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Аннотация. Проблема воспроизводства крупного рогатого скота в Российской Федерации из года в год 
остается актуальной и характеризуется достаточно низким выходом приплода в расчете на 100 маток, что 
приносит значительный экономический ущерб. Решение этой проблемы связано с увеличением эффек-
тивности реализации генетически детерминированных репродуктивных возможностей животных. Поиск 
генетических изменений, являющихся причинами снижения репродуктивных способностей сельскохозяй-
ственных животных, и выявление причин летальности имеет фундаментальное значение для эффективно-
го развития животноводства. Полногеномное сканирование с помощью чипов позволяет идентифициро-
вать геномные регионы, мутации в которых приводят к возникновению экономически-значимых проблем, 
таких как эмбриональная смертность, генетические аномалии, нарушения развития, что характеризуется 
научной и практической значимостью. Научная новизна заключается в изучении молекулярно-генетиче-
ских механизмов контроля фертильности крупного рогатого скота. Цель работы – выявление аллельных 
вариантов SNP, ассоциированных с воспроизводительной способностью крупного рогатого скота. Про-
ведено полногеномное генотипирование. Методы исследований. Исследования проведены на коровах 
голштинизированной черно-пестрой породы уральского типа. Изучен генетический профиль животных 
черно-пестрой породы, идентифицированы SNP, значимо ассоциированные с воспроизводительными ка-
чествами коров, определены генетические варианты и сочетания по ДНК-маркерам, обуславливающие 
улучшение воспроизводительных качеств коров. Результаты. По показателям воспроизводства (кратность 
осеменения, продолжительность сервис периода) установлено, что кратность осеменения для животных 
с генотипом ARS-BFGL-NGS-71623GG составила 1,33, что ниже по сравнению с генотипами ARS-BFGL-
NGS-71623АА и ARS-BFGL-NGS-71623АG на 0,27 и 0,5 единиц. Телок с генотипом ARS-BFGL-NGS-
85003AC осеменяют в более раннем возрасте, чем остальных животных. Достоверная разница по живой 
массе при первом осеменении отмечена только по SNP ARS-BFGL-NGS-71623. Рекомендуем для улуч-
шения воспроизводительной способности коров в племенное ядро отбирать животных с гомозиготным 
генотипом ARS-BFGL-NGS-71623GG.
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Постановка проблемы (Introduction)
Поиск генетических изменений, являющихся 

причинами снижения репродуктивных способно-
стей сельскохозяйственных животных, изучение 
молекулярно-генетических механизмов контроля 
фертильности крупного рогатого скота и выявление 
причин летальности имеют фундаментальное зна-
чение для эффективного развития животноводства. 
Полногеномное сканирование с помощью чипов 
позволяет идентифицировать геномные регионы, 
мутации в которых приводят к возникновению эко-

номически значимых проблем, таких как эмбрио-
нальная смертность, генетические аномалии, на-
рушения развития, что характеризуется научной и 
практической значимостью [1–3].

Исследование биологической сущности высо-
кой продуктивности животных представляет собой 
фундаментальную задачу науки в области животно-
водства. Наряду с уровнем продуктивности край-
не остро стоит вопрос об улучшении показателей, 
характеризующих репродуктивные функции круп-
ного рогатого скота. Последние десятилетия отме-
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чены значительным ростом молочной продуктив-
ности коров с одновременным снижением выхода 
телят, увеличением сервис-периода и снижением 
репродуктивных способностей в целом. Одной из 
причин такого явления выступают мутации, приво-
дящие к фенотипическим проявлениям летально-
сти на разных этапах развития от эмбриона до ново-
рожденных телят. Такие явления сопровождаются 
удлинением сервис-периода, возникновением гине-
кологических заболеваний, повышением нагрузки 
на ветеринарную службу хозяйства, увеличением 
выбраковки животных, что в итоге наносит суще-
ственный экономический ущерб. Немаловажно 
отметить, что мутации, приводящие к таким про-
блемам, зачастую характеризуются плейотропным 
эффектом, то есть положительно ассоциированы с 
уровнем молочной продуктивности. Улучшенный 
генетический потенциал животных позволит повы-
сить уровень репродуктивных способностей, сни-
зить частоту их возникновения. Несмотря на то что 
полногеномные исследования молочного скота ак-
тивно ведутся по всему миру, генетические харак-
теристики крупного рогатого скота Уральского типа 
остаются малоизученными, а в аспекте снижения 
показателя выхода телят, фиксируемого по региону 
в течение последних лет, характеризует обозначен-
ную проблему как и социально значимую. Полно-
геномные исследования в скотоводстве, направлен-
ные на идентификацию SNPs, ассоциированных с 
воспроизводительной способностью крупного ро-
гатого скота, а также генетических дефектов в от-
ечественных популяциях крупного рогатого скота, 
актуальны и значимы [4–9]. 

До недавнего времени снижение воспроизводи-
тельной способности связывали главным образом с 
послеродовыми проблемами клинического характе-
ра, а также с развитием метаболического стресса, 
обусловленного лактацией. В настоящее время счи-
тается, что по крайней мере половина такого сни-
жения обусловлена генетически [10].

В последние десятилетия наблюдаются серьез-
ные проблемы с репродуктивной функцией коров. 
Был открыт ряд летальных гаплотипов, связанных 
с рецессивными расстройствами репродуктивных 
и продуктивных признаков. Частота вредных алле-
лей, переносимых производителями, возрастает в 
последовательных генерациях. Разработан ряд ме-
тодов сканирования генома для оценки биоразно-
образия внутри пород и между ними. Полученные 
карты неравновесного сцепления генов с высоким 
разрешением и детали этих карт внесли большой 
вклад в понимание природы сложных сетей связей 
между генами, гаплотипами и формированием фе-
нотипических признаков [11].

Развитие геномной селекции по признакам фер-
тильности стабилизировало и даже обратило вспять 
тенденцию к снижению показателей репродуктив-

ных признаков, продемонстрировав эффективность 
геномного отбора. В то же время были проведены 
исследования общегеномных ассоциаций (GWAS) 
для выявления количественных локусов признаков 
(QTL) и генов-кандидатов, связанных с фертиль-
ностью крупного рогатого скота, что обеспечивает 
лучшее понимание генетической архитектуры при-
знаков фертильности [12–14]. 

В мировой популяции крупного рогатого скота 
голштинской породы определены довольно высо-
кие частоты гаплотипов фертильности, оказываю-
щие влияние на репродуктивные качества, а также 
ассоциированные с эмбриональной и постэмбрио-
нальной смертностью на различных стадиях. 

Развитие полногеномных методов анализа спо-
собствовало выявлению ряда новых гаплотипов, 
ассоциированных со снижением воспроизводи-
тельной способности коров, получивших название 
гаплотипов фертильности. В настоящее время в 
голштинской породе выявлено 22 гаплотипа фер-
тильности, оказывающих влияние на стельность. 
Для многих из них обуславливающие мутации все 
еще неизвестны. 

В последние годы в маркировании признаков 
воспроизводства молочного скота произошел су-
щественный сдвиг, связанный с разработкой и 
внедрением геномной селекции. Однако заметную 
практическую эффективность пока приносит толь-
ко использование в селекции маркеров по ограни-
ченному количеству известных гаплотипов. Другие 
направления свидетельствуют об очевидном рас-
ширении возможностей повышения воспроизводи-
тельных качеств при действенной научной доводки 
отдельных маркеров. В целом включение обнару-
живаемых ассоциаций SNP с показателями вос-
производства в геномную оценку, является одним 
из перспективных направлений работы с геномом 
крупного рогатого скота [15–20].

В связи с актуальностью данной тематики нами 
было проведено исследование по изучению генети-
ческого профиля животных черно-пестрой породы 
уральского типа, идентификации SNPs, значимо ас-
социированных с воспроизводительными качества-
ми коров, определению генетических вариантов и 
сочетаний по ДНК-маркерам, обуславливающим 
улучшение воспроизводительных качеств коров.
Методология и методы исследования (Methods)

Исследования проведены в АО «Каменское» на 
коровах голштинизированной черно-пестрой поро-
ды уральского типа. От животных опытной группы 
осуществляли отбор крови в вакуумные пробирки, 
содержащие консервант К3 ЭДТА. Выделение ДНК 
и последующее генотипирование выполняли в цен-
тре геномной селекции компании ООО «Мираторг-
Генетика».

Полногеномное генотипирование проводили с 
использованием чипов GGP Bovine 50K. Для про-
ведения GWAS-исследований использовали пакет ©
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Gapit v.3. Проводили анализ воспроизводительных 
качеств коров с различными аллельными варианта-
ми полиморфизмов, показавших наибольшую зна-
чимость при GWAS-исследовании. Использовали 
названия SNP, указанные в файле manifest для чипа, 
с помощью которого проводили исследования.

Частоту встречаемости генотипов анализируе-
мых генов рассчитывали путем соотношения коли-
чества коров из числа носителей генотипа к обще-
му числу животных в исследуемой группе.

Обработку полученных в эксперименте дан-
ных проводили в программах Microsoft Excel, 
Biostatistics при расчете основных статистических 
и биометрических показателей.

Результаты (Results)
Частота проявления генотипов ассоциирован-

ных генов с продуктивными или воспроизводитель-
ными признаками имеет большое значение в селек-
ционной работе с крупным рогатым скотом. Насле-
дование признака во многом определяется гомо- 
или гетерозиготным типом генотипа (рис. 1–6).

При рассмотрении структуры полиморфизмов, 
достоверно связанных с кратностью осеменения, 
установлено, что из восьми SNP у двух присутству-
ют только два генотипа: ARS-BFGL-NGS-85003АА 
с частотой встречаемости 11,6 % и ARS-BFGL-NGS-
85003AG с частотой 88,4 %, BTA-115852-no-rsAА 
и BTA-115852-no-rsAG с частотами 94,2 % и 5,8 % 
соответственно.

Рис. 1. Частота встречаемости генотипов SNP 
ARS-BFGL-NGS-4585

Fig. 1. Frequency of occurrence of SNP genotypes 
ARS-BFGL-NGS-4585

Рис. 2. Частота встречаемости генотипов SNP 
ARS-BFGL-NGS-71148

Fig. 2. Frequency of occurrence of SNP genotypes 
ARS-BFGL-NGS-71148

Рис. 3. Частота встречаемости генотипов SNP 
ARS-BFGL-NGS-71623

Fig. 3. Frequency of occurrence of SNP genotypes 
ARS-BFGL-NGS-71623

Рис. 4. Частота встречаемости генотипов SNP 
ARS-BFGL-NGS-85003

Fig. 4. Frequency of occurrence of SNP genotypes 
ARS-BFGL-NGS-85003

Рис. 5. Частота встречаемости SNP BTA-115852-no-rs
Fig. 5. Frequency of occurrence of SNP genotypes 

BTA-115852-no-rs

Рис. 6. Частота встречаемости SNP 
Hapmap41431-BTA-111895

Fig. 6. Frequency of occurrence of SNP genotypes 
Hapmap41431-BTA-111895
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Рис. 7. Частота встречаемости генотипов SNP 
Hapmap42329-BTA-80748

Fig. 7. Frequency of occurrence of SNP genotypes 
Hapmap42329-BTA-80748

Рис. 8. Частота встречаемости генотипов SNP 
UA-IFASA-9208

Fig. 8. Frequency of occurrence of SNP genotypes 
UA-IFASA-9208

При рассмотрении каждых генотипов от-
дельно можно сказать, что у четырех SNP (ARS-
BFGL-NGS-4585, Hapmap41431-BTA-111895, 
Hapmap42329-BTA-80748, UA-IFASA-9208), име-
ющих три генотипа, количественно преобладают 
гетерозиготные генотипы: их доля колеблется от 
48,0 до 55,8 %. У SNP ARS-BFGL-NGS-71148 и 
ARS-BFGL-NGS-71623 преобладают гомозиготные 
генотипы по аллелю А. 

При рассмотрении изучаемых полиморфизмов 
по гомо- и гетерозиготным генотипам установле-
но, что только в SNP ARS-BFGL-NGS-85003 и UA-
IFASA-9208 доля гетерозиготных генотипов превы-
шает сумму гомозиготных, частота встречаемости 
составила 88,4 и 55,8 % соответственно.

В таблицах 1–3 представлены показатели вос-
производительной способности коров в зависимо-
сти от генотипа по исследуемым полиморфизмам.

Анализ показателей воспроизводства и их связи 
с генотипами рассматриваемых SNP выявил суще-
ственную разницу, при этом достоверные данные 
получены только в нескольких случаях. 

В изучаемом поголовье по кратности осеме-
нения к первой лактации в большинстве случаев 
наименьшие значения получены по гомозиготным 
генотипам, и только по полиморфизмам BTA-
115852-no-rs и Hapmap41431-BTA-111895 меньшее 
количество раз осеменялись коровы с гетерози-
готными генотипами AG. Однако статистически 
значимые различия по разности рассматриваемого 
показателя получены по ARS-BFGL-NGS-71623. 
Так, кратность осеменения для животных с геноти-
пом ARS-BFGL-NGS-71623GG составила 1,33, что 
ниже по сравнению с генотипами ARS-BFGL-NGS-
71623АА и ARS-BFGL-NGS-71623АG на 0,27 и 0,5 
единицы (Р ≤ 0,01) соответственно.

Рассматривая продолжительность сервис-пери-
ода, можно сказать, что он несколько превышает 
рекомендованные значения в целом по изучаемому 
поголовью, диапазон вариации признака колеблет-
ся от 133,96 до 191,08 дней, при этом достоверных 

различий между генотипами изучаемых полимор-
физмов не обнаружено.

Следует отметить высокое значение коэффици-
ента изменчивости по показателям кратности осе-
менения к первой лактации и продолжительности 
сервис-периода в диапазонах 36,93–74,5 % и 45,80–
71,29 %, что говорит о высокой вариабельности по-
казателей.

Применение интенсивных технологий выращи-
вания и кормления ремонтного молодняка крупного 
рогатого скота позволяет получать телок с доста-
точной для осеменения живой массой и проводить 
случку в более раннем возрасте. Анализ данного 
показателя показал, что на предприятии применя-
ется интенсивное выращивание телок, так как осе-
менение проводится в возрасте от 12,26 до 13,40 
месяца (разница между средними показателями со-
ставляет 1,24 месяца). Достоверная разница между 
генотипами по этому признаку отмечена только по 
SNP ARS-BFGL-NGS-85003, характеризующемуся 
наличием двух генотипов: гомозиготного и гетеро-
зиготного. Наименьшее значение по исследуемой 
выборке отмечено по ARS-BFGL-NGS-85003AC – 
12,26 месяца, что достоверно ниже на 0,7 месяца 
(Р ≤ 0,01), чем у коров – носителей генотипа ARS-
BFGL-NGS-85003СC. По возрасту плодотворного 
осеменения статистически значимой разницы меж-
ду показателями животных – носителей различных 
генотипов – не обнаружено.

Живая масса животных при осеменении харак-
теризует не только уровень кормления и техноло-
гию выращивания молодняка, но также и генети-
ческие особенности. Среди рассматриваемых по-
лиморфизмов в большинстве случаев наибольшая 
живая масса при первом осеменении отмечена у 
гетерозиготных генотипов (5 SNP). Достоверная 
разница по живой массе при первом осеменении от-
мечена только по SNP ARS-BFGL-NGS-71623. Так, 
наименьшее значение показателя установлено у ге-
нотипа ARS-BFGL-NGS-71623GG – 365,75 кг, что 
достоверно ниже, чем у коров с генотипами ARS-
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BFGL-NGS-71623АА и ARS-BFGL-NGS-71623АG, 
на 11,28 кг (Р ≤ 0,01) и 14,9 кг (Р ≤ 0,01) соответ-
ственно. По живой массе при плодотворном осе-
менении распределение показателей практически 

Таблица 1 
Связь генотипов с кратностью осеменения и сервис периодом коров

SNP Генотип n Кратность 
осеменения

Сервис-период, 
дней

ARS-BFGL-NGS-4585 AA 38 X ± Sx 1,5 ± 0,16 139,23 ± 13,15
Cv, % 67,11 58,23

AG 141 X ± Sx 1,70 ± 0,09 151,60 ± 7,67
Cv, % 64,29 60,12

GG 115 X ± Sx 1,56 ± 0,09 146,79 ± 8,24
Cv, % 64,51 60,23

ARS-BFGL-NGS-71148 AA 193 X ± Sx 1,59 ± 0,07 145,83 ± 6,02
Cv, % 60,42 57,38

AG 96 X ± Sx 1,69 ± 0,13 151,64 ± 10,10
Cv, % 72,61 65,25

GG 5 X ± Sx 1,60 ± 0,40 169,20 ± 34,66
Cv, % 55,90 45,80

ARS-BFGL-NGS-71623 AA 165 X ± Sx 1,50 ± 0,07 148,12 ± 6,87
Cv, % 63,47 59,56

AG 117 X ± Sx 1,83 ± 0,11** 143,72 ± 8,07
Cv, % 65,12 60,75

GG 12 X ± Sx 1,33 ± 0,14 191,08 ± 29,83
Cv, % 36,93 54,08

BTA-115852-no-rs AA 277 X ± Sx 1,63 ± 0,06 148,68 ± 5,34
Cv, % 65,41 59,77

AG 17 X ± Sx 1,53 ± 0,19 139,00 ± 21,12
Cv, % 52,30 62,65

Hapmap41431-BTA-111895 AA 66 X ± Sx 1,70 ± 0,16 150,55 ± 10,72
Cv, % 74,52 57,83

AG 145 X ± Sx 1,59 ± 0,08 147,65 ± 7,46
Cv, % 62,11 60,83

GG 83 X ± Sx 1,63 ± 0,11 147,02 ± 9,76
Cv, % 60,51 60,46

Hapmap42329-BTA-80748 AA 24 X ± Sx 1,58 ± 0,24 144,00 ± 20,96
Cv, % 74,30 71,29

AG 145 X ± Sx 1,65 ± 0,09 155,79 ± 7,47
Cv, % 66,89 57,75

GG 125 X ± Sx 1,61 ± 0,09 140,02 ± 0,14
Cv, % 60,61 60,08

UA-IFASA-9208 AA 46 X ± Sx 1,63 ± 0,18 133,96 ± 13,44
Cv, % 74,68 68,05

AT 164 X ± Sx 1,65 ± 0,08 156,69 ± 6,96
Cv, % 61,94 56,92

TT 84 X ± Sx 1,58 ± 0,11 139,15 ± 9,31
Cv, % 65,19 61,30

ARS-BFGL-NGS-85003 AC 34 X ± Sx 1,82 ± 0,23 135,24 ± 13,75
Cv, % 72,03 59,26

CC 260 X ± Sx 1,6 ± 0,06 149,81 ± 5,56
Cv, % 63,39 59,88

аналогично, однако достоверная разница установ-
лена между генотипами ARS-BFGL-NGS-71623GG 
и ARS-BFGL-NGS-71623АG – 25,16 кг (Р ≤ 0,05).
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Table 1 
The relationship of genotypes with the frequency of insemination and the service period of cows

SNP Genotype n Multiplicity of 
insemination

Service period, 
days

ARS-BFGL-NGS-4585 AA 38 X ± Sx 1.5 ± 0.16 139.23 ± 13.15
Cv, % 67.11 58.23

AG 141 X ± Sx 1.70 ± 0.09 151.60 ± 7.67
Cv, % 64.29 60.12

GG 115 X ± Sx 1.56 ± 0.09 146.79 ± 8.24
Cv, % 64.51 60.23

ARS-BFGL-NGS-71148 AA 193 X ± Sx 1.59 ± 0.07 145.83 ± 6.02
Cv, % 60.42 57.38

AG 96 X ± Sx 1.69 ± 0.13 151.64 ± 10.10
Cv, % 72.61 65.25

GG 5 X ± Sx 1.60 ± 0.40 169.20 ± 34.66
Cv, % 55.90 45.80

ARS-BFGL-NGS-71623 AA 165 X ± Sx 1.50 ± 0.07 148.12 ± 6.87
Cv, % 63.47 59.56

AG 117 X ± Sx 1.83 ± 0.11** 143.72 ± 8.07
Cv, % 65.12 60.75

GG 12 X ± Sx 1.33 ± 0.14 191.08 ± 29.83
Cv, % 36.93 54.08

BTA-115852-no-rs AA 277 X ± Sx 1.63 ± 0.06 148.68 ± 5.34
Cv, % 65.41 59.77

AG 17 X ± Sx 1.53 ± 0.19 139.00 ± 21.12
Cv, % 52.30 62.65

Hapmap41431-BTA-111895 AA 66 X ± Sx 1.70 ± 0.16 150.55 ± 10.72
Cv, % 74.52 57.83

AG 145 X ± Sx 1.59 ± 0.08 147.65 ± 7.46
Cv, % 62.11 60.83

GG 83 X ± Sx 1.63 ± 0.11 147.02 ± 9.76
Cv, % 60.51 60.46

Hapmap42329-BTA-80748 AA 24 X ± Sx 1.58 ± 0.24 144.00 ± 20.96
Cv, % 74.30 71.29

AG 145 X ± Sx 1.65 ± 0.09 155.79 ± 7.47
Cv, % 66.89 57.75

GG 125 X ± Sx 1.61 ± 0.09 140.02 ± 0.14
Cv, % 60.61 60.08

UA-IFASA-9208 AA 46 X ± Sx 1.63 ± 0.18 133.96 ± 13.44
Cv, % 74.68 68.05

AT 164 X ± Sx 1.65 ± 0.08 156.69 ± 6.96
Cv, % 61.94 56.92

TT 84 X ± Sx 1.58 ± 0.11 139.15 ± 9.31
Cv, % 65.19 61.30

ARS-BFGL-NGS-85003 AC 34 X ± Sx 1.82 ± 0.23 135.24 ± 13.75
Cv, % 72.03 59.26

CC 260 X ± Sx 1.6 ± 0.06 149.81 ± 5.56
Cv, % 63.39 59.88
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Таблица 2 
Связь генотипов с возрастом первого и плодотворного осеменения голштинских коров

SNP Генотип n Возраст первого 
осеменения, мес.

Возраст 
плодотворного 

осеменении, мес.

ARS-BFGL-
NGS-4585

AA 38 X ± Sx 12,60 ± 0,20 13,34 ± 0,31
Cv, % 9,85 14,39

AG 141 X ± Sx 12,97 ± 0,15 13,97 ± 0,23
Cv, % 13,88 19,78

GG 115 X ± Sx 12,85 ± 0,15 13,59 ± 0,22
Cv, % 12,59 17,40

ARS-BFGL-
NGS-71148

AA 193 X ± Sx 12,84 ± 0,11 13,62 ± 0,15
Cv, % 11,59 15,63

AG 96 X ± Sx 12,92 ± 0,20 13,91 ± 0,31
Cv, % 15,47 21,54

GG 5 X ± Sx 13,40 ± 0,60 15,60 ± 2,42
Cv, % 10,01 34,70

ARS-BFGL-
NGS-71623

AA 165 X ± Sx 12,75 ± 0,12 13,52 ± 0,19
Cv, % 12,21 18,48

AG 117 X ± Sx 13,11 ± 0,17 14,14 ± 0,24
Cv, % 13,87 18,25

GG 12 X ± Sx 12,42 ± 0,40 13,08 ± 0,51
Cv, % 11,11 13,62

BTA-115852-no-rs AA 277 X ± Sx 12,87 ± 0,10 13,73 ± 0,15
Cv, % 12,95 18,42

AG 17 X ± Sx 13,06 ± 0,42 14,06 ± 0,59
Cv, % 13,12 17,33

Hapmap41431-
BTA-111895

AA 66 X ± Sx 12,74 ± 0,19 13,74 ± 0,33
Cv, % 12,18 19,41

AG 145 X ± Sx 12,89 ± 0,13 13,66 ± 0,18
Cv, % 12,27 16,27

GG 83 X ± Sx 12,96 ± 0,21 13,90 ± 0,32
Cv, % 14,63 20,79

Hapmap42329-
BTA-80748

AA 24 X ± Sx 13,29 ± 0,41 14,25 ± 0,52
Cv, % 14,96 17,95

AG 145 X ± Sx 12,90 ± 0,13 13,77 ± 0,21
Cv, % 12,57 18,13

GG 125 X ± Sx 12,77 ± 0,15 13,62 ± 0,23
Cv, % 12,94 18,72

UA-IFASA-9208 AA 46 X ± Sx 13,02 ± 0,19 13,72 ± 0,31
Cv, % 9,64 15,42

AT 164 X ± Sx 12,85 ± 0,13 13,77 ± 0,20
Cv, % 13,19 18,33

TT 84 X ± Sx 12,85 ± 0,20 13,70 ± 0,30
Cv, % 14,12 19,97

ARS-BFGL-
NGS-85003

AC 34 X ± Sx 12,26 ± 0,19 13,24 ± 0,43
Cv, % 9,05 19,07

CC 260 X ± Sx 12,96 ± 0,11** 13,81 ± 0,16
Cv, % 13,21 18,23
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Тable 2
Relationship of genotypes with the age of the first and fruitful insemination of Holstein cows

SNP Genotype n Multiplicity 
of insemination Service period, days

ARS-BFGL-NGS-4585 AA 38 X ± Sx 12.60 ± 0.20 13.34 ± 0.31
Cv, % 9.85 14.39

AG 141 X ± Sx 12.97 ± 0.15 13.97 ± 0.23
Cv, % 13.88 19.78

GG 115 X ± Sx 12.85 ± 0.15 13.59 ± 0.22
Cv, % 12.59 17.40

ARS-BFGL-
NGS-71148

AA 193 X ± Sx 12.84 ± 0.11 13.62 ± 0.15
Cv, % 11.59 15.63

AG 96 X ± Sx 12.92 ± 0.20 13.91 ± 0.31
Cv, % 15.47 21.54

GG 5 X ± Sx 13.40 ± 0.60 15.60 ± 2.42
Cv, % 10.01 34.70

ARS-BFGL-
NGS-71623

AA 165 X ± Sx 12.75 ± 0.12 13.52 ± 0.19
Cv, % 12.21 18.48

AG 117 X ± Sx 13.11 ± 0.17 14.14 ± 0.24
Cv, % 13.87 18.25

GG 12 X ± Sx 12.42 ± 0.40 13.08 ± 0.51
Cv, % 11.11 13.62

BTA-115852-no-rs AA 277 X ± Sx 12.87 ± 0.10 13.73 ± 0.15
Cv, % 12.95 18.42

AG 17 X ± Sx 13.06 ± 0.42 14.06 ± 0.59
Cv, % 13.12 17.33

Hapmap41431-
BTA-111895

AA 66 X ± Sx 12.74 ± 0.19 13.74 ± 0.33
Cv, % 12.18 19.41

AG 145 X ± Sx 12.89 ± 0.13 13.66 ± 0.18
Cv, % 12.27 16.27

GG 83 X ± Sx 12.96 ± 0.21 13.90 ± 0.32
Cv, % 14.63 20.79

Hapmap42329-
BTA-80748

AA 24 X ± Sx 13.29 ± 0.41 14.25 ± 0.52
Cv, % 14.96 17.95

AG 145 X ± Sx 12.90 ± 0.13 13.77 ± 0.21
Cv, % 12.57 18.13

GG 125 X ± Sx 12.77 ± 0.15 13.62 ± 0.23
Cv, % 12.94 18.72

UA-IFASA-9208 AA 46 X ± Sx 13.02 ± 0.19 13.72 ± 0.31
Cv, % 9.64 15.42

AT 164 X ± Sx 12.85 ± 0.13 13.77 ± 0.20
Cv, % 13.19 18.33

TT 84 X ± Sx 12.85 ± 0.20 13.70 ± 0.30
Cv, % 14.12 19.97

ARS-BFGL-
NGS-85003

AC 34 X ± Sx 12.26 ± 0.19 13.24 ± 0.43
Cv, % 9.05 19.07

CC 260 X ± Sx 12.96 ± 0.11** 13.81 ± 0.16
Cv, % 13.21 18.23



61

Biology and biotechnologies
Agrarian Bulletin of the Urals No. 06 (235), 2023

Таблица 3 
Связь генотипов с живой массой при первом и плодотворном осеменении голштинских коров

SNP Генотип n
Живая масса 
при первом 

осеменении, кг

Живая масса при 
плодотворном 
осеменении, кг

ARS-BFGL-NGS-4585 AA 38 X ± Sx 379,31 ± 3,52 396,92 ± 5,45
Cv, % 5,73 8,46

AG 141 X ± Sx 377,68 ± 1,87 404,0 ± 4,37
Cv, % 5,90 12,85

GG 115 X ± Sx 377,97 ± 2,21 396,46 ± 4,15
Cv, % 6,29 11,22

ARS-BFGL-NGS-71148 AA 193 X ± Sx 377,67 ± 1,70 398,22 ± 3,13
Cv, % 6,26 10,91

AG 96 X ± Sx 378,84 ± 2,19 402,95 ± 5,21
Cv, % 5,67 12,66

GG 5 X ± Sx 375,20 ± 5,72 420,20 ± 42,51
Cv, % 3,41 22,62

ARS-BFGL-NGS-71623 AA 165 X ± Sx 377,03 ± 1,82** 396,02 ± 3,68
Cv, % 6,20 11,92

AG 117 X ± Sx 380,65 ± 2,06** 407,74 ± 4,42*
Cv, % 5,85 11,73

GG 12 X ± Sx 365,75 ± 3,97 382,58 ± 6,41
Cv, % 3,76 5,80

BTA-115852-no-rs AA 277 X ± Sx 377,81 ± 1,35 399,56 ± 2,84
Cv, % 5,97 11,83

AG 17 X ± Sx 381,29 ± 6,44 409,53 ± 10,71
Cv, % 6,97 10,78

Hapmap41431-
BTA-111895

AA 66 X ± Sx 377,76 ± 2,75 403,88 ± 6,48
Cv, % 5,92 13,03

AG 145 X ± Sx 378,80 ± 1,92 398,86 ± 3,63
Cv, % 6,12 10,96

GG 83 X ± Sx 376,83 ± 2,48 399,39 ± 5,32
Cv, % 5,99 12,14

Hapmap42329-
BTA-80748

AA 24 X ± Sx 379,75 ± 6,42 404,79 ± 11,86
Cv, % 8,28 14,36

AG 145 X ± Sx 378,28 ± 1,75 400,43 ± 3,80
Cv, % 5,56 11,43

GG 125 X ± Sx 377,36 ± 2,05 398,90 ± 4,17
Cv, % 6,08 11,69

UA-IFASA-9208 AA 46 X ± Sx 383,33 ± 3,80 402,04 ± 7,94
Cv, % 6,72 13,39

AT 164 X ± Sx 376,07 ± 1,74 399,63 ± 3,49
Cv, % 5,92 11,20

TT 84 X ± Sx 378,89 ± 2,37 400,08 ± 5,25
Cv, % 5,74 12,03

ARS-BFGL-NGS-85003 AC 34 X ± Sx 378,82 ± 3,28 402,21 ± 8,52
Cv, % 5,04 12,35

CC 260 X ± Sx 377,90 ± 1,44 399,87 ± 2,90
Cv, % 6,15 11,71
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Table 3
The relationship of genotypes with live weight during the first and fruitful insemination of Holstein cows

SNP Genotype n Multiplicity 
of insemination

Service period, 
days

ARS-BFGL-NGS-4585 AA 38 X ± Sx 379.31 ± 3.52 396.92 ± 5.45
Cv, % 5.73 8.46

AG 141 X ± Sx 377.68 ± 1.87 404.0 ± 4.37
Cv, % 5.90 12.85

GG 115 X ± Sx 377.97 ± 2.21 396.46 ± 4.15
Cv, % 6.29 11.22

ARS-BFGL-NGS-71148 AA 193 X ± Sx 377.67 ± 1.70 398.22 ± 3.13
Cv, % 6.26 10.91

AG 96 X ± Sx 378.84 ± 2.19 402.95 ± 5.21
Cv, % 5.67 12.66

GG 5 X ± Sx 375.20 ± 5.72 420.20 ± 42.51
Cv, % 3.41 22.62

ARS-BFGL-NGS-71623 AA 165 X ± Sx 377.03 ± 1.82** 396.02 ± 3.68
Cv, % 6.20 11.92

AG 117 X ± Sx 380.65 ± 2.06** 407.74 ± 4.42*
Cv, % 5.85 11.73

GG 12 X ± Sx 365.75 ± 3.97 382.58 ± 6.41
Cv, % 3.76 5.80

BTA-115852-no-rs AA 277 X ± Sx 377.81 ± 1.35 399.56 ± 2.84
Cv 5.97 11.83

AG 17 X ± Sx 381.29 ± 6.44 409.53 ± 10.71
Cv 6.97 10.78

Hapmap41431-
BTA-111895

AA 66 X ± Sx 377.76 ± 2.75 403.88 ± 6.48
Cv, % 5.92 13.03

AG 145 X ± Sx 378.80 ± 1.92 398.86 ± 3.63
Cv, % 6.12 10.96

GG 83 X ± Sx 376.83 ± 2.48 399.39 ± 5.32
Cv, % 5.99 12.14

Hapmap42329-
BTA-80748

AA 24 X ± Sx 379.75 ± 6.42 404.79 ± 11.86
Cv, % 8.28 14.36

AG 145 X ± Sx 378.28 ± 1.75 400.43 ± 3.80
Cv, % 5.56 11.43

GG 125 X ± Sx 377.36 ± 2.05 398.90 ± 4.17
Cv, % 6.08 11.69

UA-IFASA-9208 AA 46 X ± Sx 383.33 ± 3.80 402.04 ± 7.94
Cv, % 6.72 13.39

AT 164 X ± Sx 376.07 ± 1.74 399.63 ± 3.49
Cv, % 5.92 11.20

TT 84 X ± Sx 378.89 ± 2.37 400.08 ± 5.25
Cv, % 5.74 12.03

ARS-BFGL-NGS-85003 AC 34 X ± Sx 378.82 ± 3.28 402.21 ± 8.52
Cv, % 5.04 12.35

CC 260 X ± Sx 377.90 ± 1.44 399.87 ± 2.90
Cv, % 6.15 11.71
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Обсуждение и выводы (Discussion and Conclusion)
Исследование геномов, полученных с ис-

пользованием NGS-технологий (New Generation 
Sequencing), показало, что усредненный геном не-
сет 250–300 вариантов последовательностей с нару-
шением функций (LoF, Loss-of-Function). Открытие 
целого ряда LoF-мутаций стало возможным благо-
даря разработке и применению нового подхода – 
так называемого картирования гомозиготности. Он 
основан на генотипировании десятков тысяч SNP 
(Single Nucleotide Polymorphism), характеризую-
щихся отсутствием одного из гомозиготных гено-
типов с помощью чипов средней и высокой плот-
ности и последующей идентификации регионов с 
потерей гомозиготности. Примером может служить 
чип Bovine SNP50 v2 BeadChip (Illumina, США), 
позволяющий проводить анализ 54609 SNP.

Недавнее развитие геномной селекции по при-
знакам фертильности стабилизировало и даже об-
ратило вспять тенденцию к снижению показателей 
репродуктивных признаков, продемонстрировав 
эффективность геномного отбора. В то же время 
были проведены исследования общегеномных ас-
социаций (GWAS) для выявления количественных 
локусов признаков (QTL) и генов-кандидатов, свя-
занных с фертильностью крупного рогатого скота, 
что обеспечивает лучшее понимание генетической 
архитектуры признаков фертильности.

В результате исследования распределения гено-
типов по таким признакам, как кратность осемене-
ния и продолжительность сервис-периода, разница 
установлена только по SNP ARS-BFGL-NGS-71623. 
Кратность осеменения для животных с гомозигот-
ным генотипом ARS-BFGL-NGS-71623GG соста-
вила в среднем 1,33, что достоверно ниже на 0,5 
единицы (Р ≤ 0,01) по сравнению с гетерозиготным 
генотипом ARS-BFGL-NGS-71623AG. 

По возрасту первого осеменения достоверная 
разница получена по ARS-BFGL-NGS-8500, имею-
щему только два генотипа.

По гену ARS-BFGL-NGS-71623 также установ-
лена статистически значимая разница по уровню 
живой массы. Коровы с генотипом ARS-BFGL-
NGS-71623GG достоверно уступали животным 
с генотипами ARS-BFGL-NGS-71623АА и ARS-
BFGL-NGS-71623АG по живой массе при первом 
осеменении на 11,28 кг (Р ≤ 0,01) и 14,9 кг (Р ≤ 0,01) 
соответственно. По живой массе при плодотворном 
осеменении значимая разница установлена только 
между генотипами ARS-BFGL-NGS-71623GG и 
ARS-BFGL-NGS-71623АG 25,16 кг (Р ≤ 0,01).
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Abstract. The problem of reproduction of cattle in the Russian Federation remains relevant from year to year and 
is characterized by a rather low yield of offspring per 100 queens, which causes significant economic damage. The 
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solution to this problem is associated with an increase in the efficiency of the implementation of the genetically 
determined reproductive capabilities of animals. Scientific novelty lies in the study of molecular genetic mecha-
nisms of cattle fertility control. The aim of the work was to identify allelic variants of SNPs associated with the 
reproductive ability of cattle. Whole genome genotyping was performed. Research methods. The studies were 
carried out on cows of the Holsteinized Black-and-White breed of the Ural type. The genetic profile of Black-and-
White animals has been studied, SNP significantly associated with the reproductive qualities of cows have been 
identified, genetic variants and combinations of DNA markers have been identified that improve the reproductive 
qualities of cows. Results. In terms of reproduction indicators (multiplicity of insemination, duration of the ser-
vice period), it was found that the multiplicity of insemination for animals with the genotype ARS-BFGL-NGS-
71623GG was 1.33, which is lower compared to the genotypes ARS-BFGL-NGS-71623АА and ARS-BFGL- 
NGS-71623AG by 0.27 and 0.5 units. Heifers with the ARS-BFGL-NGS-85003AC genotype are inseminated at 
an earlier age than other animals. A significant difference in live weight at the first insemination was noted only for 
the ARS-BFGL-NGS-71623 gene. It is recommended to select animals with homozygous genotype ARS-BFGL-
NGS-71623GG to improve the reproductive ability of cows in the breeding nucleus.
Keywords: cattle, whole genome genotyping, reproductive ability, DNA markers.
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