
с предпочтительными генотипами по генам ESR и FSHp. При этом частота встречаемости генотипа 
ESR BFSHpBB, положительно влияющего на воспроизводительную функцию производителей, составила 12%. 

Установлено, что наивысшими показателями оплодотворяющей способности (94,7%) характеризовались 
хряки-производители с комплексным генотипом ESRBBFSHpB . У маток, осемененных спермой производителей 
с данным генотипом, рождалось больше живых поросят на 1,7 поросенка или 16,9% в сравнении с животными 
генотипа ESRAAFSHfSAB . Таким образом, выявленное положительное влияние сочетания предпочтительных 
генотипов на репродуктивную функцию свиноматок и хряков-производителей, позволяет нам рекомендовать 
данные сочетания генов в качестве маркеров для селекции на повышение многоплодия белорусской мясной 
породы. 

Изучение генетической структуры популяции свиноматок и хряков-производителей породы дюрок по генам 
ESR, PRLR, FSHp и RYR1 выявило наличие полиморфизма лишь по гену PRLR. По остальным анализируемым 
генам данные популяции были мономорфны по аллелям ESRA, FSHpB, RYR1N. При изучении ассоциации поли-
морфных вариантов гена PRLR с репродуктивными признаками маток выявлено достоверное увеличение коли-
чества рожденных на 0,97, (Р<0,05), в том числе живорожденных на 1,2; (Р<0,05) поросенка и снижение про-
цента аварийных опоросов у особей генотипа PRLRA . Установлено достоверное влияние генотипа PRLRAA 

хряков-производителей, обеспечивающего увеличение объема эякулята и переживаемость спермиев. 
Таким образом, целесообразно использовать предпочтительные сочетания генотипов генов ESRBB, PRLRAA, 

FSHpBB и RYR1NN белорусской мясной породы и гена PRLRAA породы дюрок в селекции и применению их в 
качестве маркеров для проведения заказных спариваний с целью получения животных мясных пород с высокой 
воспроизводительной функцией и устойчивых к стрессу. 

УДК636.2.082.2 
ИСПОЛЬЗОВАНИЕ ПОЛИМОРФИЗМА МИКРОСАТЕЛЛИТНЫХ ПОСЛЕДОВАТЕЛЬНОСТЕЙ ДНК 

ДЛЯ ОЦЕНКИ ДОСТОВЕРНОСТИ ПРОИСХОЖДЕНИЯ КРУПНОГО РОГАТОГО СКОТА 
Н.В. Журина 

НПЦ НАН Беларуси по животноводству 

Метод контроля происхождения сельскохозяйственных животных по микросателлитным последова-
тельностям ДНК введен в практику во всех странах с развитым животноводством и стал обязательным эле-
ментом первичного зоотехнического учета, так как позволяет проводить генетическую идентификацию каж-
дого животного и максимально повысить уровень контроля происхождения племенных животных. Тестиро-
вание крупного рогатого скота по 11 микросателлитным локусам обеспечивает доказательство происхождения 
с 99,99% степенью достоверности. 

В РУП «НПЦ НАН Беларуси по животноводству» совместно с ГУ «НИИ криминалистики и судебной экс-
пертизы Министерства юстиции Республики Беларусь» проводятся исследования, направленные на разработку 
способа оценки достоверности происхождения крупного рогатого скота по полиморфизму нуклеотидных по-
следовательностей. 

Для анализа полиморфизма ДНК были отобраны локусы с учетом сведений о частоте использования их в 
исследованиях популяций КРС, их информативности, рекомендации Международного общества генетиков и 
состава коммерческих наборов: ВМ2113, ВМ1824, SPS115, TGLA227, TGLA126, TGLA122, TGLA53, ЕТНЗ, 
ЕТН225, ЕТН10 и INRA023. 

Исследование влияния параметров проведения ПЦР на эффективность амплификации ДНК свидетельствует 
о том, что оптимальные температуры отжига праймеров для локусов ВМ2133, ВМ1824, SPS115, ЕТН225, 
ЕТН10, TGLA227, TGLA126, TGLA122 лежат в диапазоне температур 58-60°С. Отчетливое снижение интен-
сивности амплификации при температуре 66 "С наблюдается для локусов ВМ1824, ЕТН225, ЕТН10, TGLA227 и 
TGLA122. Для локуса TGLA126 предельная температура отжига при проведении ПЦР лежит в диапазоне 62-
63°С. 

Концентрация MgCl2 в реакционной смеси - 1,5 мМ для большинства исследуемых локусов близка к опти-
мальной и в корректировке не нуждается. 

Для исследуемых локусов проводилось определение диапазона концентрации праймеров, при котором на-
блюдается устойчивое протекание ПЦР с образованием детектируемого количества продуктов реакции. Уста-
новлено, что для локусов ВМ2113, ВМ1824, SPS115, ЕТН225, INRA023, TGLA053, TGLA227, TGLA126, 
TGLA122 продукты ПЦР начинают выявляться при концентрациях 0,05-0,075 мкМ с оптимумом и при концен-
трациях более 0,1 мкМ их интенсивность увеличивается незначительно. Для эффективного протекания ПЦР в 
локусе ЕТН10 требуется более высокая концентрация праймеров (0,2-0,3 мкМ). 

Исследование условий электрофоретического разделения продуктов ПЦР в микросателлитных локусах про-
водили в трех вариантах систем: 

1. Нативный электрофорез в камере «Hoefer SE600» («Hoefer Scientific Instruments», США) в трис-
формиатной системе. Использовались блоки ПААГ (полиакриламиднй гель) размером 16x18 см, толщиной 0,75 
и 1,0 мм. Для заливки разделяющего геля длиной 14,5-15 см готовили смесь состава: Т = 8,5%; С = 5,5 %, 5-6 % 
глицерин, Г TFB (рН 9,0), 0,1% ТЕМЕД, 0,1% ПСА. 
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2. Денатурирующий электофорез в камере «ІВІ Base Runner 100» («Eastman Kodak Company», США) в сис-
теме с мочевиной. Использовались блоки ПААГ размером 22x24 см и 22x36 см, толщиной 0,4 мм. Для заливки 
геля готовили смесь состава: Т = 5%; С = 5 %, 7 М мочевина, 0,5х ТВЕ, 0,1% ТЕМЕД, 0,1% ПСА. 

3. Разделение в секвенаторе «MegaBACE 750» («Amersham Biosciences», США) в денатурирующих условиях 
в капиллярах длиной 40 см, диаметром 0,2 мм, заполненных фирменным гелевым матриксом на основе линей-
ного ПААГ. 

Для пластинчатых вариантов электрофореза в ПААГ достаточное разделение достигается при 900-1300 В-
часов и зависит от молекулярных размеров разделяемых фрагментов. Установлено, что эффективное фракцио-
нирование продуктов ПЦР для локуса TGLA227 достигается при продолжительности электрофоретического 
разделения 1000 В-час. Для достижения максимального разрешения в других локусах продолжительность про-
ведения электрофореза должна быть увеличена до 1200-1300 В-час для локусов TGLA126, TGLA122, ВМ2113, 
ЕТН225. Для остальных локусов продолжительность электрофореза может быть увеличена до 1600-1800 В-час 
и более. При изучении результатов разделения продуктов ПЦР в нативном и денатурирующем гелях установле-
но, что сравнительный анализ ДНК, при котором продукты ПЦР для анализируемых образцов располагаются в 
соседних дорожках геля, может осуществляться с использованием нативного ПААГ. В то же время, установле-
ние истинного размера фрагментов в нативном ПААГ осложнено как его более низкой разрешающей способно-
стью, так и появлением экстрааллельных полос вследствие достаточной стабильности продуктов вторичного 
взаимодействия амплифицированных фрагментов в нативных условиях электрофореза. 

Исследования полиморфизма нуклеотидных последовательностей ДНК крупного рогатого скота позволили 
выявить наличие 10-ти аллелей в локусе ВМ2113 (диапазон молекулярных размеров (121-141 п. о.), 6-ти алле-
лей в локусе ВМ1824 (178-190 п. о.), 11-ти аллелей в локусе SPS115 (240-262 п. о.), 7-ми аллелей в локусе 
ЕТН225 (140-152 п. о.), 10-ти аллелей в локусе INRA023 (200-218 п. о.), 13-ти аллелей в локусе TGLA053 (154-
178 п. о.), 9-ти аллелей в локусе TGLA227 81-103 п. о.), 8-ми аллелей в локусе TGLA126 (109-123 п. о.), 15-ти 
аллелей в локусе TGLA122 (139-183 п. о.). 

УДК 636.4.082 
ГЕННОЕ РАЗНООБРАЗИЕ МОЛОЧНЫХ ПОРОД КРУПНОГО РОГАТОГО СКОТА 

Л А Калашникова, Я.А. Хабибрахманова 
Всероссийский научно-исследовательский институт племенного дела 

Стратегическим направлением селекции должна стать программа сохранения и повышения продуктивности 
генофонда отечественных и импортированных пород, основанная на оценке оптимального генетического раз-
нообразия в популяциях, обладающих высокими показателями продуктивности и качества молока. 

Целью данного исследования было выявление генного разнообразия молочных пород крупного рогатого 
скота по генам молочных белков и гомонов. В исследовании были проанализированы голштинизированные 
коровы пород черно - пестрой (п=168), холмогорской (п=104), симментальской (п=25) и чистопородной яро-
славской (п=34), на наличие в геноме аллельных вариантов генов каппа - казеина (CSN3), бета — лактоглобули-
на (LGB), пролактина (PRL) и соматотропина (GH). 

От животных были взяты пробы крови и выделены препараты ДНК. 
Для амплификации фрагментов генов использовали соответствующие праймеры: 
CSN1:5'-ATAGCCAAATATATCCCAATTCAGT-3', 
CSN2:5 '-TTTATTAATAAGTCCATGAATCTTG -З', (D. Denicourt et al, 1990); 
LGB1: 5'-TGTGCTGGACACCGACTACAAAAAG-3', 
LGB2:5'-GCTCCCGGTATATGACCACCCTCT-3', (J.Pazdera et al, 1995); 
PRL1:5'-CGAGTCCTTATGAGCTTGATTCTT-3', 
PRL2: 5'-GCCTTCCAGAAGTC GTTTGTTTTC-3', (Mitra et al, 1995); 
GH1: 5'-CCGTGTCTATGAGAAGC -3', 
GH2: 5'-GTTCrTGAGCAGCGCGT -3', (Lucy et al, 1993). 
При проведении ПЦР (30 - 35 циклов) применяли следующие температуры отжига: CSN3 - 58°, LGB - 55°, 

PRL - 59°, GH - 60°С. Полученные амплификаты гена CSN3 расщепляли эндонуклеазами Hindlll, гена LGB -
НаеІІІ, гена PRL - Rsal, гена GH - Alul. Число и длину полученных фрагментов рестрикции определяли элек-
трофоретически в 3 - 4%-ном агарозном геле в УФ-свете после окрашивания бромистым этидием и анализиро-
вали с помощью компьютерной системы гель-документирования. В изученных препаратах ДНК коров выявле-
но по два аллеля и три генотипа каждого гена. 

Аллель А гена CSN3 встречается с частотой 0,78 у коров черно - пестрой породы, 0,80 у холмогорской по-
роды и 0,84 у голштинизированных австрийских симменталов, а у чистопородных ярославских коров его часто-
та существенно ниже - 0,56. Среди голштинизированных коров черно-пестрой породы, холмогорской и сим-
ментальской породы чаще встречаются животные с генотипом CSN3AA (61%, 69% и 68%). Животных с геноти-
пом CSN3BB крайне мало: 4% черно - пестрых и 9% холмогорских коров, в группе симменталов такие живот-
ные не найдены. Ярославские животные преимущественно представлены гетерозиготным генотипом CSNAB 

(47%), 21% ярославских коров имеет генотип CSNBB. 
По гену LGB преимущество аллеля А менее выражено, его частота в исследованных группах животных 

варьирует от 0,5 до 0,58, у ярославской породы аллели А и В встречаются в равном количестве. В породах пре-
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