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Аннотация. Изучены показатели молочной продуктивности и качественного состава молока коров-

первотелок различных комплексных генотипов генов COQ9 и STAT5A. Генотипированием методом 

ПЦР-ПДРФ локусов COQ9-BstMB I и STAT5A-PspE I установлено, что в поголовье присутствуют 

животные всех генотипов. Наибольшее количество коров являются представителями гетерозиготного 

сочетания генотипов AG/CG – 27,2 % (65 гол.), меньше всего – комплексного генотипа GG/GG – 3,8 % 

(9 гол.). Изучение ассоциаций экономически значимых признаков молочной продуктивности у коров 

различных генотипов показало, что наиболее высокими удоями в полную и стандартную лактацию, 

содержанием массовой доли жира и белка, выходом молочного жира и белка отличаются особи с ком-

плексными генотипами AA/CG, AA/CC, GG/CG и GG/CC. Худшими по всем изучаемым признакам 

стали коровы, имеющие комплексное сочетание AA/GG и AG/CC.
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Abstract. The research presents a study of traits of dairy productivity and the qualita-tive composition 

of milk of Holstein heifers of various complex genotypes of the COQ9 and STAT5A genes. Genotyping by 

PCR-RFLP of the COQ9-BstMB I and STAT5A-PspE I loci re-vealed that animals of all genotypes are present 

in the herd. The largest group of animals are rep-resentatives of the heterozygous combination of AG/CG 

genotypes – 27.2 % (65 animals), and the smallest group of cows of the complex GG/GG genotype – 3.8 % 

(9 animals). The analysis of as-sociations of economically signifi cant traits of milk productivity in cows 

of different genotypes showed that groups with complex genotypes AA/CG, AA/CC, GG/CG and GG/CC 

have the highest milk yields in full and standard lactation, the content of the mass fraction of fat and pro-tein, 

the yield of fat and yield of protein. The worst indicators for all traits were cows with a complex combination 

of AA/GG and AG/CC.
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Введение. Развитие молекулярных и геномных технологий открыло возможность 

идентифицировать ДНК-маркеры (SNP) в генах-кандидатах, которые лежат в основе локусов 

количественных признаков (QTL), способствующих благоприятным фенотипическим 

вариациям животных. Полиморфизмы частично объясняют генетическую изменчивость 

и улучшают предполагаемую племенную ценность. С помощью молекулярных маркеров 

можно быстро, точно и своевременно отобрать особей с высоким потенциалом продуктивности 

в качестве племенных животных [4].

В молочном скотоводстве наиболее значимыми показателями продуктивности являются 

надои и качественный состав молока. Поэтому улучшение стад молочного направления по этим 

двум признакам имеет большое значение для молочной отрасли животноводства [1].

Изучение новых локусов, генов и их аллелей, влияющих на качественные и количественные 

признаки крупного рогатого скота, и использование знаний о них позволят получить поголовье, 

сочетающее в себе высокий генетический потенциал молочной продуктивности в совокупности 

со стабильным воспроизводством [5].

ДНК-тестирование сельскохозяйственных животных по генам-маркерам, ассоциированным 

с одним и тем же экономически значимым признаком, в сочетании генотипов может быть 

наиболее результативным, чем изучение отдельных полиморфизмов генов [2, 3, 6, 7].

Коэнзим Q9 (COQ9) связан с изменением митохондриальной функции, процессов синтеза 

АТФ, энергетического обмена и модуляцией репродуктивной функции у коров молочного 

направления продуктивности [17]. Он обладает важными антиоксидантными свойствами, 

контролируя окислительно-восстановительный потенциал клеток, изменяя различные сигналь-

ные пути и влияя на транскрипционную активность клеток [9, 15], стимулирует размножение 

посредством регуляции энергетического метаболизма в митохондриях и необходим для 

синтеза митохондриального аденозинтрифосфата, что, в свою очередь, влияет на послеродо-

вой энергетический баланс [14]. SNP гена COQ9 (NC001039767.1) картирован в положении 

159 в bovine coenzyme Q9 на хромосоме 18. Миссенс-мутация, вызывающая изменение G → A 

(гуанин → аденин) и приводящая к замене аспарагиновой кислоты на аспарагин в положении 

53 белка, связывается с большей генетической ценностью в отношении частоты наступления 

стельности дочерей и коэффициентом оплодотворяемости коров [13].

Ген STAT5A (преобразователь сигнала и активатор транскрипции 5А) расположен на хромо-

соме 19, состоит из 19 экзонов, кодирующих 794 цепи аминокислот [16]. STAT5A является 

участником пути передачи сигнала интерферона-s (IFN-s) и плацентарного лактогена (PL), что 

очень важно как для производства молока, так и для фертильности. Было установлено, что SNP 

(g.12195 замена G→C) в экзоне 8 в гене STAT5A (NC_037346.1) связан с процентным содержанием 

молочного белка и жира, а также с выживаемостью эмбриона у крупного рогатого скота [10, 11]. 

Влияние этого гена на надои также было обнаружено у коз [8].

Цель исследования – изучение показателей молочной продуктивности и качественного состава 

молока коров-первотелок различных комплексных генотипов генов COQ9 и STAT5A.

Методика исследований. Исследования проводили на 239 коровах-первотелках 

голштинской породы в СХПК «Племенной завод им. Ленина» Атнинского района Республики 

Татарстан. Для анализа использовалась очищенная ДНК, экстрагированная посредством 

набора «Ампли Прайм ДНК-Сорб-В» (Некст Био, Россия) из крови, полученной из хвостовой 

вены. Полиморфизмы генов COQ9 и STAT5A выявляли методом ПЦР-ПДРФ с использованием 

олигонуклеотидных праймеров (Евроген, Россия), входящих в состав реакционных смесей, 

в заданной последовательности (табл. 1).

Амплификацию фрагментов ПЦР проводили в термоциклерах MyCycler и T100 Thermal Cycler 

(BIO RAD, США). Температурные режимы, время и количество циклов были подобраны индиви-

дуально для каждого комплекта праймеров [5].

Цельные фрагменты генов COQ9 и STAT5A, полученные в ходе ПЦР, подвергались рестрик-

ции эндонуклеазами BstMB I и PspE I (СибЭнзим, Россия) соответственно (табл. 2). Температу-

Сафина Н. Ю., Фаттахова З. Ф., Гайнутдинова Э. Р., Шакиров Ш. К., 2023
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ра для рестриктазы BstMB I составила 65 °С, а для PspE I – 37 °С при длительности процесса 

гидролиза 2 ч. 

Образовавшиеся в ходе ПДРФ продукты реакции разгоняли в агарозном геле при помощи 

электрофореза в присутствии этидия бромида. Фотодокументацию осуществляли на оборудовании 

GelDoc Go с программным обеспечением Image Lab Touch V. 3.0 (BIO RAD, США).

Сведения об удое за полную и стандартную лактацию, а также количестве дойных дней 

получены из ИАС «СЕЛЭКС. Молочный скот w.9.2.20» (АРМ Плинор, Россия). Анализ показателей 

качества молока (массовая доля жира и белка) проводился на оборудовании CombiFoss™ 7, 

MilkoScan™ 7 RM, Fossomatic™ 7 в АО ГПП «Элита» Высокогорского района Республики 

Татарстан.

Результаты исследований. В результате проведенного анализа ПЦР-ПДРФ данных 

выявлены все фрагменты, соответствующие аллелям A и G для гена COQ9 и C и G для гена 

STAT5A, и их сочетания (см. табл. 2). Генодиагностика локусов COQ9-BstMB I и STAT5A-PspE I 

показала, что в поголовье присутствуют животные всех генотипов. Комплексные генотипы 

генов COQ9/STAT5A также установлены во всей исследуемой популяции, что свидетельствует 

о полиморфизме и генетическом биоразнообразии (табл. 3).

Таблица 3

Частота встречаемости комплексных генотипов генов COQ9/STAT5A

Генотип, n/% STAT5ACC STAT5ACG STAT5AGG

COQ9AA 18 (7,5) 37 (15,5) 29 (12,1)

COQ9AG 15 (6,3) 65 (27,2) 38 (15,9)

COQ9GG 11 (4,6) 17 (7,1) 9 (3,8)

Таблица 1

Праймеры для полимеразной цепной реакции

Ген Праймер п.о. Источник

COQ9
F: 5’ – AGT TTC TGT TTC AGT GCC CCG – 3’

R: 3’ – GCA GGT GTT CTG ATG CCT ACC – 5’

21

21
N.R. Michel-Regalado et al., 2020 [12]

STAT5A
F: 5’ – GAG AAG TTG GCG GAG ATT ATC – 3’

R: 5’ – CCG TGT GTC CTC ATC ACC TG – 3’

21

20
H. Khatib et al., 2008 [11]

Таблица 2

Фрагменты, получаемые в ходе ПЦР-ПДРФ-анализа

Изучаемый 

полиморфизм
ПЦР-фрагмент

Эндонуклеаза 

рестрикции
Сайт узнавания ПДРФ-фрагмент

Ген COQ9

A → G (Asp/Asn)
202 п.о. BstMB I

↑GATC

CTAG↓

AA 120, 82 п.о.

AG 120, 109, 82 п.о.

GG 109, 82 п.о.

Ген STAT5A

C → G 

(трансверсия)

820 п.о. PspE I
G↑GTNACC

CCANTG↓G

CC 820 п.о.

GC 820, 676, 144 п.о.

GG 676, 144 п.о.
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Наибольшее число животных являются представителями гетерозиготного сочетания генотипов 

AG/CG – 27,2 % (65 гол.), вторая и третья по численности группы особей с генотипами AG/GG 

и AA/CG – 15,9 и 15,5 % (38 и 37 гол.) соответственно, меньше всего носителей гомозиготного 

комплексного генотипа GG/GG – 3,8 % (9 гол.).

На основании полученного распределения в дальнейшем был проведен анализ 

ассоциаций животных, каждого из установленных комплексных сочетаний генотипов 

по генам COQ9/STAT5A, с молочной продуктивностью и качественным составом молока. 

На рисунке представлены основные показатели лактационной деятельности первотелок 

с различными генными сочетаниями.

По протяженности полной лактации установлено достоверное превосходство коров со 

следующими комплексными генотипами: AA/CC, AA/CG, GG/GG и AG/CG; разница по этому по-

казателю между ними и группой AG/CC (с лактацией продолжительностью 298,9 дня) достигала 

47,0–76,2 дня (13,6–20,3 %; p<0,05).

Молочная продуктивность коров-первотелок с различными комплексными генотипами COQ9/STAT5A

Лидерами по молочной продуктивности за первую полную лактацию стали особи комплексных 

сочетаний AA/CC, AA/CG, AG/CG и GG/GG, их преимущество по удою над сверстницами иных 

генотипов генов COQ9/STAT5A составляло до 2265,5 кг (24,6 %; p<0,001). Минимальный пока-

затель по этому признаку наблюдался у групп животных, имеющих генные ансамбли AG/CC 

и AA/GG (7478,57 и 6933,75 кг соответственно). В разрезе стандартной лактации (305 дней) вы-

сокими удоями также выгодно отличались первотелки с генотипами AA/CC, AA/CG и GG/GG. 

Однако статистически значимая разница установлена только между коровами с комплексными 

сочетаниями AA/CG и AG/CC – 676,7 кг, или 9,4 % (p<0,05).

Повышенным содержанием жира в молоке (3,84–3,79 %) характеризовались особи, 

идентифицированные как носители комплексов генотипов GG/CC, AG/CG AA/CG, GG/CG 

и AA/CC (табл. 4), превышая долю жира в молоке отдельных выборок с другим сочетанием 

генотипов на 0,24–0,38 абс.% (p<0,01…0,001). Низкое содержание жира 3,46 и 3,51 %, как и худ-

ший удой, зафиксированы у коров с генотипами AG/CC и AA/GG.

Массовая доля белка принимала максимальное значение в субпопуляциях с генными 

сочетаниями GG/CG, AA/CG и AA/CC – 3,37; 3,36 и 3,31 %, а минимальное у AG/CC-особей – 

2,84 %. Разрыв, наблюдаемый между опытными коровами с лучшим и худшим качеством молока 

по белку, составил 0,51 абс.% (p<0,001).

Данные табл. 4 свидетельствуют о превосходстве первотелок с комплексным генотипом 

AA/CG по выходу молочного жира. Также хороший результат установлен у животных с генны-

ми сочетаниями AG/CG и GG/CC – 270,0 и 270,3 кг молочного жира за стандартную лактацию. 

Статистически значимые различия по выходу молочного жира между этими группами и отстаю-

Сафина Н. Ю., Фаттахова З. Ф., Гайнутдинова Э. Р., Шакиров Ш. К., 2023
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щими по этому признаку животными с генотипами AA/GG и AG/CC составили от 32,5 до 46,9 кг 

(12,0–17,1 %; p<0,05…0,001).

Количество молочного белка имеет значительную вариативность в зависимости от иденти-

фицированного комплекса генотипов. Достоверно выигрышно по выходу молочного белка 

выделялись особи с установленными в локусах генов COQ9/STAT5A сочетаниями AA/CG, 

AA/CC, GG/CG и GG/CC. Их показатель белка поднялся до значения 232,0–243,1 кг за лак-

тацию, статистически превосходя выход белка сверстниц иных генотипов на 27,3–56,0 кг 

(12,7–23,0 %; p<0,05…0,001). Отстающими по выходу белка, как и по выходу жира, вновь стали 

коровы-первотелки комплексных генотипов AA/GG и AG/CC с результатами 214,4 и 187,1 кг 

соответственно.

По совокупному выходу молочного жира и белка первые позиции у тех же генетических 

групп – AA/CG, AA/CC, GG/CG и GG/CC, выдавших в сумме более 500 кг. В аутсайдерах 

наблюдаются те же животные – носители генных сочетаний AA/GG и AG/CC, которые по итогам 

лактации дали 414,1 и 451,9 кг, что меньше на 65,1–102,9 кг, или 12,6–19,9 % (p<0,05…0,001) 

уровня продуктивности лидирующих субпопуляций.

Заключение. Идентификация животных по генам COQ9 и STAT5A и изучение 

полученных данных позволили установить, что исследуемая популяция голштинского 

скота отечественной селекции полиморфна по комплексу генов, она представлена всеми 

сочетаниями генотипов.

Изучение ассоциаций экономически значимых признаков молочной продуктивности 

и коров различных генотипов показало, что наиболее высокими удоями в полную и стандартную 

лактацию отличаются особи с комплексными генотипами AA/CG, AA/CC, GG/CG и GG/CC. 

Также эти группы животных характеризуются повышенным содержанием массовой доли 

жира и белка в молоке. Следует отметить, что у указанных животных по результатам лактации 

наблюдается выход молочного жира и белка, превосходящий по количеству результат других 

генетических групп, как по отдельности, так и в сумме. Худшие показатели по всем изучаемым 

признакам были у коров, имеющих комплексные сочетания AA/GG и AG/CC.

Полученные данные являются промежуточным итогом изучения молочной продуктив-

ности в сочетании с показателями воспроизводительной способности скота голштинской 

породы Республики Татарстан с использованием методов маркер-ассоциированной селекции 

Таблица 4

Качественный состав молока коров-первотелок с различными комплексными генотипами COQ9/STAT5A

Генотип n
Массовая 

доля жира, %

Массовая 

доля белка, %

Молочный 

жир, кг

Молочный 

белок, кг

Сумма жира и 

белка, кг

AA/CC 18 3,75±0,02** 3,31±0,08 269,5±19,8 238,4±11,2** 507,9±30,0*

AA/CG 37 3,79±0,06*** 3,36±0,05*** 273,9±7,8*** 243,1±7,8*** 517,0±15,6***

AA/GG 29 3,51±0,08 3,17±0,07* 237,5±8,1 214,4±8,3* 451,9±16,4

AG/CC 15 3,46±0,05 2,86±0,10 227,0±8,4 187,1±10,0 414,1±18,4

AG/CG 65 3,83±0,07 3,24±0,06** 270,0±8,9** 228,5±6,8** 498,5±15,7**

AG/GG 38 3,70±0,07** 3,20±0,06** 259,2±6,1 224,2±5,0** 483,4±11,1**

GG/CC 11 3,84±0,07*** 3,30±0,10** 270,3±9,1** 232,0±4,6*** 502,3±13,7***

GG/CG 17 3,79±0,09** 3,37±0,08*** 266,2±14,6 236,9±13,0** 503,1±27,6*

GG/GG 9 3,59±0,10 3,00±0,11 256,3±15,3 214,2±13,4 470,5±28,7

Уровень значимости: * p<0,05; ** p<0,01; *** p<0,001. 
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в животноводстве. Дальнейшая работа будет направлена на исследование взаимосвязи 

полиморфизма генов COQ9 и STAT5A и их комплексных генотипов, а также их влияния 

на репродуктивные качества коров.
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