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Аннотация. В статье представлена методика определения полимор-

физма гена MC1R с помощью метода  ПЦР-ПДРФ-анализа. Дана характери-

стика генетической структуры популяций крупного рогатого скота мясных 

пород (лимузинская, герефордская, абердин-ангусская), содержащегося в сель-

скохозяйственных предприятиях Республики Беларусь, по гену меланокорти-

нового рецептора 1 типа. Установлен полиморфизм гена меланокортинового 

рецептора 1 типа, представленный двумя аллелями – MC1RЕ и MC1Rе  . Иден-

тифицировано три генотипа: MC1REE, MC1REe и MC1Ree. 
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Summary. The article presents a method for determining  the polymorphism of 

the MC1R gene using the method of PCR-RFLP analysis. A characteristic of the 

genetic structure of the population of beef cattle (Limousine, Hereford, Aberdeen-

Angus) contained in agricultural enterprises of the Republic of Belarus, on the gene 

of melanocortin receptor type 1. The gene polymorphism of the melanocortin recep-

tor type 1, represented by two alleles – MC1RЕ and MC1Rе, has been established. 

Three genotypes have been identified: MC1REE, MC1REe and MC1Ree. 

 (Поступила в редакцию 03.06.2019 г.) 

Введение. Проведение селекционно-племенной работы и ее эф-

фективность в молочном скотоводстве зависит от многих факторов: 

технологических (условия содержания, оптимальное кормление), сре-

довых (создание условий для проявления генотипа в фенотипе) и гене-
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тических (получение животных с высоким наследственным потенциа-

лом). Поэтому племенная работа наряду с традиционными методами 

должна включать достижения в области генетики и биотехнологии жи-

вотных. 

В нашей стране одним из направлений совершенствования крупно-

го рогатого скота является эффективная маркер-зависимая селекция, 

позволяющая вести отбор и подбор родительских форм на генном 

уровне, т. е. проводить селекцию по генотипу непосредственно на 

уровне ДНК, не учитывая изменчивость хозяйственно полезных при-

знаков, обусловленную внешней средой и технологическими фактора-

ми, выявлять генетический потенциал животных в раннем возрасте, 

независимо от пола и своевременно оценивать признаки, которые фе-

нотипически проявляются поздно. 

В настоящее время основной задачей современного животновод-

ства является получение высокопродуктивных животных, дающих вы-

сококачественную продукцию и, что немаловажно, отвечающих опре-

деленным  критериям внешнего вида. Цвет шерсти  является чрезвы-

чайно важным фенотипическим признаком у животных.  

До сих пор идентифицированные гены-кандидаты, которые оказы-

вают значительное влияние на окраску у крупного рогатого скота, в 

основном кодируют факторы, находящиеся в меланоцитах. Парадок-

сальность ситуации, сложившаяся в генетике окрасов, состоит в том, 

что, несмотря на то, что история вопроса насчитывает много десятиле-

тий, достаточно трудно интерпретировать молекулярно-генетическую 

природу формирования окраски шерстного волокна. Это нелегко сде-

лать даже на стадии биосинтеза пигмента, находящегося непосред-

ственно под генетическим контролем. Исключение составляют лишь 

мутации тирозиназного гена, поскольку активность этого фермента 

играет роль «узкого места» в синтезе меланинов. Цвет шерсти может 

быть сложным признаком, который связан со многими генами.  Из-

вестно, что более 150 генов и 300 генетических локусов связаны с пиг-

ментацией и окрасом шерсти животных [2, 3, 8].  

Племенное животноводство предъявляет определенные требования 

к внешнему виду сельскохозяйственных животных. Цвет шерсти явля-

ется важной чертой для различения пород, поэтому важно расширить 

знания о генетическом фоне пигментации и использовать их в будущем 

для определения генетической картины породы. Цвет шерсти может 

быть сложным признаком, который связан со многими генами. MC1R 

(ген меланокортинового рецептора 1 типа) играет центральную роль в 

регуляции синтеза эумеланина (черная/коричневая окраска) и феоме-
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ланина (красная/желтая окраска) в меланоцитах у крупного рогатого 

скота и кодируется локусом  расширения – Extension (E). 

Ген MC1R играет центральную роль в регуляции образования 

окраски шерсти животных. У крупного рогатого скота ген MC1R рас-

положен на хромосоме 18 и состоит из одного экзона. Разнообразие 

цветовых окрасок шерстного покрова связано с наличием, распределе-

нием и биохимической активностью меланоцитов, в которых два типа 

меланинового пигмента. Меланины представляют собой пигменты с 

разной молекулярной массой, образованные ферментативным окисле-

нием аминокислоты тирозина, из которой синтезируются два вида 

пигментов: эумеланины и феомеланины. Эумеланины продуцируют 

черные/коричневые цвета, тогда как феомеланины производят крас-

ные/желтые цвета. Пигментация шерстного покрова в основном опре-

деляется распределением этих двух пигментов с образованием черно-

го/коричневого и желтого/красного цветов соответственно. Доминант-

ные аллели в локусе расширения (Extencion E) индуцируют черную 

пигментацию, тогда как рецессивные аллели продлевают образование 

феомеланинов, определяя красную/желтую пигментацию [4, 7]. Тиро-

зиназа – фермент, ограничивающий скорость и участвующий в синтезе 

обоих меланинов, регулируется гормоном стимулирующим меланоци-

ты (αMSH). Этот гормон и некоторые другие меланотропные пептиды 

стимулируют образование меланина в меланоцитах путем связывания с 

рецептором меланокортина – 1 (MC1R), рецептором, связанным с G-

белком, кодируемым геном Extencion. Кроме того, количество эумела-

нина и феомеланина в меланоцитах контролируется геном Агути 

(ASP), который действует как антагонист  передачи сигналов MSH че-

рез MC1R, даже если его механизм действия спорен. Опыты показали, 

что активация рецепторов приводит к увеличению черно-коричневой 

пигментации животных, а уменьшение рецепторной активности к уве-

личению красно-желтой пигментации. Выделяют три аллеля этого ге-

на: 

- доминантный черный аллель (E
D
) происходит из-за T296C заме-

ны; 

- рецессивный красный аллель (e) образуется в результате G-

делеции (G310), которая приводит к нефункциональному рецептору и, 

следовательно, к низкому уровню тирозиназы, что приводит к образо-

ванию феомеланина;  

- дикий тип (E+) кодирует нормальный функциональный рецептор 

MSH (отсутствие 2 вышеупомянутых мутаций: T296C, G310) [2]. 

Доминантный черный (E
D
) – доминирующий, животные с этим ал-

лелем являются черными (сплошными или пятнистыми). Дикий тип 
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(E+) производит крупный рогатый скот с различной окраской (от крас-

новато-коричневой до коричневато-черной). Две копии рецессивного 

красного (e) аллеля приведут к красному цвету. Другие гены ассоции-

рованные с окраской шерстного покрова действуют как модификаторы 

этих базовых цветов, добавляя другие варианты. Стоит отметить, что у 

голштинского крупного рогатого скота могут присутствовать два дру-

гих варианта, которые могут маскировать эффекты других аллелей 

MC1R . Они известны как «черный/красный» (красный цвет меняется 

на черный) и «красный вариант» (доминирующий красный цвет). До-

минирующий красный  переопределяет MC1R и производит домини-

рующий красный пигмент. Доминантный красный ген не зависит от  

MC1R [4, 5, 6, 7]. 

Цель работы – разработка методики определения полиморфизма 

гена MC1R методом ПЦР-ПДРФ-анализа и изучение генетической 

структуры популяции крупного рогатого скота мясных пород, содер-

жащегося на сельскохозяйственных предприятиях Республики Бела-

русь. 

Материал и методика исследований. Исследования проводились 

в отраслевой научно-исследовательской лаборатории ДНК-технологий 

УО «Гродненский государственный аграрный университет». В каче-

стве объекта исследований был использован генетический материал 

(ушной выщип) крупного рогатого скота (бычки) мясных пород: лиму-

зинской (n=21, РУСП «Гродненское племпредприятие»), герефордской 

(n=22, СПК им. Деньщикова) и абердин-ангусской (n=78, РСУП 

«Олекшицы»).  

ДНК-диагностику генотипов по гену MC1R проводили с использо-

ванием метода полимеразной цепной реакции (ПЦР) и полиморфизма 

длин рестрикционных фрагментов (ПДРФ). Ядерную ДНК выделяли 

перхлоратным методом. Основные растворы для выделения ДНК, ам-

плификации и рестрикции готовили по Т. Маниатису, Э. Фрич, Дж. 

Сэмбруку [1].  

Для качественного проведения ПЦР важна не только концентра-

ция  геномной ДНК, но также и ее степень очистки, которая была 

определена с использованием современного спектрофотометра Implen 

P360 (при длине волны 260 нм). Оптимальная концентрация геномной 

ДНК, которой достаточно для проведения реакции, составила 100 

нг/мкл. Степень очистки выделенной ДНК колебалась в пределах от 

1,8 до 2,2. Нативность выделенной ДНК определяли с помощью элек-

трофореза в 1% агарозном  геле по отсутствию «шлейфа» фрагментов 

ДНК, а также интенсивности  свечения  бромистого  этидия  в  УФ  

свете  на  гель-документирующей системе GelDoc (BioRad, США). 
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Для амплификации участка гена MC1R  использовали праймеры: 

MC1R 1: 5' –GGA CCC TGA  GAG CAA GCAC- 3' 

MC1R 2: 5'- CTC ACC TTC AGG GAT  GGTCTA- 3' 

Реакционная смесь для амплификации общим обьемом 20 мкл  

включала: ПЦР буфер 10-х, 25 мМ MgCl2, dNTP 2,0 мМ, 30 пМ каждо-

го праймера, 0,25 U Tag-полимеразы, 100 нг/мкл выделенной ДНК и 

H2O до 20 мкл.  

Для амплификации ПЦР использовали термоциклер C1000 Touch
TM 

BIORAD с соответствующими температурными и временными профи-

лями.  

Режим амплификации MC1R: 

х1: 95
0
С – 5 мин   

х30: 94
0
С – 30 с, 57

0
С – 30 с, 72

0
С – 30 с 

х1:  72
0
С – 10 мин. 

Длина фрагмента гена MC1R – 296 п. н. Для рестрикции амплифи-

цированного участка гена MC1R применяли эндонуклеазу MspI. Реак-

цию проводили при температуре 37°С. Продукты рестрикции разделя-

ли электрофоретически в 3% агарозном геле (при напряжении 130 В) в 

ТВЕ буфере при УФ-свете с использованием бромистого этидия на 

системе гель-документирования Gel Doc RX+ (BIORAD). 

При расщеплении продуктов амплификации по гену MC1R иден-

тифицировались следующие генотипы: EE (160; 136 п. н.), Ee (296; 160; 

136 п. н.), ee (296 п. н.). 

EE – 160; 136 п. н. (черная окраска шерстного покрова сплошная 

или черно-пестрая),  

Ee – 296; 160; 136 п. н. (коричневато-черная либо красновато-

коричневая окраска),  

ee – 296 п. н. (красная окраска). 

 

Рисунок – Электрофореграмма технического результата 

предложенного способа определения полиморфизма гена MC1R у 

крупного рогатого скота 
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Примечание – М-ДНК-маркер 100 п. н. (ОДО «Праймтех», Беларусь); 

1, 5, 9, 12 – генотип Ee; 3, 4, 6, 7, 10, 11 – генотип ee; 2, 8 – генотип EE 

Результаты исследований и их обсуждение. В результате прове-

денных исследований в популяции крупного рогатого скота установлен 

полиморфизм гена меланокортинового рецептора 1 типа, представлен-

ный двумя аллелями – MC1R
Е
 и MC1R

е 
. Идентифицировано три гено-

типа: MC1R
EE

, MC1R
Ee

 и MC1R
ee

 (таблица 1). 

Таблица – Частота встречаемости аллелей и генотипов по гену 

MC1R у крупного рогатого скота мясных пород 

Порода 

Частота встречаемости 

аллелей генотипов, % 

MC1RE MC1Re MC1REE MC1REe MC1Ree 

Лимузинская 

(n=21) 
0,024 0,976 – 4,8 95,2 

Герефордская 

(n=22) 
0,341 0,659 13,6 40,9 45,5 

Абердин-ангусская 

(n=78) 
0,449 0,551 30,8 28,2 41,0 

Анализ данных таблицы свидетельствует о том, что у бычков мяс-

ных пород частота встречаемости аллеля MC1R
E
 была на уровне от 

0,024 (лимузинская) до 0,449 (абердин-ангусская). Более высокая ча-

стота встречаемости аллеля MC1R
е
 отмечена у бычков лимузинской 

(0,976) и герефордской (0,659) пород. Среди протестированных живот-

ных чаще встречались особи с генотипом MC1R
ее

 (от 41,0% у абердин-

ангусской до 95,2% у лимузинской породы). При этом среди бычков 

лимузинской породы животных с генотипом MC1R
EЕ

 не выявлено. Ко-

личество особей с генотипом MC1R
Eе

 составило 4,8-40,9%. 

Представленные данные свидетельствуют о преобладании аллеля 

MC1R
e
, что сигнализирует о низком уровне тирозиназы, приводящем  к 

образованию феомеланина, который детерминирует красную/желтую 

пигментацию шерстного покрова у крупного рогатого скота.  

Заключение. Таким образом, в результате проведенных исследо-

ваний разработана методика проведения ПЦР-ПДРФ-анализа по выяв-

лению полиморфизма гена меланокортинового рецептора 1 типа 

(MC1R), ассоциированного с окраской шерстного покрова у крупного 

рогатого скота. Подобран оптимальный режим, концентрация и объем 

реакционной смеси, режим амплификации и рестрикции.  

Анализ распределения генотипов по гену MC1R в популяции  

крупного рогатого скота мясного направления продуктивности, содер-

жащегося на сельскохозяйственных предприятиях Республики Бела-

русь, позволил установить преобладание животных с генотипом 
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MC1R
ee

 (от 41,0% абердин-ангусская порода до 95,2% лимузинская 

порода). 
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Аннотация. Улучшение потребления и повышение эффективности ис-

пользования кормов, получение максимальной животноводческой производи-

тельности обеспечивается высоким уровнем сбалансированного кормления с 

использованием разных кормовых добавок. В связи с этим исследования по 

определению оптимальных уровней кормления цыплят-бройлеров современных 

кроссов являются актуальными и имеют важное народнохозяйственное зна-

чение. После проведения исследований на цыплятах-бройлерах кросса Кобб-500 

с добавлением к основному рациону кормовой добавки «Субалин» в пределах 
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