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Впервые проведено исследование внутрипородной изменчивости четырех однонуклеотидных по-
лиморфизмов генов RORC, GHR, Lep и LepR, ассоциированных с мясной продуктивностью, в пяти
выборках костромской породы молочно-мясного направления селекции, а также проведено срав-
нение с известными данными для двух родственных друг другу мясных пород, абердин-ангусской и
русской комолой. Одни и те же аллели локусов исследованных генов являлись превалирующими по
частоте, как во всех выборках костромской породы, так и у привлеченных для совместного анализа
двух дополнительных пород. Распределение частот генотипов во всех выборках костромской поро-
ды не отклонялось от распределения по Харди–Вайнбергу. По комплексу изученных маркеров вы-
явлена дифференциация выборок костромской породы друг от друга и от абердин-ангусской и рус-
ской комолой пород методом многомерного шкалирования на основе попарных значений FST и с
помощью G-теста. Анализ выборок костромской породы с двумя другими породами методом байе-
совской кластеризации выявил четыре латентные генетические структуры. У костромской породы
встречались все типы кластеров, у абердин-ангусской и русской комолой – лишь некоторые. Уста-
новлен различный вклад исследованных локусов во внутри- и межпородную дифференциацию.
Так, на внутрипородном уровне проявили себя гены Lep и LepR, на межпородном – дополнительно
ген RORC. При этом наибольшей изменчивостью характеризовался локус гена GHR. В целом, по ло-
кусам исследованных генов внутрипородная изменчивость костромской породы являлась сопостави-
мой с межпородной. Полученные результаты обсуждаются в связи с вовлеченностью данных локусов в
популяционные процессы у исследованных пород крупного рогатого скота и являются обоснованием
необходимости более детального исследования внутрипородной изменчивости по SNP-маркерам,
ассоциированным с селекционно-ценными признаками у всего спектра пород, независимо от их
продуктивной направленности.
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ВВЕДЕНИЕ
Костромская порода крупного рогатого скота

(КРС) является одной из лучших российских пород
молочно-мясного направления селекции. Создан-
ная на основе местного скота Костромской обл.
мисковской и бабаевской групп с последующим
прилитием крови швицкой и альгаузской пород,
была зарегистрирована в качестве породы в 1944 г.
(Дунин, Матрос, 2014). Костромскую породу разво-
дят в Костромской, Владимирской, Ивановской об-
ластях и в Республике Марий-Эл. Порода харак-
теризуется высокими показателями молочной и
мясной продуктивности. Ее молоко сбалансиро-

вано по содержанию жира и белка, на 100 г жира
приходится около 85–90 г белка. Кроме того, мо-
локо пригодно для изготовления качественных сы-
ров, на что указывают и данные по преобладанию
B-аллеля (62%) гена каппа-казеина (Перчун и др.,
2012), ассоциированного с более высоким содержа-
нием белка в молоке и выходом сыра, а также с вы-
сокой скоростью формирования белковой мицеллы
и ее качеством, лучшей температурной устойчиво-
стью (Калашникова, Труфанов, 2006; Сибагатуллин
и др., 2010; Сулимова и др., 2014; Bonfatti et al., 2011).

Стоит отметить и продуктивное долголетие ко-
ров этой породы. Известны случаи хозяйственного
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использования их до 20-летнего возраста. Порода
отличается значительной резистентностью к ряду
инфекционных заболеваний: бруцеллезу, тубер-
кулезу и лейкозу и характеризуется быстрым ро-
стом: среднесуточные приросты на откорме состав-
ляют до 1.5 кг при конечном убойном выходе – 55–
65% (Дунин, Матрос, 2014). Как показало иссле-
дование аллелей гена главного комплекса гистосов-
местимости BOLA-DRB3, выявлена высокая сум-
марная частота аллелей устойчивости при низкой
частоте аллелей восприимчивости к вирусу лей-
коза КРС, 23.2 и 8.4% соответственно (Lazebnaya
et al., 2020). У костромской породы установлено
распределение частот аллелей генов GH и PRL (Ла-
зебная и др., 2011), которые у отдельных пород ас-
социированы с признаками молочной продуктив-
ности (Лазебная и др., 2012). К концу прошлого
столетия наметилась тенденция снижения пород-
ного разнообразия КРС (Алтухов и др., 2004) и
численности сохранившегося аборигенного ско-
та. В частности, поголовье костромской породы в
1974 г. составляло 865.6 тыс. коров (Сидоренко, Ба-
ранова, 2004), а к 2018 г. насчитывало только 9317
животных (Баранов и др., 2019). В то же время на
фоне значительного сокращения поголовья ко-
стромской породы, с учетом ее уникальности
особое значение приобрели исследования по ана-
лизу внутрипородной генетической изменчивости
локусов генов, ассоциированных с молочной про-
дуктивностью и иммунитетом (Лазебная и др., 2011;
Перчун и др., 2012; Сулимова и др., 2014; Lazebnaya
et al., 2020). Однако маркеры мясной продуктивно-
сти, такие как локусы генов орфанного рецептора
С, связанного с рецептором ретиноевой кислоты
(RORC, хромосома 3) и рецептора гормона роста
(GHR, хромосома 20), а также локусы генов леп-
тина (Lep, хромосома 4) и его рецептора (LepR,
хромосома 3) до последнего времени практиче-
ски не исследовали.

Ген орфанного рецептора С, связанного с ре-
цептором ретиноевой кислоты (RORC), принад-
лежит к суперсемейству генов рецепторов стероид-
ных и тиреоидных гормонов. Продукт гена RORC –
белок RORγ является ДНК-связывающим транс-
крипционным фактором, локализованным в ядер-
ной мембране (Hirose et al., 1994). Рецептор RORγ
является ключевым регулятором дифференци-
ровки клеток иммунной системы, циркадного
ритма, обмена липидов и стероидов (Jetten, 2009).
Известно о повышенной экспрессии гена RORC в
скелетных мышцах человека (Hirose et al., 1994).
Информация об эндогенных лигандах этого ре-
цептора до сих пор противоречива (Zhang et al.,
2015). Известно, что однонуклеотидный полимор-
физм RORC:g.3984A>G (экзон 8) связан с мра-
морностью мяса и отложением жира у пород ан-
гус и шотгорн (Barendse et al., 2007). Установлена
частота генотипов по данной однонуклеотидной
замене у такой породы, как казахская белоголо-

вая казахстанской и российской селекции, а так-
же у пород скота калмыцкая и монгольская хого-
рого (Gorlov et al., 2014).

Ген рецептора гормона роста GHR кодирует
трансмембранный белок, являющийся членом се-
мейства цитокиновых рецепторов первого типа, ко-
торый совместно с гормоном роста участвует в регу-
ляции постнатального роста организма (Dehkhoda
et al., 2018). Известно о повышенной экспрессии
гена GHR в жировых тканях (Glad et al., 2019). Ис-
следована изменчивость данного гена, ассоцииро-
ванного с признаками роста и репродукции у абер-
дин-ангусской породы КРС (Bos taurus L., 1758)
по нуклеотидной замене g.257A>G (S555G) в эк-
зоне 10 (Fedota et al., 2017). Показана положительная
корреляция мутантного G-аллеля с ростом мышеч-
ной массы (Fedota et al., 2017).

Гены гормона лептина (Lep) и рецептора лепти-
на (LepR) регулируют энергетический обмен (Cirillo
et al., 2008). Ген Lep кодирует синтезирующийся
преимущественно в жировой ткани соответству-
ющий гормон, который влияет на поддержание
энергетического равновесия посредством контроля
потребления пищи и расхода энергии. Кроме того,
лептин регулирует иммунный ответ и репродуктив-
ную функцию (Zhang, et al., 1994; Houseknecht et al.,
1998). Установлены ассоциации полиморфизма ло-
куса g.1127A>T (rs29004487, Y7F) гена Lep с весом
разделанной туши у японской черной породы КРС
(Kawaguchi et al., 2016), а также локуса g.115C>T
(T945M) гена LepR с увеличением веса у быков
зебувидной породы нелоре (da Silva et al., 2012).

Учитывая установленную ранее высокую из-
менчивость костромской породы по локусам ге-
нов BOLA-DRB3, PRL, GH и CSN3, в то же время
продолжающееся падение численности животных
данной породы, исследование ее внутрипородных
характеристик по генам мясной продуктивности
представляется важным для планирования селек-
ционных программ одной из лучших комбиниро-
ванных российских пород с сохранением ее гене-
тического разнообразия (Сулимова и др., 2011; Ла-
зебная и др., 2011; Lazebnaya et al., 2020).

Целью нашей работы являлось исследование
SNP-маркеров генов RORC, GHR, Lep и LepR в
пяти выборках костромской породы из разных
стад и анализ изменчивости в сравнении с извест-
ными данными по этим маркерам у родственных
друг другу мясных пород абердин-ангусской и рус-
ской комолой.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ
Образцы крови

Исследовали образцы крови коров костром-
ской породы из племенных стад: СПК “Гридино”
(N = 100) и СПК “Колхоз “Родина” (N = 48) Крас-
носельского р-на Костромской обл., племенного
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репродуктора ООО “Агрофирма “Планета” (N = 48)
Буйского р-на Костромской обл., ОАО “Племза-
вода “Караваево” (N = 125) Костромского р-на
Костромской обл., а также образцы спермы бы-
ков-производителей из ОАО “Костромское” (N =
= 85) по племенной работе. Далее в качестве на-
званий выборок используем: “Гридино”, “Роди-
на”, “Планета”, “Караваево”, “Костромское”.

Анализ полиморфизма

Определяли полиморфизм генов: рецептора ре-
тиноевой кислоты RORC (DQ667048.1: хромосома 3,
экзон 8, g.3984A>G), рецептора гормона роста GHR
(AC_000177.1: хромосома 20, экзон 10, rs109300983,
g.257A>G, S555G), лептина Lep (U50365.1: хромо-
сома 4, экзон 2, rs29004487, g.252A>T, Y7F) и его
рецептора LepR (AJ580801.1: хромосома 3, экзон 20,
g.115C>T, T945M) с помощью полимеразной цеп-
ной реакции с последующим рестрикционным
анализом по ранее описанным методикам (Gor-
lov et al., 2017).

Статистический анализ

Анализ данных проводили в два этапа, сначала
исследовали внутрипородную изменчивость в пя-
ти выборках костромской породы, затем изучали
межпородную изменчивость с проведением сов-
местного анализа этих выборок с двумя породами –
абердин-ангусской и русской комолой. Данные о
частотах генотипов, аллелей перечисленных выше
локусов, а также значения статистики хи-квадрат
(χ2), и их вероятности (P) для выборок костром-
ской породы рассчитывали в настоящей работе, а
для абердин-ангусской и русской комолой пород
получены из работы Горлова с соавт. (Gorlov et al.,
2017). Эти две дополнительные породы использо-
вались нами в качестве аутгруппы как породы мяс-
ного направления селекции в отличие от комбини-
рованной костромской породы. Отметим, что абер-
дин-ангусская порода является одной из лучших
мясных пород, а недавно созданная порода рус-
ская комолая – ее гибрид с калмыцкой породой
(Gorlov et al., 2017).

Рассчитывали следующие популяционно-гене-
тические параметры: значения наблюдаемой (Ho) и
ожидаемой (He) гетерозиготности по уточненной
формуле (uHe); попарные внутри- и межпород-
ные значения G-теста и индекса подразделенно-
сти Райта (FST), соответствующие им значения ве-
роятности (P), а также проводили анализ молеку-
лярной изменчивости (AMOVA), как отдельно по
каждому маркеру, так и с учетом четырех марке-
ров в программе GenAlEx v.6.503. (Peakall et al.,
2006, 2012). Для оценки значимости P использовали
поправку на множественные сравнения Бенджа-
мини–Хохберга (Benjamini, Hochberg, 1995).

Выявление латентных популяционно-генетиче-
ских структур проводили с помощью кластерного
анализа с применением алгоритма Монте-Карло
по схеме марковских цепей для байесовской ста-
тистики STRUCTURE 2.3.4 (Pritchard et al., 2000)
сначала у костромской породы, затем в группе с
абердин-ангусской и русской комолой породами.
Анализ проводили с использованием модели ге-
нетического смешения (admixture) и скоррелиро-
ванности частот аллелей в разных популяциях, с
учетом локализации образцов. Предварительный
выбор стартовой точки марковской цепи (burn-
in) проводили в течение 500000 итераций, с после-
дующим построением марковской цепи в течение
1000000 итераций для предполагаемого числа групп
в выборке K, равного от 1 до 10 в десяти повторно-
стях для каждой величины K. Для определения ис-
тинного количества кластеров использовали метод,
предложенный Эванно в 2005 г. (Evanno et al., 2005).

РЕЗУЛЬТАТЫ

Распределение частот аллелей 
и генотипов исследованных генов

В табл. 1 представлена частота аллелей и геноти-
пов по каждому из четырех локусов генов RORC,
GHR, Lep и LepR в пяти выборках костромской
породы, а также у абердин-ангусской и русской
комолой пород, ожидаемая гетерозиготность He,
значение хи-квадрат и соответствующая ему ве-
роятность отклонения от распределения частот
генотипов по Харди–Вайнбергу.

У всех исследованных выборок костромской по-
роды преобладающими по частоте являлись A-ал-
лели локусов RORC, GHR и Lep и C-аллель локуса
LepR. Различались использованные локусы по
уровню и диапазону частот превалирующего ал-
леля. Так, наименьший диапазон частоты наибо-
лее представленного аллеля наблюдался по локу-
су гена Lep – 0.044 (от 0.925 в выборке “Костром-
ское” – до 0.969 в выборке “Планета”). Близкий
по величине диапазон выявлен и по гену RORC –
0.052 (от 0.833 в выборке “Планета” до 0.885 в вы-
борке “Родина”). По использованным маркерам
генов LepR и GHR установлено наибольшее ва-
рьирование частот преобладающих аллелей, с ве-
личиной диапазона 0.149 (от 0.740 в выборке “Ка-
раваево” до 0.889 в выборке “Костромское”) и
0.134 (от 0.710 в выборке “Гридино” до 0.844 в вы-
борке “Родина”) соответственно. Приведенные в
табл. 1 значения хи-квадрат и соответствующие
им значения вероятности соответствия распреде-
ления частот генотипов равновесному по Харди–
Вайнбергу свидетельствуют о том, что во всех вы-
борках по всем SNP-маркерам значимых откло-
нений не обнаружено, в том числе и для выборки
“Планета” по гену LepR после введения поправки
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Таблица 1. Частоты аллелей и генотипов SNP-локусов генов RORC, GHR, Lep и LepR, результаты теста Харди–
Вайнберга в исследованных выборках и породах

Примечание: * – все приведенные параметры для абердин-ангусской и русской комолой пород, кроме He (uHe), получены из
работы (Gorlov et al., 2017), χ2 – значения статистики хи-квадрат, P – значение вероятности.

Выборки костромской породы Порода

Гридино Планета Родина Караваево Костромское Костромская 
порода

Абердин-
ангусская*

Русская 
комолая*

Локус гена RORC

Аллель
A 0.870 0.833 0.885 0.866 0.865 0.865 0.703 0.775

G 0.130 0.167 0.115 0.134 0.135 0.135 0.297 0.225

Генотип

AA 0.750 0.688 0.771 0.740 0.729 0.738 0.475 0.616

AG 0.240 0.292 0.229 0.252 0.271 0.255 0.458 0.317

GG 0.010 0.021 0.000 0.008 0.000 0.007 0.068 0.067

χ2 0.372 0.120 0.804 0.887 2.081 3.442 0.552 0.508

P 0.542 0.729 0.370 0.346 0.149 0.064 0.457 0.476

He 0.227 0.281 0.205 0.233 0.235 0.234 0.421 0.352

Локус гена GHR

Аллель
A 0.710 0.729 0.844 0.728 0.747 0.741 0.763 0.750

G 0.290 0.271 0.156 0.272 0.253 0.259 0.237 0.250

Генотип

AA 0.510 0.542 0.688 0.552 0.554 0.557 0.610 0.566

AG 0.400 0.375 0.313 0.352 0.386 0.369 0.305 0.367

GG 0.090 0.083 0.000 0.096 0.060 0.074 0.085 0.067

χ2 0.082 0.123 1.646 1.545 0.033 0.594 1.457 0.030

P 0.774 0.726 0.199 0.214 0.856 0.441 0.227 0.863

He 0.414 0.399 0.266 0.398 0.380 0.384 0.365 0.378

Локус гена Lep

Аллель
A 0.960 0.969 0.938 0.968 0.925 0.954 0.890 0.933

T 0.040 0.031 0.063 0.032 0.075 0.046 0.110 0.067

Генотип

AA 0.920 0.938 0.875 0.936 0.863 0.910 0.797 0.867

AT 0.080 0.063 0.125 0.064 0.125 0.087 0.186 0.133

TT 0.000 0.000 0.000 0.000 0.013 0.002 0.017 0.000

χ2 0.174 0.050 0.213 0.137 0.786 0.028 0.142 0.306

P 0.677 0.823 0.644 0.712 0.375 0.868 0.706 0.580

He 0.077 0.061 0.118 0.062 0.140 0.088 0.198 0.125

Локус гена LepR

Аллель
C 0.785 0.781 0.885 0.740 0.889 0.803 0.992 0.875

T 0.215 0.219 0.115 0.260 0.111 0.197 0.008 0.125

Генотип

CC 0.610 0.667 0.771 0.528 0.802 0.649 0.983 0.750

CT 0.350 0.229 0.229 0.424 0.173 0.308 0.017 0.250

TT 0.040 0.104 0.000 0.048 0.025 0.042 0.000 0.000

χ2 0.136 5.212 0.804 1.297 1.266 0.217 0.004 1.224

P 0.712 0.022 0.370 0.255 0.261 0.641 0.948 0.268

He 0.339 0.345 0.205 0.386 0.199 0.316 0.017 0.221
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на множественные сравнения Бенджамини–Хох-
берга (Benjamini, Hochberg, 1995).

У абердин-ангусской и русской комолой по-
род преобладали частоты тех же аллелей, что и в
выборках костромской породы (табл. 1). При этом
по гену GHR частота превалирующего A-аллеля
практически одинакова во всех исследованных
выборках и породах, тогда как по генам RORC и Lep
частота преобладающего A-аллеля в обоих случаях
несколько ниже у мясных пород, особенно у абер-
дин-ангусской. По гену LepR наблюдалась обрат-
ная картина: у мясных пород, особенно у абер-
дин-ангусской, частота превалирующего C-алле-
ля выше, чем в выборках костромской породы.
Более точное сравнение распределений частот ал-
лелей с помощью G-теста представлено ниже.

Сравнение выборок и пород по распределению 
частот аллелей с помощью G-теста

Проведенный анализ на достоверность разли-
чий по распределению частот аллелей (табл. 2)
между выборками костромской породы отдельно
по каждому локусу с использованием G-теста, по-
казал достоверные различия только по гену LepR
между выборкой “Костромское” и выборками
“Гридино” (P = 0.008) и “Караваево” (P = 0.0001),
а также между “Караваево” и “Родина” (P = 0.002),
с учетом поправки (q = 0.015) на множествен-
ные сравнения Бенджамини–Хохберга (Benja-
mini, Hochberg, 1995).

По распределениям частот аллелей гена GHR
абердин-ангусская и русская комолая породы не
отличались от выборок костромской породы. По
гену RORC абердин-ангусская порода дифферен-
цировалась от всех выборок костромской поро-
ды, тогда как русская комолая порода – нет, так
же, как и по гену Lep. По этому гену абердин-ан-
гусская порода отличалась от выборок костром-
ской породы “Гридино”, “Планета” и “Каравае-
во”, в то время как от выборок “Родина” и “Ко-
стромское” – нет. По гену LepR абердин-
ангусская порода дифференцировалась от всех
выборок костромской породы, тогда как русская
комолая порода – только от выборки “Каравае-
во”. Необходимо отметить, что G-тест показал
значимую дифференциацию абердин-ангусской
породы от русской комолой только по гену LepR.
Таким образом, если по гену GHR не обнаружено
никаких отличий между исследованными выбор-
ками и породами, то по гену RORC наблюдалась
дифференциация выборок костромской породы
от абердин-ангусской, но не от русской комолой
породы. Отсутствовало различие между костром-
ской и русской комолой породами и по гену Lep,
тогда как абердин-ангусская порода дифферен-
цировалась от отдельных выборок костромской
породы. По гену LepR русская комолая порода от-
личалась только от выборки “Караваево”, в то

время как абердин-ангусская порода дифферен-
цировалась от всех выборок костромской породы
по этому локусу. Полученные результаты свиде-
тельствуют о значительном различии выборок
костромской породы по двум исследованным
маркерам генов Lep и LepR. Необходимо отме-
тить, что наибольшей изменчивостью у костром-
ской породы характеризовался ген GHR, но имен-
но по этому гену между исследованными выбор-
ками и породами отсутствовали какие-либо
отличия, так же, как и между породами, при срав-
нении их друг с другом после формирования объ-
единенной выборки костромской породы. Ис-
следованная порода без деления ее на выборки
отличалась от обеих мясных пород более высокой
частотой превалирующего аллеля гена RORC и
дифференцировалась от абердин-ангусской по-
роды, характеризуясь более высокой частотой
A-аллеля гена Lep и более низкой частотой C-ал-
леля гена LepR, но отличий между костромской и
русской комолой породами не обнаружено.

Ожидаемая гетерозиготность
в выборках и породах

В целом исследованные выборки костромской
породы характеризовались невысоким уровнем
гетерозиготности (He) всех использованных локу-
сов (табл. 1). Выявлены две группы по ширине диа-
пазона варьирования значений He с узким и широ-
ким интервалами. К первой группе относились ло-
кусы генов Lep и RORC, интервал значений He для
которых составляет соответственно 0.079 (от
0.061 в выборке “Планета” до 0.140 в “Костром-
ское”) и 0.076 (от 0.205 в выборке “Родина” до
0.281 в выборке “Планета”). Вторую группу сфор-
мировали гены GHR и LepR, диапазоны варьиро-
вания значений He для которых составили соответ-
ственно 0.148 (от 0.266 в выборке “Родина” до 0.414
в “Гридино”) и 0.187 (от 0.199 в выборке “Костром-
ское” до 0.386 в “Караваево”). Как видно, у второй
группы маркеров не только интервал шире, но и
выше уровень изменчивости, выраженный через
ожидаемую гетерозиготность. Отметим, что у рус-
ской комолой породы значения He по большин-
ству маркеров находились в указанных для ко-
стромской породы интервалах, кроме гена RORC,
у которого значение He выше и составило 0.352. У
абердин-ангусской породы только по гену GHR
значение He не вышло за пределы выявленного у
костромской породы диапазона значений данно-
го параметра. В то время как по генам RORC и Lep
значения He у абердин-ангусской породы выше, а
по гену LepR – значительно ниже указанных диапа-
зонов для этих генов у костромской породы, со-
ответственно, 0.421, 0.198 и 0.017.
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Дифференциация выборок и пород на основе 
значений FST по всем исследованным локусам

Дифференциация выборок костромской по-
роды была оценена по комплексу исследованных
локусов с использованием коэффициента подраз-
деленности Райта (FST), значения которого приве-
дены в табл. 3, а ординация выборок в простран-
стве двух первых шкал, выполненная на основе
этих данных после коррекции значений P с уче-
том поправки на множественные сравнения Бен-
джамини–Хохберга (q = 0.021) (Benjamini, Hoch-
berg, 1995), на рис. 1.

Все выборки костромской породы дифферен-
цированы друг от друга (рис. 1). Крайнее положе-
ние по первой шкале занимают выборки “Роди-
на” и “Караваево”. Наиболее близко к последней
расположена выборка “Гридино”. Далее следуют
выборки “Костромское” и “Планета”, последняя
находится примерно на одинаковом расстоянии
от наиболее дистанцированных друг от друга вы-
борок “Родина” и “Караваево”. По второй шкале
крайнее положение занимают выборки из “Кара-
ваево” и “Костромское”, между которыми распо-
ложены “Планета” и “Гридино” несколько сме-

Таблица 3. Попарные значения FST и их вероятность у абердин-ангусской, русской комолой пород и исследован-
ных выборок костромской породы

Примечание: попарные значения FST приведены ниже диагонали, их вероятность P – выше диагонали.

Выборки костромской породы Порода

Гридино Планета Родина Караваево Костромское Абердин-
ангусская

Русская 
комолая

Выборки 
костромской 
породы

Гридино 0 0.915 0.002 0.704 0.057 0.001 0.039

Планета 0.001 0 0.043 0.821 0.17 0.001 0.272

Родина 0.015 0.015 0 0.001 0.206 0.001 0.051

Караваево 0.001 0.001 0.019 0 0.004 0.001 0.005

Костромское 0.007 0.007 0.006 0.012 0 0.001 0.345

Порода
Абердин-ангусская 0.037 0.032 0.029 0.045 0.019 0 0.065

Русская комолая 0.009 0.006 0.011 0.013 0.004 0.010 0

Рис. 1. Ординация выборок костромской породы в проекции двух первых шкал, выполненная методом многомерного
шкалирования на основе достоверных попарных значений FST, рассчитанных по четырем маркерам.
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щенные от центра в направлении выборок из
“Караваево” и “Костромское” соответственно. К
выборке “Планета” вплотную примыкает выбор-
ка “Родина” со стороны “Караваево”. Кроме то-
го, был выполнен совместный анализ выборок
костромской породы с абердин-ангусской и рус-
ской комолой породами. Его результаты в виде
ординации выборок представлены на рис. 2. Не-
которые межвыборочные расстояния по первой
шкале у костромской породы сопоставимы с рас-
стоянием между абердин-ангусской и русской ко-
молой породами, или даже больше, как, например,
между такими выборками костромской породы,
как “Караваево” и “Родина”. Абердин-ангусская
порода являлась наиболее удаленной от выборок
костромской породы, в то время как русская ко-
молая порода тяготеет на рисунке к выборкам ко-
стромской породы, особенно к выборке “Роди-
на”. Вторая шкала дифференцирует, главным об-
разом, выборки костромской породы.

Результаты анализа 
молекулярной изменчивости

Анализ молекулярной изменчивости (AMOVA),
проведенный с учетом всех маркеров, выявил
уровень внутрипородной дифференциации (FST)
у костромской породы, равный 0.7% (d.f. = 4, P =
= 0.003), вклад в которую вносят маркеры генов
Lep и LepR, FST для которых равен по 1.5% для
каждого из генов (d.f. = 4, P = 0.006 и d.f. = 4, P =

= 0.003 соответственно). В то время, как в межпо-
родную дифференциацию с учетом внутрипород-
ного деления костромской породы на выборки и
включения в анализ дополнительно абердин-ан-
гусской и комолой пород, при сохранении эф-
фекта локуса гена Lep (FST = 0.012, d.f. = 6, P =
= 0.001), установлен более весомый вклад гена
LepR, уровень дифференциации по которому
увеличился до 3.4% (d.f. = 6, P = 0.001). Кроме то-
го, обнаружен и вклад гена RORC, 2% (d.f. = 6, P =
= 0.001). При этом уровень межпородной диффе-
ренциации по всем использованным маркерам со-
ставил 1.5% (d.f. = 6, P = 0.001).

Байесовский кластерный анализ
Поиск латентных генетических структур (кла-

стеров) у костромской породы был выполнен с
применением байесовского анализа с учетом всех
маркеров в программе STRUCTURE с использо-
ванием модели генетического смешения (admix-
ture) и скоррелированности частот аллелей в раз-
ных популяциях. Он выявил только одну структу-
ру (результат не приводится). Несмотря на то, что
дифференциация выборок костромской породы по
методу многомерного шкалирования на основе по-
парных значений FST и результатам AMOVA была
обнаружена, байесовский анализ ее не выявил.

Совместный анализ изменчивости выборок
костромской породы с абердин-ангусской и рус-
ской комолой породами по тому же спектру мар-

Рис. 2. Ординация выборок костромской породы совместно с абердин-ангусской и русской комолой в проекции двух
первых шкал, выполненная методом многомерного шкалирования на основе достоверных попарных значений FST, рас-
считанных по четырем маркерам.
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керов и с использованием названной выше модели
кластерного анализа позволил выявить несколько
латентных структур у костромской породы. Резуль-
тат отражает диаграмма на рис. 3. Методом Эван-
но (Evanno et al., 2005) установлено наиболее ве-
роятное число кластеров, равное четырем, кото-
рые неравномерно распределены в исследованных
выборках и породах. В выборках “Гридино” и “Ко-
стромское” доминирует кластер, обозначенный на
рис. 3 желтым цветом 78 и 65% соответственно, в
выборках “Планета” и “Родина” он составляет по
44%. Чуть меньше, 34%, – в выборке “Каравае-
во”. В этой же выборке доминирует кластер сине-
го цвета, 60%. В значительно меньшей пропорции
он представлен в выборках “Планета” (15%) и “Ро-
дина” (28%). Кластер зеленого цвета четко выра-
жен только в выборке “Планета” (26%), что отли-
чает ее от остальных выборок. Примерно с такой
же частотой выявлен кластер, обозначенный крас-
ным цветом в выборках “Родина” (28%) и “Ко-
стромское” (27%), в выборках “Гридино” и “Пла-
нета” его частота ниже (19% и 15% соответственно).

Таким образом, среди выборок костромской по-
роды по соотношению выявленных байесовским
анализом кластеров наиболее сходны выборки
“Гридино” и “Костромское”. Этот результат под-
твержден топологией данных выборок в проек-
ции двух первых шкал на рис. 1 по первой шкале.
Все остальные выборки костромской породы от-
личаются как от двух названных, так и друг от
друга, по соотношению кластеров разного типа.

Что касается привлеченных для совместного
анализа с костромской породой двух мясных по-
род, высоким сходством с костромской породой
обладает русская комолая. Их объединяет степень
выраженности наиболее представленных класте-
ров, обозначенных желтым и красным цветом,
доля которых только у русской комолой породы
совпадает (по 43%), в противоположность абер-
дин-ангусской породе, которая отличается значи-
тельным доминированием кластера, обозначенно-
го красным цветом (94%). Эта порода наиболее

однородна среди представленных пород, как по
высокой выраженности главным образом только
одного кластера, так и его равной доли у большин-
ства исследованных животных. Высокой консоли-
дацией особей характеризуется и выборка костром-
ского скота из племзавода “Караваево”, однако в
отличие от абердин-ангусской породы, в этой вы-
борке костромского скота представлены преиму-
щественно два кластера, обозначенные желтым и
синим цветом.

Дерево генетических расстояний между выяв-
ленными кластерами, представленное на рис. 4,
отражает характер взаимоотношений между ни-
ми. Очевидно, что первый кластер красного цвета
наиболее удален от совокупности других класте-
ров, то есть он наиболее отличен от них, и вели-
чина его доли в той или иной выборке или породе
вносит основной вклад в дифференциацию этих
выборок и пород. Данный кластер максимально
представлен у абердин-ангусской породы, гене-
тически удаленной от русской комолой и еще в
большей степени от выборок костромского скота.
Из остальных кластеров наиболее близки класте-
ры синего и желтого цветов, менее сходен с ними
кластер зеленого цвета. Последний в значитель-
ной доле представлен только в выборке костром-
ского скота “Планета”. Кластер желтого цвета
выявлен во всех выборках костромской породы и
у русской комолой, синего цвета – в выборках
“Караваево”, “Родина” и “Планета”.

Соотнесение результатов, полученных разны-
ми методами (метод многомерного шкалирова-
ния на основе попарных значений FST и кластер-
ный анализ на основе апостериорной вероятности
Байеса) с использованием всего массива данных,
свидетельствует о сходном характере дифференци-
ации исследованных пород и выборок. Оба мето-
да показали наибольшую дифференциацию абер-
дин-ангусской породы и выборки “Караваево”
костромской породы. Они характеризуются диа-
метрально противоположным содержанием наи-
более обособленного кластера красного цвета, как

Рис. 3. Результаты байесовского кластерного анализа исследованных пород по четырем маркерам при K = 4. Обозна-
чения: цифрами на оси абсцисс обозначены следующие породы и выборки: 1 – абердин-ангусская порода, 2 – русская
комолая порода; выборки костромской породы: 3 – “Гридино”, 4 – “Планета”, 5 – “Родина”, 6 – “Караваево”, 7 –
“Костромское”.
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свидетельствует рис. 4. Именно доля этого кластера
в наибольшей степени соответствует уровню диф-
ференциации исследованных выборок и пород по
первой шкале (рис. 2). В соответствии с увеличе-
нием доли данного кластера (рис. 3) на ординации
следом за выборкой “Караваево” костромской по-
роды располагаются выборки “Планета”, “Гриди-
но”, “Костромское”, “Родина”, русская комолая и
абердин-ангусская породы (рис. 2). Наименьший
вклад в дифференциацию, вероятно, вносят наи-
более сходные кластеры 3 и 4 (рис. 4), синего и
желтого цвета соответственно.

ОБСУЖДЕНИЕ

Исследование внутрипородной изменчивости
у костромской породы с использованием локусов
генов RORC, GHR, Lep, LepR показало наличие
сходных распределений частот аллелей, а именно
преобладание с той или иной степенью выражен-
ности одних и тех же аллелей: A-аллелей генов
RORC, GHR, Lep и C-аллеля гена LepR. Вместе с
тем, два вида проведенного анализа, молекуляр-
ной изменчивости и многомерного шкалирования,
дифференцировали выборки данной породы.
AMOVA только для выборок костромской породы,
проведенный с учетом всех маркеров, установил
уровень внутрипородной дифференциации у этой
породы равный 0.7%, при этом выявлен вклад толь-
ко маркеров генов Lep и LepR (по 1.5%). Совмест-
ный анализ выборок костромской породы с мяс-
ными абердин-ангусской и русской комолой по-
родами выявил дифференцирующий эффект
наряду с генами Lep и LepR, также вклад гена
RORC, 2%. При этом дифференцирующий уро-
вень LepR вырос до 3.4%, а общий эффект всех
исследованных локусов составил 1.5%.

Дифференцировать выборки костромской по-
роды методом байесовского кластерного анализа
удалось только в результате совместного исследо-
вания их с абердин-ангусской и русской комолой
породами. При выявленном наиболее вероятном
числе кластеров, равном четырем, наибольшей из-
менчивостью обладает костромская порода, в раз-
ных выборках которой наблюдается от двух до че-
тырех основных кластеров, в то время как у одной
из лучших мясных пород абердин-ангусской, пред-
ставлен практически только один кластер (94%), а у
русской комолой породы – два.

Таким образом, у костромской породы выяв-
лен уровень внутрипородной изменчивости со-
поставимый с межпородным, что характерно да-
леко не для всех пород. Так, исследованные ранее
две выборки ярославской породы крупного рога-
того скота не отличались друг от друга даже по
столь полиморфному гену главного комплекса
гистосовместимости, как ген BOLA-DRB3 (Lazeb-
naya et al., 2020).

Стоит отметить, что локус GHR, характеризу-
ющийся максимальной изменчивостью не обла-
дал дифференцирующим эффектом для выборок
костромской породы даже при включении в сов-
местный анализ двух дополнительных пород, по-
скольку популяционная структура изменчивости
этого маркера практически одинакова во всех ис-
следованных нами выборках и породах. Это мо-
жет объясняться несколькими причинами: либо
эффектом основателя, так как при создании по-
роды использовали определенное число быков-
основателей и коров со специфическим соотно-
шением частоты аллелей исследованного локуса,
который они и передали по наследству, либо эф-
фектом отбора, который мог быть, как искус-
ственным, в случае ассоциации полиморфизма
этого локуса с признаками мясной или молочной
продуктивности, так и естественным, направлен-
ным против генотипов с пониженной приспособ-
ленностью, либо сочетанием этих типов отбора.
Известно, что исследованная нами замена адени-
нового остатка на гуаниновый в положении 257
(rs109300983) в десятом экзоне гена GHR приво-
дит к замене аминокислоты серин (AGC) на
аминокислоту глицин (GGC) в цитоплазматиче-
ском домене рецептора гормона роста (Chakraborty
et al., 2016). Несмотря на то, что обе аминокисло-
ты являются нейтральными, но молекула глици-
на более компактна, поэтому, нельзя исключить
влияние данной замены на конформацию рецеп-
тора. Наблюдаемое у двух мясных пород такое же
соотношение частот аллелей исследованного ло-
куса, как и в выборках костромской породы, ве-

Рис. 4. Дерево кластеров, выявленных в результате
байесовского кластерного анализа абердин-ангус-
ской, русской комолой пород и выборок костромской
породы, исследованных по четырем маркерам. Обо-
значения: цифрам соответствуют кластеры, имеющие
следующие цветовые обозначение на рис. 3: 1 – кла-
стер красного цвета, 2 – кластер зеленого цвета, 3 –
кластер синего цвета, 4 – кластер желтого цвета.
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роятно, исключает эффект основателя, так как у
этих пород не могли быть одни и те же основате-
ли. Дополнительно к этому отличить эффект ос-
нователя от эффекта отбора можно было бы гено-
типированием всех используемых быков-произ-
водителей и исследованием всех рожденных
животных, а не только соответствующих пород-
ным требованиям, то есть прошедших бонити-
ровку. С другой стороны, межпородные исследо-
вания КРС демонстрируют и другие соотношения
частот аллелей по данному локусу. Так, у мясных
пород шароле и лимузин (Trakovicka et al., 2015) ча-
стота A-аллеля составляла 54 и 56% соответствен-
но, в противоположность исследованной нами ко-
стромской породе, а также породам, данные о кото-
рых представлены другими авторами, абердин-
ангусской, русской комолой (Gorlov et al., 2017) и
симментальской (Ardicli et al., 2017), у которых ча-
стота этого аллеля составляла 74, 76, 75 и 72% соот-
ветственно. В то же время, в двух стадах голшти-
но-фризской породы польской селекции (Olenski
et al., 2010), у айрширской породы финской се-
лекции (Viitala et al., 2006), у абердин-ангуcской
породы, исследованной Федота с соавт. (Fedota
et al., 2017), частота данного аллеля выше по срав-
нению с породами, рассматриваемыми в настоя-
щем исследовании, и равна соответственно 83, 89,
87, 86%. Это свидетельствует о широте диапазона
внутривидового разнообразия по данному локусу.
Является ли установленное нами отсутствие разли-
чий частот A-аллеля гена GHR между выборками ко-
стромской породы случайным, позволил бы выяс-
нить мониторинг внутрипородной изменчивости
этого локуса у данной породы.

Высокий уровень внутрипородной дифферен-
циации у костромской породы по локусам генов
Lep и LepR можно было бы объяснить комбини-
рованным использованием данной породы, ее се-
лекцией по двум направлениям, молочному и
мясному. Вероятно, сказывается и использова-
ние быков-производителей разной линейной
принадлежности, и специфика работы с породой
в племенных заводах, непосредственно осу-
ществляющих селекционную работу, и в племре-
продукторах, в которые животные поступают из
разных племенных заводов. Так, наибольшая
консолидация животных в выборке “Караваево”
костромской породы, возможно, отражает ре-
зультат длительной селекции на высокие показа-
тели молочной продуктивности (удои, высокое
содержание молочного жира и белка, пригод-
ность молока к сыроварению), которые, как от-
мечает ряд авторов, у некоторых пород также ас-
социированы с исследованными нами маркерами
(Banos et al., 2008; Trakovická et al., 2013; Hill et al.,
2016). Именно данный племзавод является исто-
рическим центром создания породы, ее совер-
шенствования и поддержания. В репродуктор
“Планета” поступали животные не только из ис-

следованных нами племенных заводов, что, воз-
можно, отражено в наличии у этой выборки вы-
сокой доли кластера зеленого цвета (0.256), прак-
тически отсутствующего в других выборках.

ЗАКЛЮЧЕНИЕ
Таким образом, исследование генетической

структуры пяти выборок молочно-мясной ко-
стромской породы крупного рогатого скота и
двух пород мясного направления селекции по че-
тырем локусам генов, ассоциированным с мясной
продуктивностью, наглядно продемонстрировало
сопоставимость уровней внутри- и межпородной
изменчивости, что подтверждает представление
об аборигенных породах как о породах, отличаю-
щихся большей генетической изменчивостью по
сравнению с глобально распространенными уни-
фицированными породами КРС. Соответственно,
сохранение отечественных пород важно для под-
держания внутривидового разнообразия, особенно
в непредсказуемо меняющихся климатических
условиях, способствующих изменению эпидемио-
логической ситуации.

При этом различные гены вносят не одинако-
вый вклад во внутри- и межпородную дифференци-
ацию. Так, впервые проведенное нами исследова-
ние внутрипородной изменчивости костромского
скота по отдельным и совместно использованным
локусам генов RORC, GHR, Lep, LepR, ассоцииро-
ванным с продуктивными признаками, показало
на данном генетическом материале дифференци-
рующую способность локусов Lep, LepR, а также
локуса гена RORC при анализе с группой сравне-
ния. Полученные результаты убедительно дока-
зывают необходимость продолжения комплекс-
ных исследований в этом направлении, что особен-
но важно для аборигенных пород, о генетическом
разнообразии которых информации недостаточ-
но. Дальнейший мониторинг изменчивости по
маркерам селекционно-ценных признаков может
стать основой для проведения исследований дан-
ных локусов с целью поиска ассоциаций с продук-
тивными признаками у костромской породы.
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Intrabreed Differentiation of the Native Kostroma Cattle 
Breed Based on SNP-Markers of Meat Productivity

I. V. Lazebnayaa, *, A. V. Perchunb, and O. E. Lazebnyc

aVavilov Institute of General Genetics, Russian Academy of Sciences, Moscow, Russia
bFederal Centre for Animal Health, Vladimir, Russia
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For the first time, a study of the intrabreed variability of four single nucleotide polymorphisms of the RORC,
GHR, Lep and LepR genes associated with meat productivity was carried out in five samples of the Kostroma
breed of dairy and meat breeding, and a comparison was made with the known data for two related meat
breeds, Aberdeen Angus and Russian polled. The same alleles of the loci of the studied genes prevailed in fre-
quency both in all samples of the Kostroma breed and in two additional breeds involved in the joint analysis.
The distribution of genotype frequencies in all samples of the Kostroma breed did not deviate from the Har-
dy–Weinberg distribution. According to the complex of the studied markers, differentiation of the samples of
the Kostroma breed from each other and from the Aberdeen-Angus and Russian polled breeds was revealed
by the method of multidimensional scaling based on pairwise FST values and using the G-test. Analysis of
samples of the Kostroma breed with two other breeds using the Bayesian clustering method revealed four la-
tent genetic structures. In the Kostroma breed, all types of clusters were found, in the Aberdeen-Angus and
Russian polled breeds, only a few. A different contribution of the studied loci to intra- and interbreed differ-
entiation was established. So, at the intrabreed level, the Lep and LepR genes showed themselves, and at the
interbreed level, the RORC gene additionally manifested itself. At the same time, the GHR gene locus was
characterized by the greatest variability. In general, in terms of the loci of the studied genes, the intrabreed
variability of the Kostroma breed was comparable to that of the interbreed. The results obtained are discussed
in connection with the involvement of these loci in population processes in the studied cattle breeds and sub-
stantiate the need for a more detailed study of intrabreed variability in SNP markers associated with breeding-
valuable traits in the entire range of breeds, regardless of their productive orientation.

Keywords: cattle, Kostroma cattle breed, GHR, Lep, LepR and RORC genes, intrabreed variability
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