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Введение 
Маркер-сопутствующая селекция, marker as-

sisted selection (MAS),  – одна из  современных 
селекционных технологий, сочетающая инфор-
мацию о взаимосвязях генетического потен-
циала животных с его фенотипическим прояв-
лением. Редкие полиморфные варианты генов, 
отвечающие за развитие количественных при-
знаков, ассоциированные с повышенной про-
дуктивностью животных, рассматриваются в 
качестве генетических маркеров. Центральным 
регулятором  процессов роста и лактации у мле-
копитающих является гормон роста (сомато-
тропин), а гормоны, передающие гуморальный 
сигнал на ткани-мишени, регулируют не только 
внутриклеточный белковый, но и углеводный и 
липидный метаболические пути. В настоящее 
время проводится активное исследование поли-
морфных вариантов генов  соматотропинового 
каскада для выявления генетических маркеров, 
ассоциированных  с повышенной продуктив-
ностью крупного рогатого скота. Такие работы 
представляют не только теоретический интерес, 
связанный с исследованием генетических меха-
низмов формирования  количественных призна-
ков у животных, но и практический, связанный 
с повышением молочной продуктивностью в 
животноводстве [1, 2].
На данный момент в мире выявлен широкий 

спектр аллельных вариантов для ряда генов со-
матотропинового каскада. Однако, эти данные 
фрагментированы и трудно сопоставимы, так 
как изучение генетической структуры популя-
ций крупного рогатого скота во многих стра-
нах проводится на различных породах, а связь 

генетических полиморфизмов с продуктив-
ностью анализируется по разным признакам. 
Нами выполнено комплексное исследование 

генетической структуры популяций крупно-
го рогатого скота, разводимого в республи-
ке, по  полиморфным вариантам генов сома-
тотропинового каскада, белковые продукты 
которых являются ключевыми звеньями гу-
моральной цепи. К ним относятся HinFI- и 
StuI-полиморфизмы гена гипофизарного фак-
тора-1 (bPit-1), запускающего экспрессию ге-
на гормона роста  [3, 4], RsaI-полиморфизм 
гена пролактина (bPrl), белок которого является 
гуморальным регулятором лактации [5], AluI-
полиморфизм гена гормона роста (bGH) — одно-
го из ключевых регуляторов роста и лактации у 
млекопитающих [6]; SspI-полиморфизм гена ре-
цептора гормона роста (bGHR), белок которого 
осуществляет передачу гуморального сигнала 
гормона роста к клеткам-мишеням [7] и SnaBI-
полиморфизм гена инсулиноподобного фактора 
роста-1 (bIGF-1), запускающего  внутриклеточ-
ные метаболические ответы на воздействие со-
матотропина [8].
Так как изучаемые полиморфизмы встреча-

ются редко, а частота их отличается у пред-
ставителей разных пород, то целью данной 
работы было сравнение генетической структу-
ры белорусских популяций крупного рогатого 
скота по частотам встречаемости аллельных 
вариантов исследуемых генов.
Для исследования нами взяты две породы, 

представляющие наибольший практический 
интерес для белорусской селекции крупного 
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рогатого скота молочного направления. Гол-
штинская порода является несомненным лиде-
ром среди пород молочного направления. Зна-
чение черно-пестрой породы обусловлено тем, 

что ее представители адаптированы к условиям 
климата, содержания, обладают устойчивым им-
мунитетом к заболеваниям, распространенным 
на территории Республики Беларусь.

Материалы и методы 
Материалом для исследования послужили 

образцы ДНК, выделенные из проб крови ко-
ров черно-пестрой (329 особей) и голштин-
ской пород (118 особей), представленных 
животноводческими предприятиями Мин-
ской области.  

Относительные частоты аллелей 
анализируемых генов (P(A)) определяли 
методом прямого подсчета по формуле:

P(A) = (2N1+N2)/2n;                             
где N1 – число гомозиготных особей по 

исследуемому аллелю;
N2  – число гетерозигот;
n – объем выборки [9].
Статистическую ошибку  (Sp) относи-

тельных частот аллелей генов вычисляли  по 
формуле [10]:

Sp = (√pq)/n;             
где p – частота исследуемого аллеля;
q = 1– p
n – объем выборки        

Cравнение  выборок по  распределению ча-

стот аллельных вариантов исследуемых генов 
проводили с помощью критерия χ2. Число сте-
пеней свободы =1. 

Соответствие фактического распреде-
ления генотипов теоретически ожидаемому 
оценивали с помощью критерия χ2. Число 
степеней свободы равняется числу генотипов 
минус  число аллелей.

χ2=∑(Но-Не)/ Не;
где Но  – наблюдаемые частоты 

генотипов;
Не  – ожидаемые частоты генотипов:

АА=p2;
AB=2pq;
BB=q2 [11].

Определение генотипа осуществлялось  ме-
тодом ПЦР-ПДРФ (полимеразная цепная ре-
акция – полиморфизм длин рестрикционных 
фрагментов). Последовательности праймеров 
и условия ПЦР для анализа каждого полимор-
физма приведены в таблице 1.

Таблица 1

Индивидуальные характеристики условий ПЦР для исследуемых полиморфных 
локусов генов соматотропинового каскада

Полиморфизм Условия ПЦР Последовательности праймеров

bPit-1-Hinf I
 [3]

-94 - 1 мин; 
-(95° – 45 с; 56° – 60 с;72° – 60 с) × 
35 циклов;
 -72° – 10 мин

Hinf I-F: 5’-aaaccatcatctcccttctt-3’

Hinf I-R: 5’-aatgtacaatgtgccttctgag-3’

bPit-1-StuI
[4]

-95° – 5 мин; 
-(95° – 45 с;  55° – 45 с;72° – 45 с) × 
35 циклов;
-72° – 10 мин

StuI-F:5caaatggtccttttcttgttgttacaggg-3’

StuI-R: 5’- ctttaaactcattggcaaacttttc - 3’

bPrl-RsaI
[5]

-95°– 5 мин; 
-(95° – 30 с;  63° – 30 с; 72° – 30 с) × 
30 циклов; 
-72 – 10 мин

RsaI-F: 5’-gccttccagaagtcgtttgttttc-3’

RsaI-R: 5-cgagtccttatgagcttgattctt-3’
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bGH-AluI [6]
-95° – 5 мин; 
-(95° – 30 с;  64° – 30 с; 72° – 60 с) × 
30 циклов; 
-72° – 10 мин

AluI-F: 5’-ccgtgtctatgagaagc -3’ 

AluI-R: 5’-gttcttgagcagcgcgt -3’

bGHR-SspI [7]
-95° – 5 мин;
-(95° – 30 с;  60°-30 с; 72° – 30 с) × 
30 циклов; 
-72° – 10 мин

SspI-F:5-aatacttgggctagcagtgacaatat-3’

SspI-R:5’-acgtttcactgggttgatga-3’

bIGF-1-SnaBI [8]
-95° – 5 мин;
-(95° – 30 с;  64°-30 с; 72°-30 с) × 35 
циклов;
-72° – 10 мин

SnaBI-F: 5’-attacaaagctgcctgcccc-3’

SnaBI-R:5’-accttacccgtatgaaaggaact-3’

Схемы ПДРФ-анализа для каждого из полиморфных локусов исследуемых генов представ-
лены в таблице 2.

Таблица 2

Схемы ПДРФ-анализа продуктов амплификации исследуемых полиморфных участков 
генов соматотропинового каскада

Поли
морфизм 
гена

Фер-
мент

Замена нуклеотида 
/замена 

аминокислоты

Распознаваемый 
нуклеотид

/аллель

Генотипы и соответствующие 
длины рестрикционных 

фрагментов

bPit-1- Hinf I
Экзон 6 Hinf I A→G A

/ bPit-1-Hinf IВ
Pit-1- Hinf IAA: 451;
Pit-1- Hinf IBB:  244+207;
Pit-1-HinfIAB: 451+244+207;

bPit-1-StuI
Экзон 2 Stu I С→А

Pro→His
С

/ bPit-1-StuIС
Pit-1-StuIAA: 234;
Pit-1-StuICC: 197+37;
Pit-1-StuIAC: 197+37+234;

bPrl-RsaI
Экзон 4 RsaI A→G A

/ bPrl-RsaIВ
Prl-RsaIАА: 156;
Prl-RsaIВВ: 82+74;
Prl-RsaIAВ: 156+82+74;

bGH-AluI /
экзон 5 AluI C→G

Leu/→Val
С

/ bGH-AluI L

GH-AluIVV: 208;
GH-AluILL: 172+35;
GH-AluILV: 208+172+35

bGHR-SspI /
экзон 8 SspI Т→А

Phe → Val
T

/ bGHR-SspI F

GHR-SspIYY: 182;
GHR-SspIFF: 158+ 24;
GHR-SspIFY: 182+158+24

bIGF-1-Sna-
BI /экзон 1 SnaBI Т→С Т

/ bIGF-1SnaBI А
IGF-1SnaBIВВ: 249;
IGF-1SnaBIАА: 223+26;
IGF-1SnaBIАВ: 249+223+26

Результаты и обсуждение 
Результаты исследования относительных ча-

стот аллельных вариантов генов соматотропи-
нового каскада у животных черно-пестрой и 
голштинской пород представлены в таблице 3. 

Продолжение таблицы
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Таблица 3

Распределение относительных частот аллелей исследуемых генов в популяции 
голштинского и черно-пестрого скота (P±mp)

Название 
поли

морфизма
Аллель

Относительная частота аллеля 
± статистическая ошибка

Голштинская порода 
n=118

Черно-пестрая порода
n=329

bPit-1-HinF1
bPit-1-HinF1А 0,212±0,003 0,219±0,001
bPit-1-HinF1В 0,788±0,003 0,781±0,001

bPit-1-StuI
bPit-1StuIА 0,123±0,003 0,125±0,001
bPit-1StuIС 0,877±0,003 0,875±0,001

bPrl-RsaI
bPrl-RsaIA 0,890±0,003 0,878±0,001
bPrl-RsaIB 0,110±0,003 0,122±0,001

bGH-AluI
bGH-AluI L 0,941±0,002 0,660±0,001
bGH-AluI V 0,059±0,002 0,340±0,001

bGHR- SspI
bGHR-SspIF 0,809±0,003 0,777±0,001
bGHR-SspIY 0,191±0,003 0,223±0,001

bIGF-1- 
SnaBI

bIGF-1-SnaBIА 0,593±0,004 0,574±0,001
bIGF-1-SnaBIВ 0,407±0,004 0,426±0,001

Нами отмечено, что для каждого из иссле-
дуемых полиморфизмов аллель, являющийся 
редким среди животных голштинской поро-
ды, также оказывался редким среди животных 
черно-пестрой породы.

Результаты сравнения распределения частот 
аллельных вариантов генов соматотропино-
вого каскада  в популяциях коров голштин-
ской и черно-пестрой породы представлены в 
таблице 4. 

Таблица 4 

Сравнение распределения абсолютных частот аллелей генов соматотропинового 
каскада в популяциях голштинского и черно-пестрого скота

Название 
поли-

морфизма
Аллель

Абсолютная частота аллеля 
χ2 р*Голштинская порода 

n=118
Черно-пестрая 

порода
n=329

bPit-1-HinF1
bPit-1-HinF1А 50 144

0,05 0,82
bPit-1-HinF1В 186 514

bPit-1-StuI
bPit-1StuIА 29 82

0,00 0,94
bPit-1StuIС 207 576

bPrl-RsaI
bPrl-RsaIA 210 578

0,22 0,64
bPrl-RsaIB 26 80

bGH-AluI
bGH-AluI L 222 434

70,26 0,00*
bGH-AluI V 14 224

bGHR- SspI
bGHR-SspIF 191 511

1,10 0,29
bGHR-SspIY 45 147

bIGF-1- 
SnaBI

bIGF-1-SnaBIА 140 378
0,25 0,61

bIGF-1-SnaBIВ 96 280

*- Полученные данные статистически значимы при уровне значимости Р<0,05. 
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Как видно из таблицы 5, на межпородном 
уровне статистически значимые различия рас-
пределения частот аллельных вариантов вы-
являются только по AluI –полиморфизму гена 
гормона роста  bGH. 
Также нами было проанализировано распре-

деление генотипов исследуемых генов сомато-

тропинового каскада в выборках популяций 
черно-пестрой  и голштинской пород.  
С помощью критерия χ2 проведен анализ со-

ответствия распределения частот генотипов  
теоретически ожидаемому равновесному рас-
пределению Харди-Вайнберга. Полученные 
данные представлены в таблице 5.

Таблица 5

Анализ соответствия распределения частот генотипов  в белорусских популяциях 
голштинского и черно-пестрого крупного рогатого скота по генам соматотропинового 
каскада теоретически ожидаемому равновесному распределению Харди-Вайнберга

Название 
полиморфизма Генотип

Голштинская порода
n=118

Черно-пестрая 
порода
n=329

n χ2* n χ2

bPit-1-HinF1
bPit-1-HinF1АА 5

0,03
14

0,32bPit-1-HinF1АВ 40 116
bPit-1-HinF1ВВ 73 199

bPit-1-StuI
bPit-1StuIАА 1

0,09**
0

5,56**bPit-1StuIАС 27 82
bPit-1StuIСС 90 247

bPrl-RsaI
bPrl-RsaIAА 93

0,01**
252

0,54**bPrl-RsaIАB 24 74
bPrl-RsaIВB 1 3

bGH-AluI
bGH-AluLL 104

0,03**
179

77,58bGH-AluILV 14 76
bGH-AluIVV 0 74

bGHR- SspI
bGHR-SspIFF 77

0,01**
198

0,02bGHR-SspIFY 37 115
bGHR-SspIYY 4 16

bIGF-1- SnaBI
bIGF-1-SnaBIAА 44

0,89
116

2,8bIGF-1-SnaBIАB 52 146
bIGF-1-SnaBIBВ 22 67

*- значения  χ2 для уровня значимости 0,05 составляет 3,84, жирным шрифтом обозначены случаи отклонения от 
теоретически ожидаемого [18]

**-значения χ2 были рассчитаны с поправкой Йетса.

Отклонение распределения частот гено-
типов от теоретически ожидаемого равно-
весного Харди-Вайнберга наблюдается в 
популяции черно-пестрых коров по поли-
морфизмам bPit-1-StuI  и bGH-AluI. По поли-
морфизму bGH-AluI относительная частота 
редкого аллеля bGH-AluI V  в этой популяции 
значительно превышает таковую в популя-

ции голштинских коров: 0,34 к 0,059 соот-
ветственно (табл. 3).
Относительно исследуемой популяции гол-

штинских коров можно отметить, что по всем 
анализируемым полиморфизмам наблюдаемое 
распределение  частот генотипов соответству-
ет теоретически ожидаемому равновесному 
распределению Харди-Вайнберга.
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Заключение 
Нами проанализирована генетическая струк-

тура выборок из популяций двух наиболее 
распространенных на территории Беларуси 
пород крупного рогатого скота черно-пестрой 
и голштинской по полиморфным вариантам 
генов соматотропинового каскада. Изучены 
bPit-1-HinFI и bPit-1-StuI-полиморфизмы ге-
на гипофизарного фактора роста-1, bPRL-RsaI 
полиморфизм гена пролактина, bGH-AluI-
полиморфизм гена гормона роста и bIGF-1-
SnaBI-полиморфизм гена инсулиноподобного 
фактора роста-1. 
Анализ межпородного сравнения распреде-

ления частот полиморфных вариантов генов 
соматотропинового каскада показал:

1. Редкий аллель, выявленный в популяции 
черно-пестрой породы, также является редким 

и  в популяции голштинской породы по всем 
исследованным полиморфизмам.

2. Сравнение распределения частот поли-
морфных вариантов исследуемых генов в 
популяциях голштинской и черно-пестрой 
пород выявило статистически значимые раз-
личия по AluI–полиморфизму гена гормона 
роста  bGH, а именно, частота редкого алле-
ля bGH-AluI V в популяции черно-пестрого 
скота в 5,7 раза выше, чем в популяции гол-
штинской породы.
Выявленные тенденции в дальнейшем будут 

учтены при анализе ассоциации полиморфиз-
мов генов соматотропинового каскада с при-
знаками молочной продуктивности у коров 
голштинской и черно-пестрой пород, разво-
димых в Республике Беларусь. 
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