только цифро-
визации технологии производства молока, но 
и селекционно-племенной работы в популяции 
крупного рогатого скота молочного направления 
продуктивности. Перед научным сообществом 
стоит задача разработки эффективного алгорит-
ма, позволяющего прогнозировать уровень про-
дуктивных показателей молочных стад крупного 
рогатого скота [1-4]. 

Учеными разработаны методы сканиро-
вания генома для анализа биоразнообразия вну-
три породных групп и между породами, получены 
карты сцепления генов с высоким разрешением. 
Данная работа внесла весомый вклад в развитие 
селекционной работы с крупным рогатым скотом 
при формировании фенотипических признаков. 
Следует отметить, что разработанная многоал-
лельная расчётная модель дает возможность ве-
сти учет и оценивать вклад каждого гаплотипа в 
качестве аддитивной и доминантной переменной 
в целях реализации геномного прогноза и оценки 
животных по племенным качествам [5].

Еще совсем недавно лишь родословная 
животных и оценка их по качеству потомства по-
зволяла оценивать их потенциальную продуктив-
ность и вероятность проявления наследственных 
болезней. За последнее десятилетие достижения 
молекулярной генетики и возникновение принци-
пиально новых подходов к оценке племенной цен-
ности крупного рогатого скота на основе ДНК-мар-
керов позволили кардинально изменить качество 
селекционно-племенной работы. Сейчас глобаль-
ная задача отрасли племенного животноводства 
– это разработка, апробация и эффективное вне-
дрение технологий маркер-ассоциированной и ге-
номной селекции. Данное направление позволяет 
обнаруживать генные сочетания, которые являют-
ся ассоциированными с показателями молочной 
продуктивности животных, их роста и развития, с 
проявлением признаков фертильности [6].

Достижения в области генетических техно-
логий привели к существенному снижению затрат 
на генотипирование. Эти достижения открыли 
новую эру в генетической оценке скота, добавив 

новый тип информации к традиционным методам 
разведения животных. В прошлом генетическая 
оценка основывалась на фенотипических записях 
и информации о родословной с наилучшим линей-
ным непредвзятым прогнозом (BLUP). Несмотря 
на сложности, лежащие в основе биологии, тра-
диционные методы генетической оценки оказали 
большое влияние на улучшение животноводства. 
Обычно использовалась модель животного, т. е. 
модель, включающая племенную ценность каждо-
го животного, где матрица отношений числителя 
использовалась для определения генетических 
связей между животными. Доступность дешевых 
геномных данных в больших количествах позволя-
ет напрямую и, следовательно, более точно опре-
делять взаимоотношения между индивидами. Это 
привело к разработке матрицы геномных отноше-
ний, с использованием большого количества не-
зависимых SNP (однонуклеотидных полиморфиз-
мов), которые могут в скором времени полностью 
доминировать в генетических оценках [7].

Выявление ДНК-маркеров, которые ассо-
циированы с уровнем молочной продуктивности 
коров, считается на сегодняшний день наиболее 
перспективным направлением племенной рабо-
ты. С помощью ДНК-методов выявляется генотип 
коров независимо от пола, возраста или же физи-
ологического состояния. Данный факт является 
значимым и эффективным звеном в селекцион-
но-племенной работе с крупным рогатым скотом. 
Значительное место отводится анализу полимор-
фных вариантов отдельных генов, связанных с 
уровнем продуктивности животных. Анализ частот 
аллелей, встречающихся в популяциях крупного 
рогатого скота, дает возможность изучения эффек-
тивности полиморфизмов у отдельных групп коров 
в условиях генотипической среды. Это позволяет 
наиболее эффективно работать в направлении 
совершенствования селекционного процесса, на 
ранних этапах осуществлять прогноз показателей 
продуктивности, контролируя при этом появление 
различных генетических аномалий [8-15]. 

Обнаружение и идентификация наслед-
ственных гаплотипов могут быть использованы 
как для уточнения эволюционной динамики раз-
личных популяций, так и для выявления при-
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знаков отбора геномных областей, представля-
ющих интерес, которые будут использоваться в 
программах сохранения и разведения сельско-
хозяйственных животных [16].

Исследования ученых, работающих в со-
временных условиях, направлены на изучение 
показателей продуктивности коров чёрно-пёстрой 
породы с учетом генотипов различных ДНК-мар-
керов ― гены каппа-казеина (CSN3), бета-лак-
тоглобулина (BLG), лептина (LEP), гормонов 
пролактина (PRL), соматотропина (GH) и др. [17, 
18]. При этом, по мнению авторов, исследования, 
направленные на анализ частоты встречаемости 
аллелей гена рецептора гормона роста, представ-
ляют не меньший интерес при идентификации 
ДНК-маркеров показателей молочной продуктив-
ности. Так, например, итоги одного из исследова-
ний показали, что частота генотипов в гене GHR 
составила: YY = 0,513; FF= 0,378; FY= 0,108; ча-
стота аллеля Y=0,57, а аллеля F=0,43. Авторы за-
свидетельствовали в изучаемом стаде примене-
ние инбридинга и селекционный отбор коров по 
жиру в молоке (FF), а также по удою (YY) [19].

Для пород молочного направления про-
дуктивности не менее важными показателями 
являются живая масса и скорость роста молод-
няка. Уровень рентабельности каждой головы 
можно рассчитать путем анализа ее параметров 
по отдельным периодам производственного ис-
пользования. Оптимальные параметры позво-
ляют сохранять у животных высокую воспроиз-
водительную способность, молочность и прояв-
лять хорошие адаптационные способности [20]. 

В научных публикациях встречаются 
результаты, которые показывают, что по гену 
CAPN1 частота гомозиготного генотипа СС на-
ходилась в пределах 0-0,27 при максимальной 
концентрации в группе исследуемых животных. 
Генотип GG при этом отличался большей встре-
чаемостью (0,64). Анализ влияния различных ге-
нотипов гена CAPN1 на показатели молочности 
коров по полиморфизму изучаемого гена пока-
зал, что в группе животных видна тенденция к 
увеличению данного показателя до 219,6 кг [21].

Гены белков семейства кальпаи-
нов (calpain) Calpain_316_3, Calpain_4751_3, 
CAPN1_1 во многих исследованиях доказывают 
перспективность их использования в качестве 
ДНК-маркеров мясной продуктивности у круп-
ного рогатого скота. Он участвует в регулировке 
роста и развития, инициирует и поддерживает 
мясную продуктивность, качество мяса [22].

При изучении гена гормона роста GHLL 
в стаде коров уральского типа чёрно-пёстрого 

скота отмечено преобладание гомозиготного ге-
нотипа – 76,5%. При этом автором установлено, 
что первотелки генотипа LL превосходили свер-
стниц по уровню удоя – на 6,2%. На показатели 
массовой доли жира и белка в молоке генотип по 
соматотропину влияния не оказывает [23].

Исследования ученых, проводимые в стаде 
коров чёрно-пёстрой породы, показали, что геноти-
пы гена DGAT1, играющего ключевую роль в син-
тезе триацилглицеринов, оказывают влияние на 
ряд показателей роста, развития и молочной про-
дуктивности животных. Так, удой, количество мо-
лочного жира и белка за лактацию выше у особей 
с гомозиготным генотип АА. Авторы отмечают при 
этом превосходство коров с гетерозиготным гено-
типом гена DGAT1 (АК) по удою за первые сто дней 
лактационного периода. Кроме того, результаты по-
казали, что темпы роста и развития более низкие у 
животных, несущих в своем генотипе аллель К. Как 
правило, такие особи обладают более поздними 
сроками осеменения и возрастом первого отела, 
что сказывается на их рентабельности [24].

Рядом учёных [25, 26] установлена вза-
имозависимость полиморфных вариантов гена 
соматотропина bGH с уровнем молочной про-
дуктивности, жирномолочностью и белковомо-
лочностью коров. Анализ показал, что животные 
с генотипом LL обладали большей продуктивно-
стью в период первой лактации. При этом в по-
следующие лактации по количеству надоенного 
молока лидировали животные с гетерозиготным 
генотипом LV. Разница в количестве молока 
между гомозиготным и гетерозиготным генотипа-
ми за различные периоды лактации составила 
2451,0 кг (21,7%). По количеству жира в молоке 
наблюдалась другая картина – коровы из числа 
обладательниц гетерозиготного генотипа LV пре-
восходили животных с гомозиготным генотипом 
LL по массовой доле жира в молоке на 0,07%.

Учет генотипов ДНК-маркеров гена 
DGAT1_A232K показал, что коровы с аллелем АА 
обладали более высоким уровнем молочной про-
дуктивности за 305 дней лактации (на 255,0 кг при 
Р<0,05), количеству молочного жира (на 3,9 кг) и 
молочного белка (на 5,7 кг). Животные с геном 
GHR_F279Y, несущие аллель Y, превосходили 
других коров по показателям молочной продук-
тивности. Коровы с генотипом FY анализируемого 
гена имели массовую долю жира и белка в молоке 
выше на 0,08% (Р<0,05, Р<0,001), чем у коров с го-
мозиготным генотипом YY. Авторы исследований 
делают вывод о том, что генетические варианты 
по ДНК-маркерам GHR_F279Y и DGAT1_A232K 
ассоциированы с показателями, характеризую-
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щими молочную продуктивность, и могут быть ис-
пользованы в селекционной работе по совершен-
ствованию крупного рогатого скота [27].

На основании проведенных исследований 
Moore S. S. с соавторами, разработан патент по 
способу отбора крупного рогатого скота, имеющего 
генотипы гена CBFA2T1, являющиеся маркерами 
для улучшения качества туши, роста и/или эффек-
тивности кормления крупного рогатого скота [28].

Три SNP в гене лептина (Exon2FB, UASMS, 
UASMS2), который играет ключевую роль в ре-
гуляции аппетита и состава тела, были проте-
стированы на ассоциации с признаками каче-
ства мяса. Было обнаружено, что только одно из 
них, UASMS2, было значительно связано с любым 
из проверенных признаков.  Участники дискуссии 
дали животным с генотипом TT значительно более 
высокие общие оценки, чем животным с генотипа-
ми CC или CT. Также наблюдалась значительная 
неаддитивная ассоциация между UASMS2 SNP и 
толщиной жира задней части туши, так что у жи-
вотных, наследующих генотип CC, было значи-
тельно меньше жира, окружающего заднюю часть, 
по сравнению с животными CT или TT [29].

В большинстве проведенных в последнее 
время исследований по выявлению ДНК-мар-
керов, связанных с продуктивными признаками, 
наиболее изучены и уже широко используются 
в селекции крупного рогатого скота маркеры мо-
лочной продуктивности генов каппа-казеина, лак-
тоглобулина, пролактина, тиреоглобулина и др., 
т.е. гены гормонов, непосредственно связанных с 
такими хозяйственно-полезными признаками как 
уровень молочной продуктивности, массовая доля 
жира и белка в молоке, количество молочного 
жира и белка. Аналогичная ситуация отмечается 
и при исследовании генотипов мясного скота по 
признакам, характеризующим качество туши, рост 
и эффективность использования корма. Вместе с 
тем научный интерес представляет изучение вза-
имосвязи генов-маркеров мясных признаков на 
молочном скоте, так как, влияя на эффективность 
использования корма, эти гены стимулируют бел-
ковый и жировой обмены, могут ассоциироваться 
с показателями молочной продуктивности.

В связи с вышеизложенным, комплекс-
ная оценка результатов, полученных с помощью 
ДНК-технологий в совокупности с показателя-
ми продуктивности коров, достаточно перспек-
тивна. Существует необходимость системного 
проведения анализа молекулярных механизмов 
формирования параметров роста, развития и 
молочной продуктивности стад крупного рогато-
го скота. Данная работа позволит совершить эф-

фективный выбор генов-кандидатов для ассо-
циативных исследований и дальнейшего их ис-
пользования в селекционно-племенной работе.  

Целью наших исследований являлось 
определение частоты встречаемости генотипов 
ДНК-маркеров и проведение ассоциативного ана-
лиза полиморфных вариантов с признаками молоч-
ной продуктивности коров чёрно-пёстрой породы.

Методика. Исследования проводились в 
племенном стаде коров чёрно-пёстрой породы 
ПАО «Каменское» Свердловской области, где 
содержится 7700 голов крупного рогатого скота, 
в том числе 3300 голов. 

Генотипирование животных осуществляли 
с помощью биочипов Bovine GGP 150K («Illumina/
Neogen», США) с плотностью покрытия 138974 
SNP на базе ЦКП «Биоресурсы и биоинженерия 
сельскохозяйственных животных» ФГБНУ ФИЦ 
ВИЖ им. Л.К. Эрнста. Основные характеристики 
GGP Bovine 150K включают в себя: SNPS специ-
ально выбраны для высокой частоты минорных 
аллелей и равномерного охвата генома для 
большинства мясных и молочных пород крупно-
го рогатого скота; включает как новые эффектив-
ные маркеры продуктивности и воспроизводства 
крупного рогатого скота, так и все широко исполь-
зуемые маркеры происхождения USDA и ISAG. 

Для анализа обрабатывали данные по ге-
нам, имеющим полиморфные генотипы: BGHR, 
Calpain_316_3, Calpain_4751_3, CAPN1_1, 
CBFA2T1_SNP1, CBFA2T1SNP2, UASMS1. 

Частоту встречаемости генотипов анали-
зируемых генов рассчитывали путем соотноше-
ния количества коров из числа носителей гено-
типа к общему числу животных в исследуемой 
группе. Показатели молочной продуктивности 
животных оценивали за 305 дней первой лак-
тации в соответствии с документом «Порядок 
и условия проведения бонитировки племенно-
го крупного рогатого скота молочного и молоч-
но-мясного направлений продуктивности» (при-
каз Минсельхоза РФ №379 от 28.10.2010 г.). 

Обработку полученных в эксперименте 
данных проводили в программах «Microsoft Excel», 
«Biostatistics» при расчете основных статистиче-
ских и биометрических показателей. При этом по-
роги статистически достоверных различий опреде-
ляли при * - р<0,05; ** - р<0,01; *** - р<0,001.

Результаты. При исследовании возможно-
сти использования генов в качестве маркеров по-
казателей молочной продуктивности невозможно 
не обратить внимание на частоту проявления ге-
нотипов в выборке, так как продуктивные признаки 
животных сопряжены прежде всего с генотипом.
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BGHR Calpain_316_3

Calpain_4751 CAPN1_1

CBFA2T1_SNP1 CBFA2T1SNP2

UASMS1

Рисунок  – Частота встречаемости генотипов анализируемых генов
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В результате исследования поголовья гол-
штинизированного чёрно-пёстрого скота племенно-
го завода ПАО «Каменское» установлен полимор-
физм изучаемых генов, представленных парами 
аллелей – гены Calpain_316_3, CAPN1_1 – алле-
лями С и G, гены Calpain_4751, CBFA2T1_SNP1, 

UASMS1 - аллелями А и G, ген BGHR – аллелями А 
и Т и ген CBFA2T1SNP2 – аллелями А и С (рисунок). 
Следует отметить, что по гену CBFA2T1SNP2 было 
определено только два генотипа CBFA2T1SNP2АС 
– с частотой встречаемости 10% и генотип 
CBFA2T1SNP2СС – с частотой встречаемости 90%.

Таблица  – Показатели молочной продуктивности коров чёрно-пёстрой породы
в зависимости от генотипа

Ген Аллель Удой за 305 дней 
1 лактации, кг

Массовая 
доля жира за 
305 дней 1 
лактации,%

Количество 
молочного жира 

за 305 дней 1 
лактации, кг

Массовая 
доля белка 

за 305 дней 1 
лактации,%

Количество 
молочного 
белка за 

305 дней 1 
лактации, кг

BG
HR

АА Х±Sx 7462,8±941,8 3,86±0,03 288,5±37,1 3,15±0,03 235,8±31,2
Cv 25,2 1,91 25,7 2,09 26,5

АТ Х±Sx 7930,7±368,7 3,97±0,03 315,7±16,1 3,21±0,02 254,2±11,4
Cv 19,2 3,33 21,0 2,90 18,5

ТТ Х±Sx 7730,9±248,7 3,97±0,03* 306,9±10,1 3,24±0,02* 250,4±8,1
Cv 17,0 3,44 17,3 2,49 17,1

Ca
lpa

in_
31

6_
3 CC Х±Sx 7123,9±716,8 4,02±0,04 285,7±28,2 3,31±0,04 235,8±24,4

Cv 26,6 2,47 26,2 2,98 27,4

CG Х±Sx 7700,6±296,7 3,97±0,03 3,0,6±12,6 3,22±0,02* 247,5±9,2
Cv 18,1 3,92 19,3 2,47 17,52

GG Х±Sx 8092,9±270,8 3,94±0,03 319,7±11,8 3,20±0,02* 259,0±8,9
Cv 15,0 2,90 16,6 2,35 15,3

Ca
lpa

in_
47

51 АА Х 7285 3,83 267,9 3,19 223,5

AG Х±Sx 8070,6±264,1 3,94±0,02 319,3±11,6 3,20±0,02 258,3±8,5
Cv 17,3 3,19 19,2 2,87 17,4

GG Х±Sx 7399,6±327,8 3,99±0,03 295,0±12,9 3,25±0,02* 240,6±10,7
Cv 19,3 3,62 19,0 2,27 19,3

CA
PN

1_
1

CC Х±Sx 7123,9±716,8 4,02±0,04 285,7±28,2 3,31±0,04 235,8±24,4
Cv 26,6 2,47 26,2 2,98 27,4

CG Х±Sx 7700,6±296,7 3,97±0,03 305,6±12,6 3,22±0,02* 247,4±9,2
Cv 18,1 3,92 19,27 2,47 17,5

GG Х±Sx 8092,9±270,8 3,94±0,03 319,7±11,8 3,20±0,02* 259,0±8,9
Cv 15,0 2,90 16,6 2,35 15,3

CB
FA

2T
1_

SN
P1 АА Х±Sx 8299,9±307,2 3,96±329,1 329,1±12,8 3,25±0,01 269,2±9,6

Cv 14,8 2,25 15,6 1,76 14,3

АG Х±Sx 7448,3±270,9* 3,97±0,03 295,6±11,4 3,21±0,02 238,6±8,5*
Cv 19,6 4,0 20,7 3,0 19,2

GG Х±Sx 8085,0±651,9 3,95±0,03 319,4±27,4 3,23±0,04 261,6±23,8
Cv 16,1 1,70 17,2 3,00 18,2

CB
FA

2
T1

SN
P2 АС Х±Sx 7523,2±797,9 3,97±0,03 298,6±32,4 3,26±0,02 245,0±25,5

Cv 23,7 0,73 24,3 1,24 23,3

СС Х±Sx 7807,3±208,4 3,97±0,02 309,6±0,02 3,21±0,01* 251,0±6,7
Cv 17,7 3,53 18,7 2,78 17,6

UA
SM

S1

АА Х±Sx 8331,6±786,6 3,96±0,04 328,3±28,6 3,27±0,03 271,6±24,2
Cv 21,1 2,23 19,5 2,15 19,9

АG Х±Sx 7714,5±257,3 3,96±0,02 306,3±11,0 3,23±0,01 249,1±8,2
Cv 18,2 2,91 19,7 2,32 17,9

GG Х±Sx 7717,5±359,7 3,96±0,05 306,0±15,1 3,18±0,02* 246,0±11,8
Cv 17,4 4,58 18,4 3,31 18,0
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В целом рассматриваемые генотипы име-
ли неравномерное распределение внутри даже 
однотипных по определяемым признакам ге-
нов. Так, по генам Calpain_316_3, Calpain_4751, 
CAPN1_1 и UASMS1 наибольшая доля прихо-
дится на гетерозиготные генотипы, значения раз-
меров долей колеблются от 45 до 61 %. Среди 
генов с тремя генотипами гомозиготный генотип 
BGHRТТ преобладает только у животных из чис-
ла носителей гена BGHR с размером доли 57%.

Изучение генотипов гена BGHR и его 
взаимосвязи с показателями молочной продук-
тивности показало, что независимо от распре-
деления аллелей А и Т в локусе данного гена, 
четкой сопряженности с уровнем молочной про-
дуктивности за 305 дней лактации, количеством 
молочного жира и белка не установлено. Вместе 
с тем коровы-носители генотипов АТ и ТТ – име-
ли наибольшую массовую долю жира в моло-
ке – 3,97%, что достоверно выше на 0,11% (р≤ 
0,05) по сравнению с носителями генотипа АА. 
По массовой доле белка наивысшие показатели 
отмечены у животных гомозиготного генотипа ТТ 
по гену BGHR – 3,24%, что на 0,03% и 0,09% (р≤ 
0,05) больше, чем у коров генотипов АТ и АА со-
ответственно.

Продуктивные показатели животных гена 
Calpain_316_3 показали различную сопряжен-
ность генотипам. Так, наибольшее количество 
молока за 305 дней лактации получено от коров, 
носителей аллеля G в гомозиготном состоянии, 
― 8092,9 кг, что на 969 кг и 392,3 кг больше, чем 
у носителей генотипа СС и CG. Вместе с тем 
массовая доля жира и белка в молоке у генотипа 
GG оказалась наименьшей среди исследуемых 
генотипов 3,94% и 3,20% соответственно. По со-
держанию молочного жира в молоке животные 
генотипа Calpain_316_3СС превосходи носитель-
ниц генотипов CG и GG на 0,9% (р≤ 0,05) и 0,11% 
(р≤ 0,05).

В исследуемом поголовье по гену 
Calpain_4751 количество животных с гомозигот-
ным генотипом АА оказалось 4% и не подвер-
галось статистической обработке. Среди иссле-
дуемых показателей молочной продуктивности 
носители гомозиготного генотипа аллеля G по 
содержанию белка в молоке за 305 дней лакта-
ции достоверно превосходили на 0,05% (р≤ 0,05) 
носительниц гетерозиготного генотипа AG.

При исследовании генотипов гена 
CAPN1_1 и его сопряженности с показателями 
молочной продуктивности за 305 дней лактации, 
установлено, что коровы по количеству выяв-
ленных генотипов полностью повторяют рас-

пределение, полученное при исследовании гена 
Calpain_316_3.

Изучение распределения генотипов в ло-
кусе гена CBFA2T1_SNP1 показало, что по четы-
рем из пяти изучаемых признаков коровы с гомо-
зиготным генотипом по аллелю А превосходили 
носительниц других генотипов. Так, по уровню 
молочной продуктивности разница составила 
851,6 кг (р≤ 0,05) и 214,9 кг, количеству молочно-
го жира ― 33,5 кг и 9,7 кг, массовой доле белка 
― 0,04 % и 0,02%, количеству молочного белка 
― 30,6 кг (р≤ 0,05) и 7,6 кг по генотипам AG и GG 
соответственно.

При исследовании гена CBFA2T1SNP2 
было обнаружено отсутствие в выборке живот-
ных с гомозиготным генотипом АА, из остальных 
генотипов 90 % животных являются носителями 
генотипа СС. Вместе с тем обнаружено досто-
верное превосходство гетерозиготного генотипа 
по массовой доле белка в молоке – разница со-
ставила 0,05% (р≤ 0,05).

Изучение распределения аллелей гена 
UASMS1 и сопряжённости генотипов с показа-
телями молочной продуктивности за 305 дней 
лактации показало, что по всем изучаемым при-
знакам животные гомозиготного генотипа АА 
имели максимальный уровень продуктивности. 
При этом достоверная разность была выявле-
на только по массовой доле белка в молоке по 
сравнению с гомозиготным генотипом GG и со-
ставила 0,09% (р≤ 0,05).

Выводы. Изучение распределения ге-
нотипов по исследуемым генам показало, что 
практически все гены имеют по 3 генотипа, кро-
ме гена CBFA2T1SNP2, 90% исследуемых жи-
вотных являются носителями гомозиготного ге-
нотипа по аллелю С. По доле распространения 
среди изучаемого поголовья крупного рогатого 
скота наибольшее количество животных явля-
ется носителями гетерозиготного генотипа по 
таким генам, как Calpain_316_3, Calpain_4751, 
CAPN1_1, CBFA2T1_SNP1, UASMS1. Только у 
гена BGHR наибольшую долю по распростра-
нённости составляет гомозиготный генотип (ТТ).

Анализ сопряженности показателей мо-
лочной продуктивности за 305 дней первой лак-
тации позволил выявить то, что генотипы изуча-
емых генов, являющихся маркерами некоторых 
признаков мясной продуктивности, в наших ис-
следованиях показали достоверную разницу 
между животными, носителями разных геноти-
пов. Из семи исследованных генов у пяти выявле-
но достоверное превосходство коров, носителей 
гомозиготных генотипов по массовой доле белка 
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в молоке, – BGHR (ТТ), Calpain_316_3 (GG), Cal-
pain_4751 (GG), CAPN1_1 (СС), UASMS1 (АА). 
По гену CBFA2T1SNP2 достоверное превосход-
ство по содержанию белка установлено по гете-
розиготному генотипу АС. 

Вместе с тем коровы с гомозиготным ге-
нотипом АА гена CBFA2T1_SNP1 достоверно 
превосходили по удою за 305 дней первой лак-
тации животных с гетерозиготным генотипом.

Оценка и выявление предпочтительных 
аллельных вариантов изученных нами генов в 
перспективе позволит одновременно с тради-
ционными методами отбора и подбора крупного 
рогатого скота осуществлять селекцию с успеш-
ным использованием ДНК-маркеров. 
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