
171 
 

Выявление предпочтительных, с точки зрения селекции, вариан-

тов гена CAPN1  позволит дополнительно к традиционному отбору 

животных проводить селекцию на основе ДНК-технологий, т. е. по 

генотипу, что в итоге даст возможность осуществлять целенаправлен-

ное разведение предпочтительных генотипов мясного скота и тем са-

мым ускорить процесс селекции на мясные качества.  
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Эффект селекции в молочном скотоводстве является одним из 

определяющих факторов экономики ведения отрасли. Направление ее, 

в свою очередь, зависит от таких факторов, как потребность населения 

в продуктах питания и перерабатывающей промышленности – в сырье. 

Селекция крупного рогатого скота в настоящее время отличается ря-

дом особенностей: долговременное хранение генетического материала 

и возможность эффективного использования генофонда мировых по-

род позволило существенно увеличить масштабы и темп улучшения 

молочного скота, расширить диапазон распространения наследствен-

ной информации отдельных производителей.  

В ускорении совершенствования молочной продуктивности спе-

циализированных пород крупного рогатого скота выделяют два на-

правления использования молекулярно-генетических маркеров. Одно 

из них – выявление у крупного рогатого скота генов молочной продук-

тивности. Например, при картировании QTL главных признаков мо-
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лочной продуктивности (удой, содержание белка и жира в молоке) у 

животных голштинской породы установлена разная локализация таких 

генов в хромосомах в зависимости от страны, где проводились иссле-

дования. Очевидно, что результаты таких исследований будут сущест-

венно зависеть от особенностей генофонда рассматриваемых пород 

животных, а также от факторов окружающей среды, в которой они раз-

водятся. До недавнего времени использование генетических методов в 

селекции животных со стороны практиков вызывало много вопросов, 

отчасти потому, что большинство количественных признаков имеют 

полигенный характер наследования, что осложняет ведение селекци-

онной работы. Однако разработка новых методов молекулярно-генети-

ческого анализа предоставила практическую возможность использова-

ния ДНК-маркеров в селекции. 

Цель наших исследований направлена на разработку методов 

применения генов-маркеров PRL (пролактина), BLG (β-лактоглобули-

на) и HG (гормона роста) в селекционном процессе крупного рогатого 

скота для повышения молочной продуктивности. 

Экспериментальная часть работы осуществляется в лаборатории 

ДНК-технологий УО «ГГАУ». 

В качестве объекта исследования мы использовали быков-произ-

водителей и коров белорусской черно-пестрой породы. Предмет иссле-

дования: биопробы ткани и спермы. 

Полиморфизм генов бета-лактоглобулина исследовали методом 

ПЦР-ПДРФ анализа. 

Для амплификации участка генов BLG были подобраны прайме-

ры и программы: BLG 1: 5′ -TGT GCT GGA CAC CGA CTA CAA AAA 

G - 3′; BLG 2: 5′- GCT CCC GGT ATA TGA CCA CCC TCT -3′. 

BLG:ПЦР-программа: «горячий старт» – 5 мин при 94
0
С; 35 цик-

лов: денатурация – 60 с при 94
0
С, отжиг – 60 с при 60

0
С, синтез – 60 с 

при 72
0
С; достройка – 5 мин при 72

0
С.  

Для рестрикции амплифицированного участка гена BLG исполь-

зовали эндонуклеазы: BsuRI (HaeIII). При расщеплении продуктов ам-

плификации по гену BLG идентифицируются следующие генотипы: 

BLG
АА 

– фрагмент 148, 99 п.н. (ассоциирован с более высокой молоч-

ной продуктивностью); BLG
АВ

 – фрагменты 148, 99, 74 п.н.; BLG
ВВ

 – 

фрагменты 99,74 п.о. (ассоциирован с более высоким содержанием 

жира и белка в молоке и обуславливает больший выход сыра). 

Оценку полиморфизма гена пролактинового рецептора проводили 

с использованием следующих праймеров и программы: 

- PRLR 1: 5΄ - CGA GTC CTT ATG AGC TTG ATT CTT- 3΄; 

- PRLR 2: 5΄ - GCC TTC CAG AAG TCG TTT GTT TTC- 3.΄ 
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ПЦР-программа: «горячий старт» – 5 мин при 95
0
С; 30 циклов: 

денатурация – 30 с при 95
0
С, отжиг – 30 с при 63

0
С, синтез – 30 с при 

72
0
 С, достройка– 10 мин при 72

0
С. 

Для рестрикции амплифицированного участка гена PRLR исполь-

зуют эндонуклеазу AvaII. При расщеплении продуктов амплификации 

рестриктазой AvaII при 37
0
С идентифицируются следующие генотипы: 

PRLR
 AA

 – 156 п.н.; PRLR
 АB

 – 156, 82, 74 п.н.; PRLR
 BB 

– 82, 74 п.н. 

(предпочтителен – более высокое содержание белка в молоке и выход 

сыра, лучшие коагуляционные свойства молока). 

Оценку полиморфизма гена гормона роста GH проводили с ис-

пользованием следующих праймеров и программы:GH 1: 5′ -CCG TGT 

CTA TGA GAA GC - 3′ GH 2: 5′- GTT CTT GAG CAG CGC GT -3′. 

ПЦР-программа:  

«Горячий старт» – 4 мин при 94
0
С; 35 циклов: денатурация – 60 с 

при 94
0
С, отжиг – 60 с при 59

0
С, синтез – 60 с при 72

0
С; достройка– 4 

мин при 72
0
С. 

Длина амплифицированного фрагмента – 223 п.о. 

При расщеплении продуктов амплификации рестриктазой Alu I 

при 37
0
С идентифицируются следующие генотипы: 

GH
VV

 – фрагмент 208 п.о.; 

GH
LL

 – фрагменты 172, 35 п.о. (ассоциирован с высокими показа-

телями удоя и количества молочного белка); 

GH
LV

 – фрагменты 208,172 и 35 п.о. (ассоциирован с более высо-

ким содержанием жира в молоке). 

Дальнейшие исследования направлены на изучение генетической 

структуры популяции и ассоциации полиморфных фрагментов генов 

PRL (пролактин), BLG (β-лактоглобулин) и HG (гормон роста) с мо-

лочной продуктивностью. 
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