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Аннотация. В настоящее время одной из значимых проблем в животноводстве Российской Федерации 
являются низкие воспроизводительные качества крупного рогатого скота молочного направления продук-
тивности. Решение ее требует поиска генетических изменений, являющихся причинами снижения репро-
дуктивных способностей крупного рогатого скота, и имеет фундаментальное значение для эффективного 
развития животноводства. Полногеномное сканирование с помощью чипов позволяет идентифицировать 
геномные регионы, мутации в которых приводят к возникновению экономически значимых проблем, та-
ких как эмбриональная смертность, нарушения развития, что характеризуется научной и практической 
значимостью. Научная новизна заключается в изучении молекулярно-генетических механизмов контроля 
репродуктивной способности крупного рогатого скота молочного направления продуктивности в Сверд-
ловской области. Цель работы – выявление аллельных вариантов SNP, ассоциированных с высокими ре-
продуктивными качествами крупного рогатого скота. Методы. Исследования проведены на коровах гол-
штинской породы. Выделение ДНК и последующее генотипирование выполняли в центре геномной селек-
ции компании ООО «Мираторг-Генетика». Полногеномное генотипирование проводили с использованием 
чипов GGP Bovine 50K. Для проведения GWAS-исследований использовали пакет Gapit v.3. Проводили 
анализ воспроизводительных качеств коров с различными аллельными вариантами полиморфизмов, пока-
завших наибольшую значимость при GWAS-исследовании. Результаты. Установлено, что продолжитель-
ность сервис-периода 93 и 94 дня ассоциирована с наличием в генотипе UA-IFASA-9208ТТ и BTA-115852-
no-rsAG, самым продолжительным он оказался для ARS-BFGL-NGS-71623GG (163 дня), ARS-BFGL-NGS-
71148GG (158 дней). Самым коротким период плодоношения оказался для UA-IFASA-9208АА (261 день), 
сухостойный период – для Hapmap41431-BTA-111895АА (54 дня), ARS-BFGL-NGS-85003СС, ARS-BFGL-
NGS-71623AA и гетерозиготного генотипа Hapmap41431-BTA-111895AG (55 дней), межотельный пери-
од – для BTA-115852-no-rsАG (363 дня), самым продолжительным период плодоношения был для ARS-
BFGL-NGS-71623GG (302 дня), сухостойный период – для ARS-BFGL-NGS-4585 AG и UA-IFASA-9208АТ 
(62 дня). Коэффициент воспроизводительной способности соответствовал оптимальному значению (1,00) 
для трех SNP: ARS-BFGL-NGS-4585АА, BTA-115852-no-rs AG, UA-IFASA-9208АА и UA-IFASA-9208ТТ.
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Abstract. Currently, one of the significant problems in animal husbandry in the Russian Federation is the low 
reproductive qualities of dairy cattle. Its solution requires searching for genetic changes that are the causes of the 
decrease in the reproductive abilities of cattle, and is of fundamental importance for the effective development of 
animal husbandry. Whole-genome scanning using chips allows identifying genomic regions, mutations in which 
lead to the emergence of economically significant problems, such as embryonic mortality, developmental disor-
ders, which is characterized by scientific and practical significance. The scientific novelty consists in studying 
the molecular genetic mechanisms of control of the reproductive capacity of dairy cattle in the Sverdlovsk region. 
The purpose of the work is to identify allelic variants of SNP associated with high reproductive qualities of 
cattle. Methods. The studies were conducted on Holstein cows. DNA extraction and subsequent genotyping were 
performed at the genomic selection center of Miratorg-Genetics LLC. Full-genome genotyping was performed 
using GGP Bovine 50K chips. Gapit v.3 package was used to conduct GWAS studies. Reproductive qualities of 
cows with different allelic variants of polymorphisms that showed the greatest significance in the GWAS study 
were analyzed. Results. It was found that the duration of the service period of 93 and 94 days is associated 
with the presence of UA-IFASA-9208TT and BTA-115852-no-rsAG in the genotype, the longest was for ARS-
BFGL-NGS-71623GG (163 days), ARS-BFGL-NGS-71148GG (158 days). The shortest fruiting period was for 
UA-IFASA-9208AA (261 days), the dry period was for Hapmap41431-BTA-111895AA (54 days), ARS-BFGL-
NGS-85003СС, ARS-BFGL-NGS-71623AA and the heterozygous genotype Hapmap41431-BTA-111895AG (55 
days), the calving interval was for BTA-115852-no-rsАG (363 days), the longest fruiting period was for ARS-
BFGL-NGS-71623GG (302 days), the dry period was for ARS-BFGL-NGS-4585 AG and UA-IFASA-9208АТ 
(62 days). The reproductive efficiency coefficient corresponded to the optimal value (1.00) for three SNPs: ARS-
BFGL-NGS-4585AA, BTA-115852-no-rs AG, UA-IFASA-9208AA and UA-IFASA-9208TT.
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Постановка проблемы (Introduction)
Для совершенствования развития животновод-

ства в области молочного скотоводства специали-
стам необходимо учитывать некоторые особенно-
сти коров, которые имеют большое значение в вос-
производстве стада. Без внимания селекционеров 
невозможно оставить снижение репродуктивной 
способности скота, в связи с чем следует уделять 
особое внимание изучению генетических изме-
нений организма животных. Наряду с этим имеет 
большое значение освоение молекулярно-генетиче-
ских механизмов контроля фертильности молочно-
го скота и установление причин низкой воспроиз-
водительной способности коров, внутриутробной 

гибели плода на ранних сроках стельности. При 
использовании современных лабораторных мето-
дов исследований можно провести полногеномное 
сканирование животных. Таким образом, специали-
стам доступно распознавание геномных регионов и 
мутаций, ответственных за проявление признаков 
репродуктивного здоровья крупного рогатого скота. 
Определение данных особенностей организма жи-
вотных способствует решению экономически зна-
чимых проблем, таких как эмбриональная смерт-
ность, генетические аномалии, нарушения разви-
тия. Все это в настоящее время актуально и имеет 
большое научное и практическое значение [1–3].
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Одной из важнейших задач науки в области мо-
лочного скотоводства в настоящее время является 
поиск возможностей улучшения репродуктивных 
функций высокопродуктивных коров на молеку-
лярно-генетическом уровне. Известно, что весо-
мый рост молочной продуктивности скота отрица-
тельно коррелирует с показателями выхода телят и 
продолжительностью сервис-периода. Понижение 
репродуктивных способностей часто возникает 
вследствие генных мутаций. Они обуславливают 
летальные проявления в фенотипе особи на разных 
этапах развития (от эмбриона до новорожденных 
телят). Определенные мутации сопровождаются 
удлинением сервис-периода, возникновением гине-
кологических заболеваний, яловости, что приводит 
к повышению затрат хозяйства на проведение ве-
теринарных мероприятий и гормональную стиму-
ляцию коров, а в итоге к преждевременной выбра-
ковке полновозрастных коров из стада. Следствием 
ухудшения репродуктивной функции коров и вос-
производства стада для предприятий-товаропроиз-
водителей в молочном скотоводстве является зна-
чимый экономический ущерб. Очень часто данные 
мутации положительно коррелируют с уровнем 
молочной продуктивности. Для решения пробле-
мы воспроизводительной способности высокопро-
дуктивных коров и снижения частоты проявления 
мутаций в их геноме необходимо увеличивать гене-
тический потенциал животных [4–7]. 

Генетические характеристики голштинского 
скота, разводимого на Урале, малоизучены. По-
этому исследования воспроизводительных способ-
ностей крупного рогатого скота с использованием 
геномных методов в данном регионе актуальны и 
своевременны.

Результаты более ранних исследований свиде-
тельствуют о том, что снижение воспроизводитель-
ной функции коров связано с послеродовыми про-
блемами клинического характера, развитием мета-
болического стресса из-за лактации. В настоящее 
время считается, что данная проблема обусловлена 
генетическими факторами [8–10]. 

В последние несколько десятков лет ученые 
обнаружили ряд летальных гаплотипов, которые 
связаны с рецессивными расстройствами репродук-
тивных и продуктивных признаков. Быки-произво-
дители являются переносчиками вредных аллелей. 
Ученые проделали большую работу по разработке 
ряда методов сканирования генома, что необходимо 
для проведения анализа и оценки биоразнообразия 
внутри пород и между ними. Карты неравновесно-
го сцепления генов с высоким разрешением внесли 
неоценимый вклад в понимание сложных сетей свя-
зи между генами, гаплотипами и формированием 
фенотипических признаков [11–13]. 

Также проводились исследования общегеном-
ных ассоциаций (GWAS). Они необходимы для вы-

явления количественных локусов признаков (QTL) 
и генов-кандидатов, связанных с воспроизводи-
тельными качествами скота. Данные исследования 
обуславливают улучшение понимания генетиче-
ской основы фенотипического признака фертиль-
ности и его вариационных свойств [14].

Исследователи установили в мировой популя-
ции голштинского скота довольно высокие часто-
ты гаплотипов фертильности. Гаплотипы имеют 
свойство влиять на репродуктивные особенности 
животных и ассоциированы с гибелью животных 
в эмбриональный и постэмбриональный периоды. 
Качество течения стельности у коров голштинской 
породы отчасти находится в зависимости от нали-
чия или отсутствия в их генотипе одного или не-
скольких из установленных 22 гаплотипов фертиль-
ности. Для некоторых из них мутации, которые их 
обуславливают, еще неизвестны [15; 16]. 

Благодаря внедрению геномной селекции в мар-
кировании воспроизводительных признаков живот-
ных сделан значительный шаг вперед. Тем не менее 
на практике в селекции до сих используются марке-
ры ограниченного числа гаплотипов. Таким обра-
зом, одним из перспективных направлений в работе 
с геномом голштинского скота является включение 
обнаруживаемых ассоциаций SNP с показателями 
воспроизводства в оценку генома [17–18].

В связи с актуальной тематикой нами были про-
ведены следующие исследования: изучение генети-
ческого профиля коров голштинской породы ураль-
ского разведения; идентификация SNPs, связанных с 
воспроизводительными особенностями животных; 
установление генетических вариантов и сочетаний 
по ДНК-маркерам, определяющим улучшение ре-
продуктивной способности крупного рогатого скота. 
Методология и методы исследования (Methods)

Исследования проведены в АО «Каменское» 
(с. Позариха Каменского р-на Свердловской обла-
сти) на коровах голштинской породы. От живот-
ных опытной группы осуществляли отбор крови в 
вакуумные пробирки, содержащие консервант К3 
ЭДТА. Выделение ДНК и последующее генотипи-
рование выполняли в центре геномной селекции 
компании ООО «Мираторг-Генетика».

Полногеномное генотипирование проводили с 
использованием чипов GGP Bovine 50K. Для про-
ведения GWAS-исследований использовали пакет 
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.
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Таблица 1
Продолжительность физиологических периодов коров в зависимости от генотипов, дней

SNP Генотип Сервис-период Период плодоношения

ARS-BFGL-NGS-4585
AA 100 ± 6,7 264 ± 7,5
AG 145 ± 7,2** 271 ± 10,2
GG 135 ± 5,4** 284 ± 8,5

ARS-BFGL-NGS-71148
AA 134 ± 4,1 299 ± 10,8
AG 142 ± 6,2 286 ± 9,6
GG 158 ± 5,8* 289 ± 5,1

ARS-BFGL-NGS-71623
AA 136 ± 4,7 284 ± 9,2
AG 130 ± 5,2 280 ± 6,7
GG 163 ± 8,5* 302 ± 10,9

BTA-115852-no-rs
AA 148 ± 5,3*** 293 ± 9,4
AG 94 ± 3,0 270 ± 5,7
GG 105 ± 3,5 275 ± 8,1

Hapmap41431-BTA-111895
AA 145 ± 5,1 296 ± 11,2
AG 141 ± 6,9 288 ± 7,9
GG 143 ± 5,5 293 ± 9,7

Hapmap42329-BTA-80748
AA 137 ± 4,2 291 ± 9,5
AG 146 ± 6,5 301 ± 7,6
GG 138 ± 7,3 283 ± 5,3

UA-IFASA-9208
АА 103 ± 2,9 261 ± 6,2
АТ 137 ± 6,9*** 278 ± 5,4
ТТ 93 ± 3,1 272 ± 6,8

ARS-BFGL-NGS-85003
АА 122 ± 3,4 281 ± 7,1
АС 126 ± 2,8 287 ± 8,5
СС 137 ± 8,7 296 ± 4,9

Примечание. Здесь и далее * р ≤ 0,05, ** р ≤ 0,01, *** р ≤ 0,001.
Table 1

Duration of successive periods of cows depending on genotypes, days
SNP Genotype Service period Fruiting period

ARS-BFGL-NGS-4585
AA 100 ± 6.7 264 ± 7.5
AG 145 ± 7.2** 271 ± 10.2
GG 135 ± 5.4** 284 ± 8.5

ARS-BFGL-NGS-71148
AA 134 ± 4.1 299 ± 10.8
AG 142 ± 6.2 286 ± 9.6
GG 158 ± 5.8* 289 ± 5.1

ARS-BFGL-NGS-71623
AA 136 ± 4.7 284 ± 9.2
AG 130 ± 5.2 280 ± 6.7
GG 163 ± 8.5* 302 ± 10.9

BTA-115852-no-rs
AA 148 ± 5.3*** 293 ± 9.4
AG 94 ± 3.0 270 ± 5.7
GG 105 ± 3.5 275 ± 8.1

Hapmap41431-BTA-111895
AA 145 ± 5.1 296 ± 11.2
AG 141 ± 6.9 288 ± 7.9
GG 143 ± 5.5 293 ± 9.7

Hapmap42329-BTA-80748
AA 137 ± 4.2 291 ± 9.5
AG 146 ± 6.5 301 ± 7.6
GG 138 ± 7.3 283 ± 5.3

UA-IFASA-9208
АА 103 ± 2.9 261 ± 6.2
АТ 137 ± 6.9*** 278 ± 5.4
ТТ 93 ± 3.1 272 ± 6.8

ARS-BFGL-NGS-85003
АА 122 ± 3.4 281 ± 7.1
АС 126 ± 2.8 287 ± 8.5
СС 137 ± 8.7 296 ± 4.9

Note. Here and further * p ≤ 0.05; ** p ≤ 0.01; *** p ≤ 0.001.



210

Би
ол

ог
ия

 и
 б

ио
те

хн
ол

ог
ии

Аграрный вестник Урала. 2025. Т. 25, № 02

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

Результаты (Results)
Успешная селекционно-племенная работа воз-

можна с учетом частоты встречаемости генотипов 
по SNP, ассоциированным с желательными репро-
дуктивными качествами крупного рогатого скота. 
Гомо- или гетерозиготность генотипа в значитель-
ной степени оказывает влияние на наследование 
хозяйственно полезных признаков продуктивных 
животных.

В результате анализа частот аллелей и генотипов 
по SNP, достоверно связанным с показателями вос-
производительной способности коров, установле-
но, что у всех SNP присутствуют три генотипа. Го-
мозиготный генотип АА преобладает у ARS-BFGL-
NGS-71148, ARS-BFGL-NGS-71623, BTA-115852-
no-rs, гетерозиготный – у ARS-BFGL-NGS-458, ARS-
BFGL-NGS-85003, Hapmap41431-BTA-111895, 
Hapmap42329-BTA-80748, UA-IFASA-9208. Наи-
меньшая частота встречаемости установлена для 
гомозиготных генотипов ARS-BFGL-NGS-4585АА, 
BFGL-NGS-71148GG, ARS-BFGL-NGS-71623GG, 
ARS-BFGL-NGS-85003АА, Hapmap41431-BTA-
111895АА, UA-IFASA-9208АА, Hapmap42329-BTA-
80748АА, гетерозиготных ‒ BTA-115852-no-rs. 

В таблице 1 представлены результаты анализа 
продолжительности физиологических периодов 
коров в зависимости от генотипов по исследуемым 
полиморфизмам.

Исследование продолжительности сервис-пе-
риода и периода плодоношения коров в хозяйстве 
выявило существенную разницу между значени-
ями данных показателей для различных SNP. При 
этом достоверные данные получены только в не-
скольких случаях. У животных исследуемого хо-
зяйства сервис-период имел продолжительность от 
93 до 163 дней. Увеличение его продолжительно-
сти (более 100 дней) способствовало увеличению 
длительности межотельного периода, что привело 
к снижению коэффициента воспроизводительной 
способности и не позволило получить 1 теленка 
за календарный год. Сервис-период для различных 
генотипов исследуемых SNP отличался по сво-
ей длительности. Наименее продолжительным он 
оказался для UA-IFASA-9208 и BTA-115852-no-rs. 
Причем желательные значения установлены как в 
гомозиготном, так и в гетерозиготном генотипе ука-
занных SNP. Продолжительность сервис-периода 
93 и 94 дня, ассоциированная с наличием в гено-
типе UA-IFASA-9208ТТ и BTA-115852-no-rsAG соот-
ветственно, позволила достигнуть коэффициента 
воспроизводительной способности, равного 1, что 
говорит о высокой эффективности воспроизводства 
по стаду для животных-носителей данных геноти-

пов. Несколько выше значение данного показателя 
было для UA-IFASA-9208АА (103 дня) и ARS-BFGL-
NGS-4585АА (100 дней). Самым продолжительным 
сервис-период оказался для животных с ARS-
BFGL-NGS-71623GG (163 дня), ARS-BFGL-NGS-
71148GG (158 дней), что значительно увеличивает 
продолжительность межотельного периода и при-
носит хозяйству экономический ущерб от недопо-
лучения приплода.

Продолжительность периода плодоношения 
для исследованных животных в хозяйстве варьи-
ровала в диапазоне от 261 до 302 дней. При этом 
минимальные и максимальные значения этого пе-
риода установлены для тех же генотипов по SNP, 
что и такие значения сервис-периода. Так, самым 
коротким период плодоношения оказался у живот-
ных с UA-IFASA-9208АА (261 день), ARS-BFGL-
NGS-4585АА (264 дня), BTA-115852-no-rsАG (270 
дней), UA-IFASA-9208GG (272 дня), самым продол-
жительным – с ARS-BFGL-NGS-71623GG (302 дня), 
Hapmap42329-BTA-80748AG (301 день), для всех 
генотипов остальных SNP длительность периода 
стельности имела промежуточное значение.

В таблице 2 представлены результаты иссле-
дований продолжительности сухостойного и ме-
жотельного периодов у коров в зависимости от 
генотипа.

Сухостойный период играет важную роль в под-
готовке коровы к отелу, восстановлении репродук-
тивной системы во время сервис-периода, своевре-
менном наступлении охоты после отела и благопо-
лучном оплодотворении яйцеклетки при осемене-
нии. Для изучаемого поголовья продолжительность 
сухостойного периода варьировала в диапазоне от 
55 до 62 дней и находилась в пределах нормативных 
значений. Самым коротким этот период установлен 
для гомозиготных генотипов Hapmap41431-BTA-
111895АА (54 дня), ARS-BFGL-NGS-85003СС, ARS-
BFGL-NGS-71623AA, ARS-BFGL-NGS-71623GG (55 
дней) и гетерозиготного генотипа Hapmap41431-
BTA-111895AG (55 дней). Наиболее продолжитель-
ным он был для гетерозиготных генотипов ARS-
BFGL-NGS-4585 AG и UA-IFASA-9208АТ и соста-
вил 62 дня. Разница по величине данного показате-
ля для различных генотипов изученных SNP была 
недостоверна. 

Межотельный период является важным пока-
зателем воспроизводства стада и определяет его 
эффективность, так как наиболее желательным с 
экономической точки зрения является получение 
одного теленка в календарный год, что определяет 
необходимость приближения его продолжительно-
сти к величине календарного года, или 365 дням. 
В последнее время в большинстве хозяйств он 
значительно длиннее за счет ухудшения репродук-
тивной способности коров, увеличения количества 
осеменений на одно плодотворное, как следствие – 
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увеличения продолжительности сервис-периода. 
В наших исследованиях продолжительность ме-
жотельного периода составила от 363 до 465 дней. 
Самым коротким этот период оказался для носите-
лей гетерозиготного генотипа BTA-115852-no-rsАG и 
был короче календарного года на 2 дня, 364 дня он 
составил для гомозиготных генотипов ARS-BFGL-
NGS-4585АА и UA-IFASA-9208АА, 365 дней  – для 
UA-IFASA-9208ТТ. Для остальных генотипов и 
SNP он был выше на 40 и более дней, что является 
нежелательным для эффективного воспроизводства 
высокопродуктивного стада.

В таблице 3 представлены воспроизводитель-
ные качества коров в зависимости от генотипа.

Оценка плодовитости маточного поголовья 
крупного рогатого скота проводится при анализе 
и прогнозировании воспроизводства стада посред-
ством соотношения продолжительности календар-
ного года и периода между смежными отелами. 
Желательным представляется получить 1 теленка 
от каждой коровы в 365 дней и менее, что и обу-
славливает величину коэффициента воспроизво-
дительной способности (КВС), равную 1 и более. 
В наших исследованиях КВС соответствовал оп-
тимальному значению (1,00) только для трех SNP: 
ARS-BFGL-NGS-4585АА, BTA-115852-no-rsAG, UA-
IFASA-9208АА и UA-IFASA-9208ТТ. Для остальных 
SNP он составил от 0,90 до 0,78, что свидетельству-
ет о возможности получения теленка за период от 
1,1 до 1,3 года.

Кратность осеменения рассчитывается для обе-
спечения высокой оплодотворяемости животных в 
оптимальное для зачатия время. Точное определе-
ние оптимального срока осеменения в период охо-
ты позволяет достичь высокой оплодотворяемости. 
Кроме того, однократное осеменение в оптималь-
ный для зачатия срок позволяет более рационально 
использовать время, провести осеменение больше-
го числа животных, снизить затраты труда и расход 
семени, что позволяет сохранить экономические и 
трудовые ресурсы предприятия.

Для исследованного маточного поголовья крат-
ность осеменения находилась в пределах от 1,12 до 
1,69. Установлено, что для гомозиготных генотипов 
UA-IFASA-9208 она была наименьшей и составила 
1,12 и 1,15. Для BTA-115852-no-rs AG и ARS-BFGL-
NGS-4585АА эти значения были несколько выше и 
равнялись 1,18 и 1,20. Для других исследованных 
SNP на одно оплодотворение приходилось от 1,25 
до 1,69 осеменений.
Обсуждение и выводы (Discussion and Conclusion)

Открытие различных вариантов генетических 
последовательностей с нарушением функций (LoF, 
Loss-of-Function) стало возможным в связи с карти-
рованием гомозиготности. Такой подход основан на 

генотипировании десятков тысяч SNP. В настоящее 
время улучшается понимание генетической архи-
тектуры признаков воспроизводства, что связано 
с проведением исследований общегеномных ассо-
циаций (GWAS) для определения количественных 
локусов (QTL) и генов-кандидатов, связанных с 
фертильностью. 

В результате проведенных нами исследова-
ний структуры SNP, связанных с фертильностью 
коров, установили преобладание генотипа АА у 
ARS-BFGL-NGS-71148, ARS-BFGL-NGS-71623, 
BTA-115852-no-rs, гетерозиготный – у ARS-BFGL-
NGS-458, ARS-BFGL-NGS-85003, Hapmap41431-
BTA-111895, Hapmap42329-BTA-80748, UA-
IFASA-9208. Наименьшую частоту встречаемости 
определили для следующих генотипов: ARS-BFGL-
NGS-4585АА, BFGL-NGS-71148GG, ARS-BFGL-NGS-
71623GG, ARS-BFGL-NGS-85003АА, Hapmap41431-
BTA-111895АА, UA-IFASA-9208АА, Hapmap42329-
BTA-80748АА, гетерозиготных – BTA-115852-no-rs.

С наименее продолжительным сервис-перио-
дом обнаружили животных – носителей генотипов 
UA-IFASA-9208 и BTA-115852-no-rs в гомозигот-
ном и гетерозиготном состоянии. Продолжитель-
ность сервис-периода 93 и 94 дня ассоциирована 
с генотипами UA-IFASA-9208ТТ и BTA-115852-no-
rsAG соответственно. 100 и 103 дня данный период 
продолжался у коров с генотипами ARS-BFGL-
NGS-4585АА и UA-IFASA-9208АА. Самый продол-
жительный сервис период оказался для животных 
с ARS-BFGL-NGS-71623GG (163 дня) и ARS-BFGL-
NGS-71148GG (158 дней). Самый короткий период 
плодоношения был у коров – носителей генотипов 
UA-IFASA-9208АА (261 день), ARS-BFGL-NGS-
4585АА (264 дня), BTA-115852-no-rsАG (270 дней), 
UA-IFASA-9208GG (272 дня), самым продолжи-
тельный  – с ARS-BFGL-NGS-71623GG (302 дня), 
Hapmap42329-BTA-80748AG (301 день).

Самым коротким сухостойным периодом об-
ладали коровы с генотипами Hapmap41431-BTA-
111895АА (54 дня), ARS-BFGL-NGS-85003СС, ARS-
BFGL-NGS-71623AA, ARS-BFGL-NGS-71623GG (55 
дней), Hapmap41431-BTA-111895AG (55 дней). Бо-
лее продолжительный период составил 62 дня у 
животных с генотипами ARS-BFGL-NGS-4585 AG 
и UA-IFASA-9208АТ. Короткий межотельный пери-
од установили для генотипов BTA-115852-no-rsАG 

(363 дня), ARS-BFGL-NGS-4585АА (364 дня) и UA-
IFASA-9208АА, UA-IFASA-9208ТТ (365 дней). 

Оптимальный коэффициент воспроизводитель-
ной способности установили у животных с геноти-
пами ARS-BFGL-NGS-4585АА, BTA-115852-no-rs AG, 
UA-IFASA-9208АА и UA-IFASA-9208ТТ. Наимень-
шая кратность осеменения обнаружена у коров с 
генотипами UA-IFASA-9208. 
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Таблица 2
Продолжительность сухостойного и межотельного периодов у коров 

в зависимости от генотипа, дней
SNP Генотип Сухостойный период Межотельный период

ARS-BFGL-NGS-4585
AA 60 ± 3,1 364 ± 6,9
AG 62 ± 2,4 415 ± 8,1
GG 58 ± 5,3 419 ± 6,8***

ARS-BFGL-NGS-71148
AA 55 ± 4,7 433 ± 7,4
AG 57 ± 6,1 428 ± 7,9
GG 56 ± 5,0 447 ± 5,5

ARS-BFGL-NGS-71623
AA 55 ± 3,8 420 ± 6,9
AG 57 ± 4,2 410 ± 5,1
GG 55 ± 3,9 465 ± 8,7**

BTA-115852-no-rs
AA 59 ± 3,5 441 ± 7,3***
AG 58 ± 3,0 363 ± 4,6
GG 60 ± 1,7 380 ± 5,8

Hapmap41431-BTA-111895
AA 54 ± 2,9 442 ± 8,2
AG 55 ± 2,3 430 ± 7,1
GG 60 ± 2,1 435 ± 6,7

Hapmap42329-BTA-80748
AA 59 ± 2,4 427 ± 6,9
AG 57 ± 3,3 448 ± 7,2
GG 58 ± 4,5 421 ± 5,3

UA-IFASA-9208
АА 60 ± 2,2 364 ± 4,5
АТ 62 ± 4,5 416 ± 5,6***
ТТ 61 ± 3,1 365 ± 5,1

ARS-BFGL-NGS-85003
АА 59 ± 2,9 403 ± 6,4
АС 56 ± 3,6 415 ± 6,0
СС 55 ± 4,2 434 ± 7,3

Table 2
Duration of dry and calving intervals in cows depending on genotype, days

SNP Genotype Dry period Calving interval

ARS-BFGL-NGS-4585
AA 60 ± 3.1 364 ± 6.9
AG 62 ± 2.4 415 ± 8.1
GG 58 ± 5.3 419 ± 6.8***

ARS-BFGL-NGS-71148
AA 55 ± 4.7 433 ± 7.4
AG 57 ± 6.1 428 ± 7.9
GG 56 ± 5.0 447 ± 5.5

ARS-BFGL-NGS-71623
AA 55 ± 3.8 420 ± 6.9
AG 57 ± 4.2 410 ± 5.1
GG 55 ± 3.9 465 ± 8.7**

BTA-115852-no-rs
AA 59 ± 3.5 441 ± 7.3***
AG 58 ± 3.0 363 ± 4.6
GG 60 ± 1.7 380 ± 5.8

Hapmap41431-BTA-111895
AA 54 ± 2.9 442 ± 8.2
AG 55 ± 2.3 430 ± 7.1
GG 60 ± 2.1 435 ± 6.7

Hapmap42329-BTA-80748
AA 59 ± 2.4 427 ± 6.9
AG 57 ± 3.3 448 ± 7.2
GG 58 ± 4.5 421 ± 5.3

UA-IFASA-9208
АА 60 ± 2.2 364 ± 4.5
АТ 62 ± 4.5 416 ± 5.6***
ТТ 61 ± 3.1 365 ± 5.1

ARS-BFGL-NGS-85003
АА 59 ± 2.9 403 ± 6.4
АС 56 ± 3.6 415 ± 6.0
СС 55 ± 4.2 434 ± 7.3
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Таблица 3
Воспроизводительные качества коров в зависимости от генотипа

SNP Генотип
Коэффициент 

воспроизводительной 
способности

Кратность 
осеменения

ARS-BFGL-NGS-4585
AA 1,00 ± 0,01*** 1,20 ± 0,06
AG 0,88 ± 0,03 1,50 ± 0,07
GG 0,87 ± 0,02 1,53 ± 0,11

ARS-BFGL-NGS-71148
AA 0,84 ± 0,01 1,59 ± 0,05
AG 0,85 ± 0,02 1,58 ± 0,12
GG 0,82 ± 0,01 1,64 ± 0,15

ARS-BFGL-NGS-71623
AA 0,87 ± 0,03 1,58 ± 0,09
AG 0,89 ± 0,02** 1,51 ± 0,08
GG 0,78 ± 0,02 1,69 ± 0,11

BTA-115852-no-rs
AA 0,83 ± 0,04 1,61 ± 0,09*
AG 1,00 ± 0,01*** 1,18 ± 0,05
GG 0,96 ± 0,01*** 1,25 ± 0,09

Hapmap41431-BTA-111895
AA 0,82 ± 0,02 1,68 ± 0,11
AG 0,85 ± 0,03 1,60 ± 0,09
GG 0,84 ± 0,04 1,64 ± 0,11

Hapmap42329-BTA-80748
AA 0,85 ± 0,01 1,50 ± 0,12
AG 0,81 ± 0,02 1,60 ± 0,07
GG 0,87 ± 0,05 1,45 ± 0,08

UA-IFASA-9208
АА 1,00 ± 0,01*** 1,12 ± 0,04
АТ 0,80 ± 0,03 1,54 ± 0,09*
ТТ 1,00 ± 0,01*** 1,15 ± 0,06

ARS-BFGL-NGS-85003
АА 0,90 ± 0,06 1,35 ± 0,09
АС 0,88 ± 0,04 1,45 ± 0,13
СС 0,87 ± 0,03 1,60 ± 0,11

Table 3
Reproductive qualities of cows depending on genotype

SNP Genotype Coefficient reproductive capabilities Insemination 
frequency

ARS-BFGL-NGS-4585
AA 1.00 ± 0.01*** 1.20 ± 0.06
AG 0.88 ± 0.03 1.50 ± 0.07
GG 0.87 ± 0.02 1.53 ± 0.11

ARS-BFGL-NGS-71148
AA 0.84 ± 0.01 1.59 ± 0.05
AG 0.85 ± 0.02 1.58 ± 0.12
GG 0.82 ± 0.01 1.64 ± 0.15

ARS-BFGL-NGS-71623
AA 0.87 ± 0.03 1.58 ± 0.09
AG 0.89 ± 0.02** 1.51 ± 0.08
GG 0.78 ± 0.02 1.69 ± 0.11

BTA-115852-no-rs
AA 0.83 ± 0.04 1.61 ± 0.09*
AG 1.00 ± 0.01*** 1.18 ± 0.05
GG 0.96 ± 0.01*** 1.25 ± 0.09

Hapmap41431-BTA-111895
AA 0.82 ± 0.02 1.68 ± 0.11
AG 0.85 ± 0.03 1.60 ± 0.09
GG 0.84 ± 0.04 1.64 ± 0.11

Hapmap42329-BTA-80748
AA 0.85 ± 0.01 1.50 ± 0.12
AG 0.81 ± 0.02 1.60 ± 0.07
GG 0.87 ± 0.05 1.45 ± 0.08

UA-IFASA-9208
АА 1.00 ± 0.01*** 1.12 ± 0.04
АТ 0.80 ± 0.03 1.54 ± 0.09*
ТТ 1.00 ± 0.01*** 1.15 ± 0.06

ARS-BFGL-NGS-85003
АА 0.90 ± 0.06 1.35 ± 0.09
АС 0.88 ± 0.04 1.45 ± 0.13
СС 0.87 ± 0.03 1.60 ± 0.11
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