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Введение 
Основная задача отечественного молочного 

скотоводства состоит в обеспечении населения цен-
ным продуктом питания – молоком. Объемы его 
производства зависят от количества и качественных 
показателей разводимого поголовья животных. Ис-
следованиями отечественных и зарубежных ученых 
установлена эффективность использования групп 
крови в качестве генетических маркеров в селекции 
крупного рогатого скота. 

Группы крови – это антиген или группа антиге-
нов, находящихся на оболочке эритроцитов и насле-
дуемых как единое целое, не изменяются в течение 
всей жизни животных. Выявляются отдельные анти-
гены иммунологическими реакциями гемолиза с по-
мощью специальных иммунных сывороток. У круп-
ного рогатого скота установлено 12 систем групп 
крови, обозначаемых буквами латинского алфавита, 
каждая из которых содержит от двух до трех десят-
ков антигенов и расположена в отдельной соматиче-
ской хромосоме. Сведения о группах крови исполь-
зуют для повышения эффективности селекционной 
работы в скотоводстве: 

– в проведении генетической экспертизы про-
исхождения потомков [1]; 

– для анализа генетической структуры пород, 
стад, родственных групп, в определении сходства и 
различий между ними [2, 3, 4];  

– подтверждения принадлежности отдельных 
животных, популяций к определенной породе [5];  

– подтверждения генетического своеобразия 
вновь создаваемых селекционных групп животных 
[6]; 

– мониторинга аллелофонда пород с использо-
ванием ЕАВ-системы групп крови [7, 8];  

– идентификации ценных генотипов высоко-
продуктивных животных и отборе животных с жела-
тельными генотипами в раннем возрасте [9, 10];  

– оценки генотипов и использования быков-
производителей с ценными генотипами для широ-
кого распространения их желательных генов в 
потомстве [11,12];  

– выявления фримартинизма телок в случае 
рождения разнополых близнецов [13]; 

– повышения воспроизводительных способно-
стей животных [14, 15];  

– при разведении по линиям и семействам [16, 
17];  

– для объективного контроля за генетической 
изменчивостью и направленностью селекционных 
процессов в популяциях [18, 19]. 

Цель исследований состояла в изучении и мо-
ниторинге генетической структуры крупного рога-
того скота стада бурой швицкой породы с использо-
ванием маркерных генов групп крови в связи с мо-
лочной продуктивностью.  

Материалы и методы 
Исследования провели в лаборатории зоотех-

нологий ОП Смоленский НИИСХ ФГБНУ ФНЦ ЛК на 
поголовье животных бурой швицкой породы скота 
племрепродуктора «Дружба» Смоленской области с 
2017 по 2022 г (1367 гол.). Для сравнительной харак-
теристики использовали данные по всей бурой 
швицкой породе региона (2700 гол.). Идентифика-
цию животных по группам крови проводили со-
гласно методическим указаниям [1] с использова-
нием 55 реагентов, изготовленных в лаборатории 
Смоленского НИИСХ. Из установленных у животных 
12 генетических систем крови для характеристики 
генетической структуры стада использовали EAB – 
систему, наиболее полно отражающую существую-
щее генетическое разнообразие животных. Для ха-
рактеристики продуктивных признаков исследуе-
мых животных использовали базы данных «Селэкс». 
Содержание жира и белка в молоке определяли в 
лаборатории Смоленского НИИСХ. Биометрическую 
обработку экспериментальных данных проводили с 
использованием методических указаний (Методи-
ческие рекомендации по статистическому ана-
лизу иммуногенетических данных для использова-
ния в селекции животных / Л.А. Животовский, А.М. 
Машуров. – Дубровицы. - 1974. - 30 c. ; Плохинский 
Н.А. Биометрия / Н.А. Плохинский // М.: Изд-во 
Московского университета. - 1970. – 367 c.), 
компьютерной программы Microso� Excel. 

При обработке материалов использовали сле-
дующие формулы:  

Формулу (1) применяли для подсчета частоты 
встречаемости EAB-аллеля: 

q =  (1) 

где q – частота аллеля; 
P – число данного аллеля; 
n – общее число всех аллелей. 
Формула (2) – для определения степени гомо-

зиготности исследуемой группы животных в EAB – 
локусе: 

Ca = ∑ p2 * 100 (2) 
где Ca – коэффициент гомозиготности, % 
p – частота данного аллеля. 
Формула (3) – для определения степени генети-

ческого сходства между группами R =  (3)  

где R – индекс генетического сходства; 
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pi, qi – частоты идентичных аллелей. 
Результаты 
В результате идентификации и проведения ге-

нетической экспертизы у 99,5 % потомков подтвер-
дились записи происхождения, что свидетельствует 
о высоком уровне племенного учета. Анализом ал-
лелофонда ЕАВ – локуса групп крови в стаде СПК 
«Дружба» в настоящее время установлено 45 ЕАВ 
аллелей (табл.1), маркирующих наследственные 
особенности животных, что указывает на достаточ-
ный уровень наследственной изменчивости для 
дальнейшего повышения уровня молочной продук-
тивности дойного стада. Общее количество EAB-
аллелей в стаде к 2022 г. снизилось по сравнению с 
2017 г. на 4 единицы. Наследственное разнообразие 
животных стада по сравнению с породой (68 EAB ал-
лелей) значительно ниже.  

За 5 лет значительно возрос уровень гомозигот-
ности стада, определяемый как сумма квадратов ча-
стот аллелей, выявленных у всех животных, и соста-
вил в 2022 г 19,5 %. По сравнению с 2017 г, гомози-
готность увеличилась на 8,8 %. По этому показателю 
животные стада на 5,7 % превосходят породу. В со-
ответствии с нарастанием уровня гомозиготности 

установлено сокращение числа эффективных алле-
лей в стаде с 9,3 до 5,1.  

Коэффициент генетического сходства (R = 0,83) 
между стадом в 2017 г. и стадом в 2022 г. объек-
тивно показывает на изменения генетической струк-
туры популяции в результате проводимой селекци-
онной работы.  

Генофонд стада в 2022 г характеризуется высо-
кой степенью концентрации генетического матери-
ала, маркированного EAB–аллелями G1O`, 
I1Y2E`1G`I`G``, O2E`1G``2, B1G2KY2E`1F`O`G``, 
G3O1T1Y2E`3F`2I`G``2 , G2O1E`1I`, O` ,I`, которые при-
сутствуют в генотипах 90 % животных. По сравнению 
с 2017 г, в генетической структуре стада увеличилось 
на 0,2 – 18,4 % поголовье коров – носителей маркер-
ных аллелей G3O1T1Y2E`3F`2G``2, 
B1O3Y2A`1E`3G`P`Q`Y `, O2E`1G``2, G3O1T1Y2E`3F`2I`, 
B1G1KE`1F`2O`, B1G2KY2E`1F`O`G``, B2P2T2P`B``. Доля 
животных с маркерными EAB –аллелями G1O`, 
I1Y2E`1G`I`G`, не изменилась. Число животных стада с 
остальными маркерами снизилось на 0,1…6,9 %, из 
них, в большей мере, сократилась численность жи-
вотных с маркерами b, G2O1E`1I`, I1Y2E`1G`I`G``, 
B1P1Y2G`Y` (на 1,6…6,9 %). 

 
 
Таблица 1. Характеристика генетической структуры стада племрепродуктора СПК «Дружба» по частоте 

встречаемости аллелей EAB – локуса групп крови 

EAB -аллель  

, 

Порода 2022 
г n=2700 

Дружба 2022г 
СПК "Дружба" 

2017 г 
n=384 2022 г n=983 

 ± к 1917 ± к породе 
G3O1T1Y2E`3F`2G``2 0,22 0,404 0,32 0,184 0,084 
B1O3Y2A`1E`3G`P`Q`Y` 0,037 0,081 0,1 0,044 -0,019 

O2E`1G``2 0,004 0,03 0,022 0,026 0,008 
G3O1T1Y2E`3F`2I` 0 0,022 0,016 0,022 0,006 

B1G1KE`1F`2O` 0,004 0,023 0,025 0,019 -0,002 
B1G2KY2E`1F`O`G`` 0,013 0,025 0,04 0,012 -0,015 

B2P2T2P`B`` 0 0,002 0,005 0,002 -0,003 
G1O` 0,044 0,044 0,072 0 -0,028 

I` 0,009 0,009 0,011 0 -0,002 
O` 0,014 0,013 0,014 -0,001 -0,001 

B1G3QO1T1A`1P` 0,001 0 0 -0,001 - 
I1 0,005 0,003 0,007 -0,002 -0,004 

I1O1QA`2 0,005 0,003 0,009 -0,002 -0,006 
B1G2K Y2 A`1B`O` 0,003 0,001 0,004 -0,002 -0,003 

BI1T1A`2P` 0,003 0 0 -0,003 - 
I1Y2 0,004 0 0,011 -0,004 -0,011 

B1I`Q` 0,005 0 0 -0,005 - 
G2E`3F`2O`G``2 0,007 0,001 0,002 -0,006 -0,001 

Y2 0,008 0,001 0,005 -0,007 -0,004 
Y2A`1 Q` I` 0,008 0 0 -0,008 - 

O1 0,016 0,007 0,006 -0,009 0,001 
B1G2KY2E`1F`2G`O`G`` 0,013 0,002 0,007 -0,011 -0,005 

B2I2A`1D`G`Q` 0,018 0,005 0,021 -0,013 -0,016 
E`3F`2O` 0,018 0,005 0,004 -0,013 0,001 

B1P1Y2G`Y` 0,116 0,1 0,066 -0,016 0,034 
I1Y2E`1G`I`G`` 0,063 0,036 0,05 -0,027 -0,014 

G2O1E`1I` 0,087 0,021 0,01 -0,066 0,011 
b 0,169 0,1 0,064 -0,069 0,036 

Выявлено всего  49 45 68 -4 -23 
Caj 10,7 19,5 13,8 8,8 5,7 

Эффективных аллелей 9,3 5,1 7,3 -4,2 -2,2 
R 0,83 Х Х Х 
R Х 0,9 Х Х 
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Возрастание уровня гомозиготности стада в 
2022 г, по сравнению с 2017 г., произошло из-за уве-
личения в 1,8 раза количества животных – носите-
лей маркерного аллеля G3O1T1Y2E`3F`2G``2. Их чис-
ленность в стаде достигла 40 %. Также в 2,2 раза вы-
росло число носителей EAB - аллеля 
B1O3Y2A`1E`3G`P`Q`Y`. 

Являясь структурной единицей бурой швицкой 
породы, стадо генетически мало (R = 0,90) отлича-
ется от породы (табл.1). Небольшие различия уста-
новлены по частоте встречаемости EAB-аллелей: 
G3O1T1Y2E`3F`2G``2, b, B1P1Y2G`Y`,G2O1E`1I` , кон-
центрация которых на 1,1 – 8,4 % выше, и по частоте 
EAB-аллелей: I1Y2, I1Y2E`1G`I`G`` , 
B1G2KY2E`1F`O`G``, B2I2A`1D`G`Q`, 
B1O3Y2A`1E`3G`P`Q`Y`, G1O`, с концентрацией на 1,1 
– 2,8 % ниже по сравнению с породой. Следует отме-
тить, что из генофонда стада и породы элиминиро-
вали EAB –аллели BI1T1A`2P`, B1G3QO1T1A`1P`, 
B1I`Q`, I Y2A`1 Q` I`, так как коровы – носители этих 

маркеров не удовлетворяют требуемым условиям 
селекции. 

Иммуногенетический мониторинг, проводи-
мый нами с самого начала совершенствования оте-
чественного бурого швицкого скота с использова-
нием бурой швицкой американской селекции и 
джерсейской пород, позволил определить специ-
фичные для этих пород EAB – аллели. С помощью из-
вестных маркеров установили структуру аллело-
фонда стада с учетом сохранности генетического ма-
териала, унаследованного от отечественной и улуч-
шающих её пород (табл. 2). Доля животных с генами, 
унаследованными от бурой швицкой породы амери-
канской селекции, составила 68,6 % – на 17,6 % 
больше, чем в 2017 г. Доля наследственности отече-
ственных бурых швицев снизилась на 8,6 % и соста-
вила 20,6 %, джерсейской породы – снизилась на 
2,0 % и составила 7,6 %. По сравнению с породой в 
стаде выше процент животных с генами, унаследо-
ванными от бурой швицкой американской селекции 
(на 5,4 %) и джерсейской (на 4,4 %) пород. 

 
Таблица 2. Структура аллелофонда стада племрепродуктора «Дружба» в зависимости от происхождения 

аллелей EAB – локуса групп крови (2022 г, в %) 

Происхождение аллелей «Дружба» Порода 2020 г 2016 г 2020 г 
От бурой швицкой породы американской селекции 50,9 68,6 63,2 

От отечественной бурой швицкой породы 28,9 20,3 22,6 
От джерсейской породы 9,6 7,6 3,2 

 
Таблица 3. Генотипы EAB - локуса групп крови быков -производителей, использовавшихся в стаде с 2015 

по 2021 гг. 
Инв.№ Кличка  Линия  EAB - генотип 
2577 Вий Меридиан 90827 G3O1T1Y2E'3F'2 G''2 //`G3O1T1Y2E'3F'2 G''2 
2655 Фасон Меридиан 90827 BP1Y2Y2G'Y' //G3O1T1Y2E'3F'2G''2  
7159 Сердечный Меридиан 90827 O2E'2G" //B1G2KY2E'1F'O' G''2 
9690 Мерлинг Меридиан 90827 G3O1T1Y2E'3F'2G''2 //G2E'1O' 
2571 Мусс Концентрат 106157 G3O1T1Y2E'3F'2G"2 //`G3O1T1Y2E'3F'2G"2  
3075 Атлет Концентрат 106157 B1O3Y2A'2E'2E'3G'P'Q'Y' //`G3O1T1Y2E'3F'2I`G''2 

105117458 Эскалибур Концентрат 106157 B1O3Y2A'2E'3G'P`Y` `G3O1T1Y2E'3F'2G"2 
426 Эгал Леирд  G3O1T1Y2E'3F'2G"2 `B1O3Y2A'2E'3G'P`Y` 

2765 Дар Леирд O' //`B1O3Y2A'2E'3G'P'Q'Y'  
365 Ноктюрн Мастер 106902 B1G2K'1E'1F'2O' //`B1G2KY2E'1F'2O' 
 
Происходящие изменения генофонда стада за-

висят, в основном, от генотипов быков – производи-
телей, используемых в хозяйстве (табл. 3). Так, ши-
рокое использование семени быков, в генотипах ко-
торых содержатся аллели G3O1T1Y2E`3F`2G``2 и 
B1O3Y2A`1E`3G`P`Q`Y`, привело к значительному 
возрастанию численности коров-носителей этих 
маркеров, а, вместе с тем, и уровня гомозиготности 
в стаде.  

60 % использовавшихся быков – производите-
лей имеют в генотипе аллель G3O1T1Y2E`

3F`
2G``2, уна-

следованный от предков бурой швицкой породы 
американской селекции, из них 2 быка – Вий и Мусс 
гомозиготны по данному аллелю, поэтому маркер 
G3O1T1Y2E'3F'2 G''2 передали всем дочерям.  

В результате селекционной работы, направлен-
ной на консолидацию в популяции лучшего наслед-
ственного материала, и применяемых 

организационно-хозяйственных мер, возросла мо-
лочная продуктивность дойного стада. Удой на ко-
рову по сравнению с 2017 г. увеличился на 2191 кг и 
составил в 2022 г. 7567 кг молока. Для определения 
возможной сопряженности аллелей групп крови с 
молочной продуктивностью коров стада провели 
анализ молочной продуктивности 1355 первотелок 
в зависимости от наследования определенного мар-
кера. Установили аллели, положительно коррелиру-
ющие с уровнем молочной продуктивности живот-
ных. В среднем по стаду удой коров за 305 дней пер-
вой лактации составил 5175±17 кг молока, выход 
молочного жира 214,3±1,3 кг, молочного белка 
174,2±1,1 кг. Первотелки, в генотипах которых име-
лись EAB – аллели G3O1T1Y2E`3F`2I`, 
B1O3Y2A`1E`3G`P`Q`Y`, B1P1Y2G`Y`, O2A`2J`2K`O`, 
Y2A`1 и некоторые другие, превышали средние по-
казатели аналогов стада – по удою на 268…1564 кг 
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молока, выходу молочного жира – на 20,0…75,6 кг, 
выходу молочного белка – на 15,4…40 кг. При этом 
положительная разница в продуктивности носите-
лей аллелей G3O1T1Y2E`3F`2I`, B1P1Y2G`Y`, 
B1O3Y2A`1E`3G`P`Q`Y, по сравнению со средними 
показателями, статистически значима (p≤0,001). 

Также установили аллели, маркирующие 
наследственность коров, обладающих более низкой 
молочной продуктивностью, с удоем коров на 
47…671 кг молока меньше, чем в среднем по стаду. 
Из них достоверно меньше удой животных с алле-
лями G2O1E`1I` и b (p≤0,001), I1Y2E`1G`I`G``(p≤ 0,01). 

При содержании жира в молоке в среднем по 
всем первотелкам 4,16 %, лучшие показатели 
(4,31…4,36 %) установлены у первотелок с алле-
лями: G3O1T1Y2E`3F`2I`, O2E`2G``2, B1G1KE`1F`2O`, 
B1G2KY2E`1F`O`G``; по содержанию белка в молоке 
(свыше 3,40 %) выделяются первотелки с маркерами 
G3O1T1Y2E`3F`2G``, B1G1KE`1F`2O`, 
B1G2KY2E`1F`O`G``, I`Q`, I1 при содержании в сред-
нем по стаду первотелок 3,37% белка. Необходимо 
отметить, что первотелки, унаследовавшие харак-
терные для животных джерсейской породы EAB – 
аллели O2E`2G``2 и B1G2KY2E`1F`O`G`, по содержа-
нию жира в молоке (4,35…4,36 %) превосходили 
своих сверстниц стада на 0,2% (статистически зна-
чимо, при p ≤ 0,001). Это свидетельствует о сцеплен-
ном наследовании EAB – аллелей O2E`2G``2 и 
B1G2KY2E`1F`O`G` с генетическим материалом жи-
вотных джерсейской породы, влияющем на прояв-
ление высокой жирномолочности коров.  

Обсуждение 
Селекция молочного скота неизбежно сопро-

вождается изменением генетической структуры по-
род, а также отдельных стад вследствие элиминиро-
вания, интродукции, дрейфа, мутаций генов. Изме-
нения в генофонде животных бурой швицкой по-
роды стада племрепродуктора «Дружба», проис-
шедшие за период с 2017 по 2022 гг., выявлены с по-
мощью маркерных аллелей EAB – локуса групп 
крови. В стаде сократилось общее количество алле-
лей на 4 единицы, следовательно, снизился уровень 
наследственной изменчивости. Изменилась струк-
тура аллелофонда, в которой на 17,6 % возросла и 
составила 68,6 % концентрация аллелей, специфич-
ных для животных бурой швицкой породы амери-
канской селекции, и только аллель G1O`, характер-
ный для швицев отечественной селекции, сохранил 
за анализируемый нами период нейтральный ста-
тус. Доля животных с остальными маркерами отече-
ственной швицкой и джерсейской пород снизилась.  

Особенно возросло (на 18,4 %) количество жи-
вотных с маркером G3O1T1Y2E`3F`2G2`` и составило 
40,4 % в стаде. Распространению наследственного 
материала, маркируемого данным аллелем в стаде 
и возрастанию на 8,8 % гомозиготности стада спо-
собствовало широкое использование быков-произ-
водителей – носителей данного маркера (60 % от 

всех используемых быков), в том числе гомозигот-
ных. 

Являясь структурной единицей породы, стадо, 
как и следовало ожидать, по структуре аллелофонда 
генетически мало отличается от породы, коэффици-
ент генетического сходства составляет 90 %. 

Аналогичные изменения структуры стада 
голштинской породы за 15 лет селекции выявлены 
авторами [18], установившими в породе и отдель-
ном стаде значительное снижение (с 42 до 23) ко-
личества аллелей. Интенсивное использование бы-
ков, носителей EAB – аллеля G2Y2E/1Q/., привело к 
увеличению количества животных, носителей дан-
ного аллеля в 1,7 раза и элиминации частоты встре-
чаемости более 11 других маркеров.  

Сокращение отечественного генофонда может 
привести к безвозвратной утере генов отечествен-
ных пород, приспособленных в процессе адаптации 
к локальным условиям окружающей среды, и отри-
цательно сказаться на биоразнообразии – важней-
шей составляющей устойчивого развития скотовод-
ства в будущем [20]. Из результатов наших исследо-
ваний видно, что в стаде животных племрепродук-
тора «Дружба» происходит сокращение и даже эли-
минация наследственного материала швицкой по-
роды отечественной селекции. Для его сохранения 
необходимо использовать в подборах соответсвую-
щих производителей, так как они оказывают решаю-
щее влияние на генофонд стада и породы. 

Анализом молочной продуктивности первоте-
лок и их генотипов установили аллели, коррелирую-
щие с уровнем молочной продуктивности живот-
ных. Первотелки, в генотипах которых имелись EAB 
– аллели G3O1T1Y2E`3F`2I`, B1O3Y2A`1E`3G`P`Q`Y`, 
B1P1Y2G`Y`, O2A`2J`2K`O`, Y2A`1 и некоторые другие, 

превышали средние показатели аналогов стада – по 
удою на 268…1564 кг молока, выходу молочного 
жира – на 20,0…75,6 кг, выходу молочного белка – на 
15,4…40 кг. При этом положительная разница в про-
дуктивности носителей аллелей G3O1T1Y2E`3F`2I`, 
B1P1Y2G`Y`, B1O3Y2A`1E`3G`P`Q`Y, по сравнению со 
средними показателями статистически значима 
(p≤0,001). 

Примечательно, что коровы, унаследовавшие 
EAB – аллели O2E`2G``2 и B1G2KY2E`1F`O`G`, харак-
терные для животных джерсейской породы, по жир-
номолочности (4,35…4,36 %) статистически значимо, 
при p ≤ 0,001, превосходили на 0,2 % своих сверст-
ниц, что свидетельствует о «дрейфе» генов джер-
сейской породы вместе с маркерными аллелями 
EAB - локуса в нескольких поколениях. 

В аналогичных исследованиях, проведенных на 
других породах и стадах, также установлена сопря-
женность высокой молочной продуктивности коров 
с отдельными маркерными EAB -аллелями групп 
крови по причине сцепленного наследования мар-
кера с генетическим материалом животных, обу-
славливающим более высокую продуктивность жи-
вотных [12, 17].  
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Иммуногенетический мониторинг позволяет 
объективно оценивать генетическую ситуацию и вы-
являть лучший наследственный материал живот-
ных, поэтому в дальнейшей селекционной работе 
по совершенствованию продуктивных качеств жи-
вотных необходимо использовать генетические 
маркеры. 

Заключение 
В результате исследований установлена генети-

ческая структура стада бурой швицкой породы круп-
ного рогатого скота племрепродуктора «Дружба», 
определяемая аллелями EAB –локуса групп крови. 
Генетическая изменчивость в стаде (45 EAB – алле-
лей) достаточна для дальнейшей селекции на повы-
шение молочной продуктивности коров. В стаде 
наибольшее распространение получают гены, уна-
следованные от животных бурой швицкой породы 

американской селекции (68,6 %), из которых наибо-
лее значительную часть (40,4 %) составляет ЕАВ – ал-
лель G3O1T1Y2E/3F/2G/. Коэффициент генетического 
сходства (R = 0,83) между животными стада в 2017 и 
2022 г указывает на изменение генофонда. За 5 лет 
увеличился коэффициент гомозиготности на 8,8 % и 
равняется 15,5 %. Установлены EAB-аллели, положи-
тельно коррелирующие с молочными признаками 
животных стада, которые желательно учитывать в 
дальнейшей селекционной работе, особенно EAB-
аллель G3O1T1Y2E/3F/2I/. В связи с возрастанием 
уровня гомозиготности в стаде необходимо изучить 
продуктивные, воспроизводительные способности 
и продуктивное долголетие гомозиготных животных 
с целью определения влияния на эти практически 
значимые признаки.  
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