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Исследования выполнены в соответствии с планом НИР на 2021–2023 гг. 
 ФГБНУ ФНЦ БСТ РАН (FNWZ-2021-0001) 

Введение 
Одним из главных факторов увеличения мяс-

ной продуктивности, устойчивости экономической 
эффективности мясного скотоводства в зоне явля-
ется генетическое совершенствование мясных по-
род в совокупности с укреплением иммунной си-
стемы животных, устойчивости к условиям внешней 
среды [1, 2, 3]. 

После расшифровки генома крупного рогатого 
скота совершенствование пород стало возможным 
не только посредством отбора и подбора животных, 
но и путём использования генных технологий [4, 5]. 
Всё чаще маркерная селекция становится прогрес-
сивной программой генетического усовершенство-
вания животных. Она содержит в себе использова-
ние информации о результатах тестирования мар-
керных генов – селекционно значимых локусов ко-
личественных признаков, поэтому она наиболее 
оправдана в дополнение к традиционной селекции. 
Особенно значимыми, в плане обнаружения ассо-
циации признаков у животных, становятся различия 
в SNP-полиморфизме [6,7]. 

Улучшение генетического потенциала сельско-
хозяйственных животных посредством инновацион-
ных генных технологий становится приоритетом со-
временных селекционных программ. В то же время 
селекция мясного скота, вызванная желанием полу-
чения высокопродуктивных животных, неминуемо 
ведёт и к распространению нежелательных аллелей 
генов. К сожалению, искусственный отбор с целью 
получения таких полезных свойств, как развитость 
мускулатуры, высокая молочность, низкая масса те-
лёнка при рождении ведёт и к увеличению доли но-
сителей аутосомно-рецессивных заболеваний. Про-
ведённые в мире и продолжающиеся полногеном-
ные исследования с использованием технологии 
GWAS позволяют уже сейчас использовать выявлен-
ные ассоциации генов с признаками продуктивно-
сти при отборе животных в селекции, с учётом иден-
тифицированных животных-носителей определён-
ных генетических расстройств для исключения их из 
селекционного процесса. Тем более появились па-
нели тестов, собранных однонуклеотидных поли-
морфизмов с выявленными ассоциациями с хозяй-
ственно - полезными признаками и генетическими 
заболеваниями, которые используются для геноти-
пирования [8-10].  

Цель исследований – предварительное опре-
деление генетического статуса локального стада ге-
рефордской породы на основе исследования вы-
борки молодняка из этого стада с использованием 

чипа Illumina Bovine SNP50v3, с выявлением SNP-
полиморфизмов генов, ассоциированных с хозяй-
ственно - полезными качествами и носительством 
генетических заболеваний. 

Материалы и методы 
Объектом исследования являлся молодняк ге-

рефордской породы, принадлежащий ООО «КАШИН 
ЛУГ» Кашинского района Тверской области. 

Схема эксперимента: в среде 12- месячных 
бычков, предполагаемых для ремонта стада, мето-
дом случайной выборки было отобрано 12 голов, у 
которых были взяты пробы цельной крови под кор-
нем хвоста в пробирки К2ЕДТА со стабилизатором 
(Китай). Исследования проводились на основе со-
блюдения нормативных актов, используемых в сего-
дняшнем законодательстве РФ: (1987 г.; Приказ 
Минздрава СССР No 755 от 12.08.1977 «О мерах по 
дальнейшему совершенствованию организацион-
ных форм работы с использованием эксперимен-
тальных животных») и «Guide for the Care and Use of 
Laboratory Animals» (Na�onal Academy Press, 
Washington, D.C., 1996). При проведении исследова-
ний были предприняты меры для обеспечения ми-
нимума страданий животных.  

Оборудование и технические средства: пробы 
крови были доставлены в генетический центр ООО 
«Мираторг-Генетика» (г. Москва, Сколково). ДНК вы-
деляли на наборах Qiagen (CША). Выделение ДНК 
осуществлялось согласно инструкции на автомати-
ческой роботизированной станции, для каждого об-
разца проводилось измерение концентрации и чи-
стоты. Гарантия условий показателей: концентрация 
– не ниже 50 нг/мкл; чистота (А260/280) – не ниже 
1,7; выход – не менее 2 мкг. Для генотипирования 
было задействовано оборудование центра по ис-
пользованию технического регламента на стандарт-
ный чип средней плотности Illumina Bovine SNP50v3 
в соответствии с ISAG и ICAR). ISAG (Interna�onal So-
ciety for Animal Gene�cs) – Международное обще-
ство генетики животных; ICAR (Interna�onal Commit-
tee for Animal Recording) - Международный комитет 
по учёту животных. который представляет собой па-
нель с 56 SNP – маркерами аутосомных генетиче-
ских заболеваний крупного рогатого скота и не-
скольких хозяйственно значимых признаков. 

Частоту встречаемости генотипов определяли 
по формуле: 

,  
где p – частота генотипа, n– количество особей, 

имеющих определённый генотип, N – число особей. 



4.2.5. Разведение, селекция, генетика и биотехнология животных (сельскохозяйственные науки) 

206 

Частоту отдельных аллелей определяли по 
формуле: 

 
 

где PA – частота аллеля А, qB – частота аллеля В, 
N – общее число аллелей.  

По закону Харди-Вайнберга рассчитывали ожи-
даемые частоты генотипов в исследуемой популя-
ции.  

Для обработки материала использовалась про-
грамма: Excel 19 (Microso�, США). 

Результаты 
Согласно полученным данным проведённого 

генотипирования ДНК молодняка герефордской по-
роды крупного рогатого скота ООО «КАШИН ЛУГ» по 
протоколу стандартного чипа Illumina Bovine 
SNP50v3 выявлено, что в массиве включённых в чип 
SNP-полиморфизмов по большинству генетических 
заболеваний тесты показали отрицательный резуль-
тат, то есть генотипы животных содержали пару 
нейтральных (без мутации) аллелей (табл. 1). 

В таблице 1 не показаны тесты по некоторым 
хозяйственно-полезным признакам, по которым вы-
явлена нейтральность по мутациям, например, 
на комолость по гену POLLED (по одному из положе-
ний, генотип ТТ) и тесты на отсутствие двойной му-
скулатуры по гену Muscular hypertrophy (MSTN – 
миостатин) в трёх положениях: 6213980 (СС), 
6216138 (GG), 6213889 (АА). Все три положения 
предполагают гомозиготность по нейтральным ал-
лелям.  По другим ассоциативным генам, имеющим 
отношение к хозяйственно- полезным признакам 

в выборке животных, следует отметить гены семей-
ства STAT, влияющих на экспрессию специфичных 
белков с тем же названием, которые играют роль 
в передаче информации цитокин-рецептор и чув-
ствительны к фертильности маточного поголовья. 
Все гены этого семейства в той или иной степени 
влияют на фертильность, но при этом ген Stat3 стоит 
особняком , и его нейтральный гомозиготный гено-
тип АА в наибольшей степени приводит к эмбрио-
нальной летальности. Все животные по данному се-
мейству генов в той или иной мере защищены уров-
нем гомо- и гетерозигот желательного генотипа. Так, 
по гену Stat3 в положении 19069 – 33,3 % животных 
имели желательный гетерозиготный генотип GA и 
16,7 % – желательный гомозиготный генотип GG 
(табл. 2). В целом, частота желательного аллеля G со-
ставила по выборке генотипированного стада – 1/3 
часть всех аллелей. 

Этот же ген в положении 25402 проявился в вы-
борке 41,7 % желательного гетерозиготного гено-
типа СА и таким же числом желательного гомозигот-
ного генотипа АА. По гену Stat5, состоящих в трёх по-
ложениях и также влияющих на эмбриональную ле-
тальность, как и предыдущий ген, кроме того, име-
ющий отношение к увеличению процента неопло-
дотворённых яйцеклеток, 58,3 % бычков выборки 
защищены благоприятными гетерозиготными и го-
мозиготными генотипами. В то же время в изучае-
мой выборке бычков герефордской породы выяв-
лены носители мутационных аллелей некоторых ге-
нов, вызывающих аутосомные заболевания. Это 
Haemophilia A (гемофилия) ген F8 также называется 

Таблица 1. Предварительные результаты генотипирования бычков по протоколу стандартного чипа 
Illumina Bovine SNP50v3   

Баркод № отца 
Hae
mo
phili
a A 

Mulefoot/Syndact
yly 

Synda
ctyly 
(mule 
foot)
7767
5440 

STAT3
-

1906
9 

STAT3
-

2540
2 

STAT5
A_13
244 

STA
T5A
_13
319 

STAT
5A_

1351
6 

776
996
23 

776
754
50 

776
671
35 

BMS1800000156 0820 AA      АА    
BMS1800000157 0807   GA  CA  АА    
BMS1800000158 12116  GA  GA  GA CA GG CC  
BMS1800000159 3001333       АА    
BMS1800000160 3001333      GA CA GG CC  
BMS1800000161 0807       АА    
BMS1800000162 3001333      GA CA GA CA  
BMS1800000163 3001333       CA GA CA GA 
BMS1800000164 40806  GA  GA   АА    
BMS1800000165 40806  GA  GA  GA CA GA CA  
BMS1800000166 3001333      GG  GG CC  
BMS1800000167 0807      GG   CC  

 
Таблица 2. Частота встречаемости генотипов и аллелей гена Stat319069 в выборке популяции герефордов 

стада ООО «КАШИН ЛУГ» 
Частота n AA GA* GG* 

Частота встречаемо-
сти генотипа, % 

 
12 

n % n % n % 
6 50,0 4 33,3 2 16,7 

  А G* 

Частота аллелей 12 666,5 333,5 
 - желательные генотипы и аллели 
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дефицитом фактора VIII. Нарушение свертываемо-
сти крови с последующей сильной тенденцией к 
кровотечению. К этому приводит нуклеотидная за-
мена в ДНК аллеля Т на А, приводящая к аминокис-
лотной замене в соответствующем кодируемом 
белке лейцина на гистидин. В исследуемой группе 
обнаружен один носитель гомозиготного нежела-
тельного генотипа АА, это составляет 8,3 % животных 
выборки. Такую же долю животных выборки состав-
ляют носители гетерозиготного генотипа СА одного 
из положений гена Syndactyly (mule foot). Остальные 
3 позиции данного гена LRP4 занимают 33,3 % всех 
животных выборки. Синдактилизм крупного рога-
того скота является наследственным заболеванием, 
также известным как болезнь мулефутов. Этот порок 
развития имеет аутосомно-рецессивный характер и 
в каждом случае происходит по-разному. Это свя-
зано с неполной пенетрантностью и изменчивой 
экспрессией кодируемого белка. Это генетическое 
расстройство представляет собой неразделение или 
слияние путовых костей, и оно в основном проявля-
ется как синостоз фаланг и в конечном счёте ведёт к 
нерациональности содержания такого животного.  

 В целом, предварительно характеризуя гере-
фордское стадо ООО «КАШИН ЛУГ» по исследуемой 
выборке, следует сказать, что 8,3 % животных стада 
могут иметь гомозиготный нежелательный генотип 
по гемофилии и 16,6 % - гетерозиготный генотип по 
синдактилизму, который может проявиться у живот-
ных. При этом по семейству генов STAT, имеющих от-
ношение к фертильности маточного поголовья, жи-
вотные в той или иной мере защищены уровнем 
гомо- и гетерозигот желательного генотипа. 

Обсуждение 
О существовании и поиске новых молекулярно-

генетических маркеров, связанных с хозяйственно 
значимыми признаками и генетическими заболева-
ниями, заявлено после расшифровки генома чело-
века и с/х животных, особенно однонуклеотидных 
полиморфизмов [11-13]. В России также получили 
реализацию проекты создания чипов со множе-
ством однонуклеотидных полиморфизмов [14,15]. 
Однако, готового российского чипа пока не создано. 
Тем не менее понятно, что необходимым условием 
реализации эффективной селекционной программы 
является создание объемной референсной базы 
SNP – полиморфизмов по всем породам крупного 
рогатого скота, разводимым в условиях РФ. Один из 
таких чипов мы протестировали в своём 

эксперименте на выборке животных герефордской 
породы стада ООО «КАШИН ЛУГ». Нами выявлены 
полиморфизмы генов, характерные для данной вы-
борки животных стада герефордской породы, обу-
словленной структурным содержанием чипа 
Illumina Bovine SNP50v3. Полученные результаты 
в некоторой степени отражают популяционную ха-
рактеристику стада хозяйства по данным генам. 
Аналогичные исследования, проведённые другими 
авторами, характеризуют конкретную выборку и мо-
гут значительно различаться в зависимости от по-
роды и степени родства животных [16,17]. В нашем 
случае из 56 позиций по заболеваниям и хозяй-
ственно-значимым признакам, ассоциированными 
с изучаемыми генами, включёнными в чип, лишь по 
10 определены значимые гомо- и гетерозиготы, при 
этом лишь у одного животного выявлен гомозигот-
ный генотип АА (гемофилия), указывающий на высо-
кую степень возможности проявления заболевания. 
Для повышения степени репрезентативности вы-
борки число генотипированных животных в следую-
щих исследованиях следовало бы кратно увеличить. 
Но при любом раскладе полученные данные попол-
нят референсную базу данных герефордской по-
роды и вкупе с достоверной оценкой фенотипов ге-
нотипированных животных, помноженной на выбор 
оптимальной математической модели, послужат ре-
зультатом эффективной геномной оценки племен-
ной ценности конкретных животных, о которой 
в своих работах отмечали [18,19].  

Заключение 
Таким образом, использование стандартного 

чипа Illumina Bovine SNP50v3 на выборке животных 
позволило нам дать предварительную генетическую 
характеристику стада герефордской породы ООО 
«КАШИН ЛУГ» и выявить некоторые генетические 
особенности бычков, детерминирующие хозяй-
ственно-ценные качества и возможные аутосомно-
рецессивные заболевания с целью использования 
данной информации в селекционно-племенной ра-
боте со стадом племрепродуктора ООО «КАШИН 
ЛУГ» Тверской области. Практическое использова-
ние состоит в ограничении интродукции мутантных 
генов в популяцию путём разумной браковки носи-
телей. Научно обоснованное сочетание геномных и 
традиционных селекционных методов становится 
необходимым условием для реализации новой се-
лекционной стратегии, стоящей перед животновод-
ством.  
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