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Резюме. Исследование проводили с целью поиска полногеномных ассоциаций и полиморфизмов в генах для определения 
QTL, ассоциированных с компонентным составом молока коров красной горбатовской породы, для создания генетических 
панелей наиболее значимых локусов, с использованием которых возможен отбор наиболее перспективных производите-
лей. Изучено 245 образцов молока (анализатор MilkoScan 7) коров красной горбатовской породы. Генотипировано (биочип 
BovineSNP50 v3.0 (Illumina) 199 голов с полным фенотипическим описанием основных компонентов молока. В весенне-летний 
период наибольшей изменчивостью характеризовались показатели суточного удоя (Cv – 30,8 %). Содержание белка, в том 
числе казеина, более устойчиво: массовая доля белка (МДБ) – 3,31 % (Cv – 20,9 %), казеина – 2,59 % (Cv –23,0 %). Количе-
ство лактозы достигает 4,64 %, что составляет чуть более 50 % сухого вещества в обезжиренном молоке (СОМО – 8,78 %). 
Наследование признаков молочной продуктивности коров имеет полигенный характер и находится под множественным 
влиянием генов. Выявлены общие кластеры: на хромосоме ВТА3 – для суточного удоя и СОМО; на ВТА5 – для суточного 
удоя, массовой доли жира (МДЖ), МДБ, казеина, лактозы и сухого вещества; на ВТА7, ВТА15 и ВТА27 – для МДБ, казеина и 
СОМО; на BTA18 и ВТА20 — для всех исследуемых компонентов молока и суточного удоя. Выявлены полиморфизмы в генах: 
связанные с суточным удоем молока – NEMP1 и MYO1A (ВТА5), SLC39A12 (ВТА13) и RYR1 (ВТА18); с лактозой – TBC1D22A 
(ВТА5), TDRD3 (ВТА12), CBFA2T3 (ВТА18), DOCK2 (ВТА20); с МДЖ – AUTS2 и LIMK1 (ВТА25); с МДБ, казеина и СОМО – 
UNC80 (ВТА2), ABCA13 (ВТА4), PDE6A и GRIA1 (ВТА7), SIM1 (ВТА9), RBL1 и CTNNBL1 (ВТА13), PDGFD (ВТА15), RYR1 (ВТА18), 
ARHGEF28, ANKRA2, BTF3, CDH18 (ВТА20), RBPMS (ВТА27); с содержанием сухого вещества – C1QTNF3, CTNND2 и ADCY2 
(ВТА20), AUTS2 (ВТА25). 
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Abstract. The study aimed to search for genome-wide associations and polymorphisms in genes to determine QTL associated with 
the component composition of milk of Red Gorbatov cows, to create genetic panels of the most significant loci, using which it is pos-
sible to select the most promising producers. 245 milk samples (MilkoScan 7 analyser) of Red Gorbatov cows were studied. Genotyped 
(BovineSNP50 v3.0 (Illumina) biochip) 199 heads with a complete phenotypic description of the main components of milk. In the spring-
summer period, the highest variability was characterised by the daily milk yield (Cv – 30.8%). The protein content, including casein, is 
more stable: mass fraction of protein (MFP) – 3.31% (Cv - 20.9%), casein - 2.59% (Cv – 23.0%). The amount of lactose reaches 4.64%, 
which is slightly more than 50% of dry matter in skim milk (SNF – 8.78%). Inheritance of traits of milk productivity of cows is polygenic 
in nature and is under multiple influence of genes. Common clusters were identified: on chromosome BTA3 – for daily milk yield and 
SNF; on BTA5 – for daily milk yield, fat mass fraction (FMF), MFP, casein, lactose and dry matter; on BTA7, BTA15 and BTA27 – for MFP, 
casein and SNF; on BTA18 and BTA20 – for all studied milk components and daily milk yield. Polymorphisms were revealed in the genes: 
associated with daily milk yield – NEMP1 and MYO1A (BTA5), SLC39A12 (BTA13) and RYR1 (BTA18); with lactose – TBC1D22A (BTA5), 
TDRD3 (BTA12), CBFA2T3 (BTA18), DOCK2 (BTA20); with MDF– AUTS2 and LIMK1 (BTA25); with MDB, casein and SNF – UNC80 (BTA2), 
ABCA13 (BTA4), PDE6A and GRIA1 (BTA7), SIM1 (BTA9), RBL1 and CTNNBL1 (BTA13), PDGFD (BTA15), RYR1 (BTA18), ARHGEF28, 
ANKRA2, BTF3, CDH18 (BTA20), RBPMS (BTA27); with dry matter content – C1QTNF3, CTNND2 and ADCY2 (BTA20), AUTS2 (BTA25).
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В последние годы в связи с появлением масси-
вов маркеров для генотипирования, а также 
с развитием геномных подходов (геномная 

селекция) к программам разведения скота широкое 
распространение получили исследования обще-
геномных ассоциаций (GWAS). Их цель – картиро-

вание областей генома, статистически связанных 
с фенотипическими вариациями признаков для 
точного определения генетических маркеров при 
прогнозировании племенной ценности животных 
или удаления вариантов, вызывающих генетические 
дефекты [1, 2, 3]. 
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Наращивание производства молока – одна из 
ключевых задач отрасли животноводства. Показате-
ли молочной продуктивности контролируют многие 
гены. Поэтому идентификация генов-кандидатов, 
связанных с признаками молочной продуктивности, 
может быть использована для повышения точности 
отбора животных по умеренно и низко наследуемым 
признакам, к которым можно отнести содержание 
жира, белка, лактозы и других компонентов в составе 
молока [4].

Благодаря исследованиям GWAS были выявлены 
однонуклеотидные полиморфизмы (SNP) на хромосоме 
BTA14, связанные с признаками молочной продуктив-
ности в популяции голштинской породы (n=21 068 гол.) 
из четырех стран (Бельгия, Нидерланды, Великобрита-
ния и Дания). Обнаружены несколько генов (MIR2308, 
LOC104973955, CYHR1, ZNF34, FOXH1, COMMD5, 
TONSL, PPP1R16A, CPSF1, RPL8, DGAT1, ARHGAP39, 
GPT, LRRC14 и GML), распределенных по BTA14, ко-
торые коррелировали с удоем [4].

Исследования P. Wang et al., проведенные на 
популяции голштинского скота в Китае, выявили 
значимые SNP, связанные с комплексом молочных 
признаков и расположенные в генах PLEC, PLEKHA5, 
TONSL, PTGER4 и LCORL. Такие важные гены-канди-
даты, как GPAT3, CEBPB, AGO2, SLC37A1 и FNDC3B, 
участвуют в жировом обмене или развитии молочной 
железы [5].

К одной из проблем XX столетия в мировом жи-
вотноводстве можно отнести использование огра-
ниченного числа пород, что привело к снижению 
численности локальных пород, которых до недавнего 
времени активно вовлекали в сельскохозяйственное 
производство. В результате их численность сни-
зилась более чем в 10  раз. Анализ генетического 
разнообразия и структуры современных популяций 
бестужевской, холмогорской, костромской, красной 
горбатовской и ярославской (35874 полиморфных 
SNPs) пород скота позволяет четко дифференци-
ровать их одну от другой, а также от голштинской 
породы, используемой в качестве сравнения. Они 
имеют специфические генетические профили, что 
делает их значимым национальным генетическим ре-
сурсом перспективным для 
дальнейших исследований 
[6, 7, 8].

Коровы красной гор-
батовской породы имеют 
двойное направление про-
дуктивности и обладают 
комплексом уникальных 
особенностей. Раздой пер-
вотелок до 4000…5000  кг 
молока, высокое содержание жира в молоке (4,1…4,2 %) 
и его мелкодисперсность, устойчивость к инфекцион-
ным заболеваниям (лейкозу и туберкулёзу) и другие 
характеристики делают эту породу перспективной для 
использования в селекционно-племенной работе [9]. 

Последние несколь-
ко десятилетий красную 
г о р б а т о в с к у ю  п о р о д у 
улучшали прилитием кро-
ви англерской и красной 
датской пород [10]. По 
данным Шеховцева Г.С. и 
др., помесные животные 
превосходили чистопород-

ный красный горбатовский скот по величине удоев 
на 5,7 % (½ красная горбатовская×½ англерская) и 
12,9 % (½ красная горбатовская×½ красная датская). 
Различия по содержанию в молоке помесей и чисто-
пордных животных жира и белка были незначитель-
ными: по массовой доле жира (МДЖ) – 0,01…0,04 %, 
по массовой доле белка (МДБ) – 0,02 %. Фенотипи-
ческая корреляция между величиной удоя и МДЖ 
в молоке была равна 0,44…0,78, между величиной 
удоя и МДБ – 0,57…0,74. Это свидетельствует о 
возможности реализации потенциала молочной про-
дуктивности, в том числе посредством улучшения 
условий содержания и увеличения уровня кормления 
животных. Разнородность современного стада коров 
красной горбатовской породы по генотипу представ-
ляет собой научный интерес для изучения влияния 
улучшающих пород на молочную продуктивность.

По данным Волковой В. В. и др. кластерный анализ, 
выполненный для наиболее вероятного числа класте-
ров (k=2), подтвердил генетическую уникальность 
красной горбатовской породы. Сформированы четко 
разграниченные кластеры со средней долей членства 
в собственном кластере Q1/2=0,953±0,063. Красная 
горбатовская – обособленная генофондная локальная 
порода, улучшение которой быками-производителями 
англерской и красной датской пород не привело к по-
тере уникальности аллелофонда [11].

Сермягин А. А. и др. при изучении следов отбора 
при сравнении значений неравновесия сцепления 
(LD) в блоках гаплотипов SNP в качестве индикаторов, 
используя  генотипы (≈35 тыс. SNP) красной горбатов-
ской (n=26), бестужевской (n=27) и суксунской (n=17) 
пород, а также красной голштинской (n=16) в качестве 
аутгруппы, при интервале 70 кб между породами и хро-
мосомами, используя парное тестирование MANOVA, 
рассчитали значения LD среди хромосом. Для крас-
ной голштинской породы величина этого показателя 
составляла 0,195…0,287, для красной горбатовской 
– 0,194…0,272, для бестужевской – 0,172…0,237, для 
суксунской – 0,157…0,217 [12]. 

Цель исследований – поиск полногеномных ассо-
циаций и полиморфизмов в генах для определения 
QTL, ассоциированных с компонентным составом 

молока коров красной горбатовской породы, для 
создания генетических панелей наиболее значимых 
локусов, с использованием которых возможен отбор 
наиболее перспективных производителей.

Условия, материалы и методы. Для проведения 

Таблица 1. Компонентный состав молока коров красной горбатовской 
породы 

Компонентный состав молока M ± m σ Cv, %
Разовый удой молока (вечер), кг 6,11 ±0,12 1,94 30,8
МДЖ, % 4,28 ±0,10 1,62 48,0
МДБ, % 3,31 ±0,04 0,69 20,9
в том числе казеин, % 2,59 ±0,04 0,60 23,0
Лактоза, % 4,64 ±0,02 0,39 8,4
СОМО, % 8,78 ±0,05 0,72 8,2
СВ, % 12,04 ±0,11 1,79 14,8

Таблица 2. Фенотипические корреляции между значениями показателей 
компонентного состава молока и суточным удоем
Показатель Разовый удой, кг МДЖ, % МДБ, % Лактоза СОМО СВ
МДЖ, % -0,07 - - - - -
МДБ, % -0,26 0,15 - - - -
Лактоза 0,25 -0,15 -0,51 - - -
СОМО -0,26 0,02 0,83 -0,06 - -
СВ -0,29 0,82 0,50 -0,20 0,50 -
Казеин -0,36 0,15 0,94 -0,50 0,89 0,54
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исследования в условиях 
хозяйства АО «Абабков-
ское» в весенне-летний 
период было отобрано 
245 образцов. Компонент-
ный состав молока опре-
деляли на анализаторе 
MilkoScan 7 (FOSS, Дания), 
работающего на основе 
инфракрасной спектро-
скопии. Сформированная 
группа (n=199 гол.) с пол-
ным фенотипическим опи-
санием основных компо-
нентов молока была гено-
типирована с использова-
нием биочипа BovineSNP50 
v3.0 (Illumina). Определя-
ли следующие показате-
ли: массовая доля жира 
(МДЖ),  массовая доля 
белка (МДБ), лактоза, су-
хое вещество (СВ), сухой 
молочный остаток (СОМО), 
казеин. 

Контроль качества ге-
нотипирования (42274 
SNP), анализ полногеном-
ных ассоциаций (GWAS) и 
многомерного шкалирова-
ния выполняли с примене-
нием программы Plink 1.9. 
Далее была сформирова-
на выборка генотипов из 
геномных SNP-профилей 
(биочип BovineSNP50_v3_
A1) коров эксперимен-
тальной группы с уровнем 
генотипирования от 99,3 
до 99,7 %. Поиск значимых 
мутаций в генах проводи-
ли в браузере Ensembl по 
сборке генома крупного 
рогатого скота версии UMD 
3.1. Дальнейшую анно-
тацию выявленных поли-
морфизмов осуществляли 
по международной базе 
данных локусов количе-
ственных признаков живот-
ных CattleQTLdb (https://
animalgenome.org/cgi-bin/
QTLdb/BT/index).

Выборочные параме-
тры, приводимые далее 
в таблицах, имеют сле-
дующие обозначения: М 
– среднее, σ – стандарт-
ное (среднеквадратичное) 
отклонение, m – ошибка 
среднего, r – коэффициент 
корреляции по Пирсону. 
Анализ данных проводили 
в интегрированной среде 
Rstudio с использованием 
языка программирования 
R.
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Рисунок. Результаты GWAS для основных показателей компонентного состава молока 
коров экспериментальной группы (суггестивный уровень значимости (нижняя линия) при 
p=0,00015; уровень значимости по Бонферрони (верхняя линия) при p=0,0000013), достовер-
ность ассоциаций: а) для суточного удоя, б) для массовой доли жира, в) для массовой доли 
белка, г) для массовой доли казеина, д) для массовой доли лактозы, е) для массовой доли 
сухого вещества, ж) для СОМО. 
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Результаты и обсуждение. В весенне-летний пе-
риод наибольшей изменчивостью характеризовались 
показатели разового удоя (min-max = 1,5…22,3  кг 
молока, Cv – 30,8  %) в связи с тем, что животные 
находились на разных периодах лактации от раздоя 
до запуска (табл. 1). На количество жира в молоке 
также большое влияние оказывает стадия лактации. 
Например, на заключительном этапе, перед запу-
ском при разовом удое до 1,5…2,0 кг молока МДЖ 
увеличивалась до 6,16…7,85 %, тогда как в среднем 
она составляла 4,18  % (Cv – 48,0 %). Содержание 
белка, в том числе, казеинов, как основной группы 
белков молока (до 75...85  % общего количества), 
было более стабильным: МДБ – 3,31  % (min-max = 
3,05…5,62 %, Cv – 20,9 %), казеина – 2,59 % (min-max 
= 1,89…4,68 %, Cv – 23,0 %). 

Содержание лактозы в молоке коров изучаемой 
популяции в среднем находится на уровне 4,64 %, что 
составляет чуть более 50 % от общего количества сухо-
го вещества в обезжиренном молоке (СОМО – 8,78 %). 
Эти показатели имеют самую низкую вариабельность: 
лактоза – 8,4 % (min-max = 2,18…5,3 %), СОМО – 8,2 % 
(min-max=7,28…10,81  %). Исследуемые показатели 
компонентного состава молока находились в пределах 
физиологической нормы. 

Высокая МДБ (до 5,62  %), в том числе казеино-
вой фракции (до 4,68  %) в наших исследованиях от-
мечена в заключительный период лактации на фоне 
снижения удоя до 2,0 кг молока, что имеет отражение 
в отрицательной корреляции между величинами этих 
показателей на уровне r=-0,26…-0,36. В свою очередь, 
между МДБ и содержанием казеина имеется прямая 
зависимость r= +0,94 (табл. 2). Так как молочный жир, 
белок и СОМО – составные части сухого вещества, на-
блюдается прямая положи-
тельная взаимосвязь между 
этими компонентами: r= 
+0,50…+0,83. 

С целью поиска полноге-
номных ассоциаций данные 
GWAS анализа соотнесли с 
прямыми фенотипически-
ми показателями молока 
коров экспериментальной 
группы. Для всех изученных 
признаков продуктивности 
был характерен полиген-
ный характер наследования 
и множественное действие 
генов (см. рисунок). На 
хромосоме ВТА2 выявлены 
общие кластеры для МДБ 
и СОМО; на ВТА3 – для 
суточного удоя и СОМО; 
на ВТА4 – для лактозы; на 
ВТА5 – для суточного удоя, 
МДЖ, МДБ, казеина, лак-
тозы и сухого вещества; на 
ВТА7, ВТА15 и ВТА27 – для 
МДБ, казеина и СОМО; на 
ВТА8 – МДЖ, МДБ, казе-
ина и сухого вещества; на 
ВТА12 ВТА13 – для МДБ и 
казеина; на BTA18 и ВТА20 
— для всех исследуемых 
компонентов молока и су-
точного удоя. 

Общие для МДЖ кластеры выявлены на хромосо-
ме BTA25, что в значительной степени согласуется 
с профилем ассоциаций для жирных кислот вне за-
висимости от длины насыщенности и длины цепи в 
молоке [14].

При изучении аннотации выявленных полимор-
физмов в генах с суточным удоем молока коров 
красной горбатовской породы были выявлены четыре 
высокодостоверные ассоциации с полиморфизмами 
в генах NEMP1 и MYO1A (ВТА5) и SLC39A12 (ВТА13) 
RYR1 (ВТА18) (табл. 3). Они связаны с жароустойчи-
востью [15] и воспроизводительной функцией коров 
[16].

Для лактозы определены гены TBC1D22A (ВТА5); 
TDRD3 (ВТА12); CBFA2T3 (ВТА18); DOCK2 (ВТА20), 
ассоциированные с такими признаками, как со-
держание белка в молоке, регуляция врожденной 
противовирусной защиты [17, 18].

Для МДЖ установлены гены AUTS2  и LIMK1 
(ВТА25), обладающие плейотропным действием в от-
ношении всех изученных ранее типов жирных кислот 
молока коров красной горбатовской породы, не опи-
санные и не встречающиеся в международной базе 
данных локусов количественных признаков животных 
Animal QTLd [14]. 

Для МДБ, казеина и СОМО в результате аннотации 
выявлены селекционно значимые гены UNC80 (ВТА2); 
ABCA13 (ВТА4); PDE6A, GRIA1 (ВТА7); SIM1 (ВТА9); 
RBL1, CTNNBL1 (ВТА13); PDGFD (ВТА15); RYR1 
(ВТА18); ARHGEF28, ANKRA2, BTF3, CDH18 (ВТА20); 
RBPMS (ВТА27) (см. табл.  3). Их полиморфизмы 
сопряжены с количеством осеменений на одно пло-
дотворное, содержанием линолевой и миристиновой 
жирной кислоты в молоке, устойчивостью к туберку-

Таблица 3. Результаты аннотации значимых полиморфизмов (p<0,0001) 
в генах на хромосомах крупного рогатого скота (BTA)

Ген Признак BTA Начало 
позиции (bp)

Конец позиции 
(bp)

UNC80 казеин, МДБ 2 98024633 98250962
ABCA13 казеин 4 7096630 7487703
TBC1D22A лактоза 5 118086468 118343833
ASIC1 СВ 5 29981933 30005379
NEMP1 разовый удой 5 56697178 56705119
MYO1A разовый удой 5 56712795 56738762
PDE6A казеин, МДБ 7 63190542 63267311
GRIA1 казеин, МДБ, СОМО 7 66766525 67109288
SIM1 казеин 9 50160697 50228919
TDRD3 лактоза 12 1527007 1752049
SLC39A12 разовый удой 13 32666584 32751886
RBL1 казеин, МДБ 13 66567169 66730589
CTNNBL1 казеин 13 67257419 67431111
PDGFD казеин, МДБ 15 4501435 4788300
RYR1 казеин, МДБ, разовый удой 18 48502352 48631056
CBFA2T3 лактоза 18 14096667 14174040
DOCK2 лактоза 20 1452376 1893741
C1QTNF3 СВ 20 39760050 39792323
CTNND2 СВ 20 61912972 62427126
ANKRD33B СВ 20 62725184 62820226
ADCY2 СВ 20 65505171 65653865
ARHGEF28 казеин, МДБ 20 7604086 7716625
ANKRA2 казеин, МДБ, СОМО 20 7992719 8003011
BTF3 казеин, МДБ, СОМО 20 8038617 8045160
CDH18 казеин, МДБ 20 53409876 54014021
TEX264 СВ 22 49687729 49717832
AUTS2 МДЖ 25 30045721 30076258
LIMK1 МДЖ, СВ 25 33750878 33775707
RBPMS казеин, МДБ, СОМО 27 25637686 25816012
STT3A СВ 29 29374406 29395597

*https://animalgenome.org/cgi-bin/QTLdb/BT/index.
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лезу и респираторным заболеваниям, массой туши, 
заболеванием копыт и ног, устойчивостью к маститу 
[19], выходу молочного жира и белка в молоке [18].

Содержание сухого вещества было связано с по-
лиморфизмами в генах C1QTNF3, CTNND2, ADCY2 
(ВТА20); AUTS2 (ВТА25), ассоциированными с коли-
чеством соматических клеток, восприимчивостью 
крупного рогатого скота к туберкулезу, оценкой 
телосложения, содержанием пентадециловой кис-
лоты в молоке, скоростью молокоотдачи, уровнем 
тироксина, эффективностью использования корма 
[20]. Гены ASIC1 (ВТА5); ANKRD33B (ВТА20), TEX264 
(ВТА22), LIMK1 (ВТА25); STT3A (ВТА29), которые так-
же показали связь с признаком содержания сухого 
вещества в молоке, не встречались в международной 
базе данных локусов количественных признаков жи-
вотных Animal QTLd и, возможно, относятся к харак-
терным для красной горбатовской породы.

Выводы. У животных рассматриваемой популя-
ции выявлены полиморфизмы, связанные с суточ-
ным удоем молока в генах NEMP1 и MYO1A (ВТА5) 
и SLC39A12 (ВТА13) RYR1 (ВТА18). Для лактозы 
определены гены TBC1D22A (ВТА5); TDRD3 (ВТА12); 
CBFA2T3 (ВТА18); DOCK2 (ВТА20), ассоциирован-
ные с такими признаками, как содержание белка в 
молоке, регуляции врожденной противовирусной 
защиты. Для МДЖ в молоке установлены гены AUTS2 
и LIMK1(ВТА25). Для МДБ, казеина и СОМО опре-
делены селекционно значимые гены UNC80 (ВТА2); 
ABCA13 (ВТА4); PDE6A, GRIA1 (ВТА7); SIM1 (ВТА9); 

RBL1, CTNNBL1 (ВТА13); PDGFD (ВТА15); RYR1 
(ВТА18); ARHGEF28, ANKRA2, BTF3, CDH18 (ВТА20); 
RBPMS (ВТА27). Содержание сухого вещества вза-
имосвязано с полиморфизмами в генах C1QTNF3, 
CTNND2, ADCY2 (ВТА20); AUTS2 (ВТА25). Гены ASIC1 
(ВТА5); ANKRD33B (ВТА20), TEX264 (ВТА22), LIMK1 
(ВТА25); STT3A (ВТА29), которые также показали 
связь с признаком содержания сухого вещества в мо-
локе, не встречались в международной базе данных 
локусов количественных признаков животных Animal 
QTLd и, возможно, могут быть специфическими для 
красной горбатовской породы.
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