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В современной биологической науке изучение и сохранение биоразнообразия рассматри-
вается как одна из важных и актуальных задач (L.F. Groeneveld с соавт., 2010). В ХХ столетии 
во всем мире в животноводстве использовалось ограниченное число пород, что привело к суще-
ственному снижению численности локальных пород, которые до недавнего времени активно вовле-
кались в сельскохозяйственное производство (B. Rischkowsky с соавт., 2007). Настоящий обзор 
описывает современное состояние знаний о генофонде крупного рогатого скота (КРС), при этом 
особое внимание уделено российским генетическим ресурсам. Дано краткое описание эволюции 
методов, применяемых при изучении генетического разнообразия. Обобщены результаты исследова-
ний аллелофонда пород крупного рогатого скота на основе анализа полиморфизма митохондриаль-
ной ДНК и микросателлитов (M.-H. Li с соавт., 2009; J. Kantanen с соавт., 2009; P.V. Gorelov с 
соавт., 2011; T.Yu. Kiseleva с соавт., 2014; A.A. Traspov с соавт., 2011; R. Sharma 2015). Диску-
тируются преимущества использования полиморфизмов единичных нуклеотидов (single nucleotide 
polymorphism, SNP) в режиме полногеномного сканирования для изучения популяционной струк-
туры и генетических связей между породами (R. Fries с соавт., 2001; R. Martinez-Arias с соавт., 
2001; C. Xing с соавт., 2005). Приведены данные о дивергенции пород на основании анализа их 
полногеномных SNP профилей (J.E. Decker с соавт., 2009; L.A. Kuehn с соавт., 2011; E.J. McTavish 
с соавт., 2013; J.E. Decker с соавт., 2014; J.E. Decker с соавт., 2016; T. Iso-Touru с соавт., 
2016). Охарактеризован современный аллелофонд отечественных пород скота (N.A. Zinovieva с 
соавт., 2016; A. Yurchenko с соавт., 2018; A.A. Sermyagin с соавт., 2018). В сравнительных ис-
следованиях пород Bos taurus Евразии установлена высокая генетическая специфичность якут-
ского скота. Показано сохранение существенной доли аутентичных генетических компонентов в 
ряде российских пород (холмогорской, ярославской, красной горбатовской), что позволяет рас-
сматривать их в качестве наиболее значимых национальных генетических ресурсов и обосновы-
вает необходимость более глубокого изучения и сохранения этих пород. Отмечается, что исполь-
зование даже такого мощного инструмента, как анализ множественных SNPs, не всегда позволя-
ет однозначно интерпретировать полученные результаты с точки зрения демографической исто-
рии отечественных пород. Это обусловлено существенными изменениями в аллелофонде совре-
менных популяций как российских пород, так и пород, предположительно принимавших участие 
в их формировании. Информационная значимость результатов, полученных молекулярно-генети-
ческими методами при изучении эволюции пород, может быть существенно повышена за счет 
вовлечения в исследования исторических образцов ДНК, например костного материала из кра-
ниологических и остеологических коллекций (О.И. Боронецкая с соавт., 2017). В настоящее 
время разработаны методы, позволяющие получать препараты, которые пригодны для широкого 
спектра молекулярно-генетических исследований как митохондриальной, так и ядерной ДНК, 
включая анализ на уровне индивидуальных генов и полных геномов (D.E. McHugh с соавт., 2000; 
A. Beja-Pereira с соавт., 2006; M. Gargani с соавт., 2015). Вовлечение в исследования историче-
ских образцов позволит получить новые данные об эволюции отечественного аллелофонда пород 
и уточнить происхождение современных популяций. Результаты таких исследований найдут при-
менение при разработке программ сохранения пород, а также в селекции при создании органиче-
ских систем производства, основанных на использовании отечественных генетических ресурсов. 
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Изучение и сохранение биоразнообразия становится все более ак-
туальной задачей современной биологической науки (1). Сельскохозяй-
ственные генетические ресурсы — это национальный и мировой биологи-
ческий капитал, крайне необходимый для развития систем производства 
будущего (2). В XX столетии развитие животноводства во всем мире скон-
центрировалось на использовании ограниченного числа пород, что приве-
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ло к существенному снижению численности локальных пород, которые до 
недавнего времени активно вовлекались в сельскохозяйственное произ-
водство (3). Так, за последние полвека суммарная численность шести рос-
сийских локальных пород молочного направления продуктивности (хол-
могорская, ярославская, бестужевская, костромская, красная горбатовская, 
суксунская) снизилась более чем в 10 раз — с 3,4 млн гол. в 1960 году до 
312,6 тыс. гол. в 2015 году, при этом численность ярославской, костром-
ской и бестужевской пород уменьшилась в 19-37 раз. Современная попу-
ляция красного горбатовского скота по численности сегодня составляет 
лишь около 0,6 % от показателя середины прошлого столетия (рис.).  
 

 
Изменение численности локальных российских пород крупного рогатого скота (тыс. гол.):  —
2015 год,  — 1991 год,  — 1960 год (4-6). 

 

С увеличением спроса на продукцию животноводства в мире в це-
лом и в России в частности следует ожидать дальнейшей ориентации про-
изводства на использование нескольких основных пород и, как следствие, 
усиления тенденции снижения биоразнообразия. 

Наряду с уменьшением численности локальных пород, наблюдает-
ся активное использование скрещивания оставшейся незначительной ча-
сти чистопородного поголовья, что ставит локальные породы под угрозу 
исчезновения (3). С генетической точки зрения, использование кроссбри-
динга приводит к исчезновению целого ряда уникальных аллелей, прежде 
всего редких, что может стать причиной потери ценных признаков и 
свойств пород, включая компонентный состав продукции, устойчивость к 
заболеваниям, хорошую способность к адаптации к природно-климати-
ческим условиям конкретных регионов и др. В этой связи важно оценить 
существующее состояние аллелофонда пород, идентифицировать популя-
ции и индивидуумов — носителей исходных породоспецифических аллелей 
и уникальных аллельных сочетаний для разработки на основе полученной 
информации программ сохранения генетической аутентичности пород. 

Настоящий обзор описывает современное состояние знаний в об-
ласти исследования генофонда крупного рогатого скота, при этом особое 
внимание уделено отечественным генетическим ресурсам. Дискутируют-
ся возможности привлечения исторических образцов для изучения эво-
люции пород.  

Для реконструкции демографической истории пород сельскохозяй-
ственных животных нашли применение различные типы ДНК маркеров 
(7). В 1960-х годах главным инструментом для характеристики генетиче-
ского разнообразия, популяционной структуры и генеалогических связей 
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между породами был анализ групп крови и полиморфизма белков молока 
(8, 9). Выявление полиморфизмов митохондриальной ДНК (мтДНК) и 
высокополиморфных микросателлитов открыло новые возможности для 
более информативных генетических исследований (10). Исследование по-
лиморфизма D-петли мтДНК показало наличие двух независимых очагов 
доместикации тауринового и зебувидного скота (11-13), что впоследствии 
подтвердилось при изучении микросателлитов (14, 15). Микросателлиты 
были использованы для верификации гибридного происхождения ближне-
восточных пород скота (15, 16), демонстрации различного исторического 
происхождения средиземноморских и североевропейских популяций круп-
ного рогатого скота (17), уточнения классификации евразийских пород 
крупного рогатого скота (18), определения происхождения некоторых ло-
кальных популяций и пород (19, 20). Полиморфизмы митохондриальной 
ДНК и микросателлиты были успешно использованы для оценки разнооб-
разия, установления генетических связей, характеристики популяционной 
структуры ряда российских пород крупного рогатого скота на глобальном 
(21) и региональном уровне (22-24). Результаты M.-H. Li и J. Kantanen 
(18) подтвердили экспансию высокопродуктивных пород, таких как крас-
ная датская, ангельнская, голштино-фризская и айрширская, в северную и 
восточную Европу, включая Россию. Авторы указывают на смешанное 
происхождение ярославской, истобенской и холмогорской пород скота, 
что, по их мнению, является следствием использования кроссбридинга и 
может отражать наличие множественных миграционных событий из со-
седних областей Европы, Азии и Ближнего Востока. Во всех вышеназван-
ных породах отмечалось наличие заметного генетического компонента ев-
ропейского черно-пестрого равнинного скота. Следует, однако, отметить, 
что это противоречит мнению ряда авторов, которые указывают на то, что 
холмогорский, ярославский и истобенский скот формировался лишь с не-
значительным влиянием голштино-фризского скота (25, 26). При сравни-
тельных исследованиях патернального (Y-хромосомальные микросател-
литные гаплотипы) и матернального (гаплотипы мтДНК) разнообразия 
J. Kantanen с соавт. (21) показали ускоренную потерю Y-хромосомальной 
изменчивости у локально разводимого скота, включая российские породы 
(холмогорская, ярославская, истобенская, суксунская, красная горбатов-
ская), что, по мнению авторов, стало следствием интенсивной выбраковки 
племенных быков и отцовской формы кроссбридинга. На основании ана-
лиза мтДНК было показано сходство финских и северных российских по-
род скота. С использованием микросателлитов охарактеризовано состояние 
аллелофонда и генетической структуры сычевской и симментальской пород 
(22, 24), получены данные о неравновесии по сцеплению 29 микросател-
литных локусов в шести отечественных популяциях скота (23).  

Еще один метод анализа полиморфизма одновременно большого 
количества локусов, нашедший широкое применение в изучении гено-
фондов сельскохозяйственных животных, — исследование полиморфизма 
фрагментов ДНК, фланкированных инвертированными повторами микро-
сателлитных локусов (inter simple sequence repeats, ISSR маркеры). ISSR 
маркеры позволяют анализировать сходство и различия генофондов видов, 
пород (внутрипородных групп), проводить оценку их консолидированно-
сти, чистопородности и генеалогических связей (27, 28) В исследованиях 
российских и зарубежных пород крупного рогатого скота выявлен спектр 
ISSR локусов, которые могут использоваться для маркирования видов Bos 
taurus и Bos indicus, описания стандарта пород, их генетического профиля, 
породоспецифичного паттерна (29, 30). 
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Анализ полиморфизма мтДНК, микросателлитов и ISSR-маркеров 
позволил продвинуться в понимании истории происхождения и эволюции 
пород, однако в связи с недостаточной информативностью этих типов 
ДНК маркеров результаты исследований не всегда могли быть однозначно 
интерпретированы.  

Развитие новых высокопроизводительных технологий генотипиро-
вания привело к широкому использованию в исследовании геномов жи-
вотных ДНК маркеров на основе полиморфизмов единичных нуклеотидов 
(single nucleotide polymorphism, SNP). В настоящее время SNP — предпо-
чтительный тип маркеров для геномной оценки, установления родства 
между индивидуумами, определения степени инбридинга и гибридизации, 
генетического картирования высокого разрешения и более полной харак-
теристики генетических ресурсов (31, 32). Как главное преимущество SNP 
в качестве маркеров по сравнению с микросателлитами рассматривается 
их широкое распространение в геноме, ясный мутационный механизм с 
низким уровнем гомоплазии и более низкая степень мутабильности. Ме-
тодическими преимуществами анализа SNP считается отсутствие особых 
требований к качеству ДНК (анализ SNP проводится, как правило, по-
средством получения коротких ампликонов длиной менее 100 п.н.), более 
низкая степень ошибочного генотипирования, возможность автоматиза-
ции процесса с применением технологий высокопроизводительного гено-
типирования и стандартизации получаемых данных (33-35). SNPs способ-
ны обеспечивать более широкое покрытие генома по сравнению с STR 
(short tandem repeats) и могут быть использованы в случае как нейтраль-
ных, так и находящихся под давлением отбора генов (36, 37). Несмотря на 
существующее многообразие методов изучения SNP (37), в настоящее время 
все большее распространение получает технология полногеномного анали-
за на платформе BeadArrayTM («Illumina, Inc.», США), позволяющая про-
водить одновременное тестирование от нескольких десятков до несколь-
ких сотен тысяч таких SNPs (38). Доминированию SNP маркеров в иссле-
довании геномов животных способствовала разработка и вывод на рынок 
коммерческих ДНК-чипов, позволяющих проводить одновременный ана-
лиз десятков и даже сотен тысяч SNPs (39). 

Анализ SNP на полногеномном уровне с использованием Bovine 
SNP50 BeadChip («Illumina, Inc.», США) успешно применялся для уточне-
ния исторического происхождения и характеристики современной струк-
туры популяций крупного рогатого скота во всем мире (40-45). В мас-
штабном исследовании J.E. Decker c соавт. (40) была сконструирована 
филогенетическая сеть, включающая 48 пород крупного рогатого скота 
(n = 372), что позволило точно описать генетические связи между поро-
дами и улучшить доказательную базу касательно истории доместикации и 
формирования пород. E.J. McTavish с соавт. (38) показали, что североаме-
риканские породы, а также многие родственные породы Южной Европы 
имеют гибридное происхождение, проявляя геномные компоненты как Bos 
taurus, так и B. indicus. Используя широкий спектр аналитических методов, 
J.E. Decker c соавт. (43) смогли четко разделить 134 породы домашнего 
крупного рогатого скота (n = 1543) между тремя группами: азиатский Bos 
indicus, евразийский B. taurus и африканский B. taurus. Было показано, что 
африканская группа B. taurus содержит большую долю предков африкан-
ского тура, что обусловливает ее дивергенцию от группы евразийской 
группы B. taurus. Показано влияние других видов, отличных от B. taurus и 
B. indicus, на формирование азиатских пород крупного рогатого скота; 
установлено заметное влияние шортгорнов на развитие европейских по-
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род, выявлена интрогрессия африканского скота B. taurus у иберийских и 
итальянских пород скота (43). 

Исследования российских пород скота на полногеномном уровне 
пока менее масштабны. Для оценки генетического разнообразия и струк-
туры современных популяций пяти российских пород скота — бестужев-
ской, холмогорской, костромской, красной горбатовской и ярославской 
были использованы 35874 полиморфных SNPs (46). Анализ полученных 
SNP профилей позволил четко дифференцировать российские породы 
друг от друга и от голштинской, используемой в качестве сравнения. Все 
исследованные российские породы имели сложное происхождение и про-
являли наличие геномных компонентов других российских пород, а в не-
которых случаях — наличие примеси голштинов. Исследование 274 инди-
видуумов 18 отечественных пород в сравнении с 135 мировыми породами 
(47) показало их разделение на 4 кластера, отражающих предковые взаимо-
связи с другими породами. Было показано, что некоторые породы (напри-
мер, холмогорская, якутская, ярославская) имеют специфические генети-
ческие профили, что делает их приоритетными для более глубоких иссле-
дований. Детальное изучение популяционной структуры и взаимосвязей 
девяти отечественных пород скота (бестужевской, черно-пестрой, калмыц-
кой, холмогорской, костромской, красной горбатовской, суксунской, якут-
ской и ярославской) с другими 36 породами Bos taurus Евразии выполнено 
A.A. Sermyagin с соавт. (48). Анализ посредством многомерного шкалиро-
вания (multidimensional scaling, MDS) подтвердил отнесение всех исследо-
ванных отечественных пород к Bos taurus. По результатам анализа Neighbor-
Net и Admixture все породы разделились на три группы. Якутский и кал-
мыцкий скот сформировал отдельную группу вследствие турано-монголь-
ского происхождения. Черно-пестрая, костромская и суксунская породы 
проявляли наличие существенной доли предковых компонентов трансгра-
ничных европейских пород — соответственно голштинской, бурой швиц-
кой и красной датской. Холмогорская, ярославская, красная горбатовская 
и бестужевская породы характеризовались наименьшей долей интрогрес-
сии трансграничных пород, что делает их наиболее значимым националь-
ным генетическим ресурсом. 

Вместе с тем следует отметить, что исследование современных по-
пуляций локальных российских пород скота даже с использованием такого 
мощного инструмента, как полногеномный SNP-анализ, не всегда позво-
ляет однозначно интерпретировать полученные результаты с точки зрения 
демографической истории пород. Причина заключается в том, что аллело-
фонд современных популяций как российских пород, так и пород, предпо-
ложительно принимавших участие в их формировании, в процессе развития 
подвергся существенным изменениям. С одной стороны, это вызвано влия-
нием меняющихся природно-климатических условий, с другой — коррек-
тировкой направлений и методов селекции. Практикуемая в последние 
десятилетия интенсивная селекция по ограниченному числу признаков, 
несомненно, способствовала закреплению в популяциях аллелей, положи-
тельно ассоциированных с селектируемыми признаками, и элиминации 
ряда других аллелей — нейтральных или находящихся в отрицательной 
зависимости по отношению к таким признакам. Еще одной причиной, 
затрудняющей идентификацию аутентичных генетических компонентов у 
современных популяций отечественного скота, стало практикуемое в по-
следние десятилетия активное использование кроссбридинга с высокопро-
дуктивными трансграничными породами. Так, красные голштины интен-
сивно используются для улучшения скота бестужевской породы (49), чер-
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но-пестрый голштинский скот — для улучшения холмогорской (54, 55) и 
тагильской пород (56, 57), бурый швицкий — для улучшения костромско-
го скота (54-56) и т.д. Практически полностью поглощена голштинами 
отечественная черно-пестрая порода: анализ родословных более 500 бы-
ков-производителей, используемых в системе искусственного осеменения 
в России (57), показал наличие лишь нескольких животных, имеющих 
50 % и более крови черно-пестрой породы. Другой проблемой при интер-
претации данных молекулярно-генетических исследований может стать то, 
что некоторые исходные породы, участвующие в формировании российских 
пород скота, прекратили свое существование. Так произошло, например, с 
тирольским скотом, имевшим широкое распространение в Европе в XIX 
веке (58). Предполагают, что тирольский скот, массовый экспорт которого в 
Россию датирован 1848 годом (59), оказал существенное влияние на фор-
мирование аллелофонда бестужевской и красной горбатовской пород (60).  

Информационную значимость результатов молекулярно-генетиче-
ских исследований демографического происхождения пород можно суще-
ственно повысить за счет вовлечения в исследования исторических образ-
цов ДНК. Полученные ДНК-профили таких животных могут быть исполь-
зованы в качестве эталона при определении генофондного статуса совре-
менных популяций скота, а также для идентификации особей — носите-
лей уникальных аллелей или аллельных сочетаний, свойственных истори-
ческим образцам и отсутствующих у большинства животных современных 
популяций. Информация о генотипах исторических образцов может быть 
использована при проведении полногеномных ассоциативных исследова-
ний (genome wide association study, GWAS), а также при определении ми-
шеней для геномного редактирования. Источником ДНК для такого рода 
анализов могут стать образцы костной ткани черепов из краниологических 
коллекций (61). Краниологический метод был основным при изучении 
происхождения домашних животных до открытия биологических марке-
ров. Впервые его предложил в 1865 году профессор сравнительной анато-
мии из Швейцарии Ludwig Rütimeyer (1825-1898) (цит. по 62). Затем после-
довал ряд аналогичных работ, выполненных на различных породах скота. В 
России сравнительно-анатомический метод применили при обследовании 
крупного рогатого скота К.Э. Линдерман (1873 и 1874 годы), А.Ф. фон-
Миддендорф (1884 год), П.Н. Кулешов (1888 год), Е.Ф. Лискун (1910 год), 
Ю.А. Филипченко (1915 и 1916 годы), В.П. Устьянцев (1915), А.А. Браунер 
(1919 год) (цит. по 62). Краниологический метод изучения отечественных 
пород скота получил наибольшее развитие в работах Е.Ф. Лискуна. Он 
предложил методику краниологических исследований (63), которая более 
50 лет активно использовалась в изучении сельскохозяйственных живот-
ных разных видов. Е.Ф. Лискун стал создателем уникальной краниологи-
ческой и остеологической коллекции домашних животных из различных 
районов Европы и Азии, не имеющей аналогов как в России, так и за ру-
бежом. В 1947 году коллекция была передана в дар Московской сельско-
хозяйственной академии им. К.А. Тимирязева. Коллекция содержит более 
700 черепов животных, в том числе 350 — крупного рогатого скота 41 по-
роды и породной группы (64). Учитывая, что экспонаты коллекции дати-
рованы концом XIX—началом XX века, их использование в молекулярно-
генетических исследованиях позволит получить эталонные профили пород 
скота и проследить их эволюцию за более чем 100-летний период истории.  

В настоящее время разработаны методы, позволяющие получать 
ДНК, пригодную для проведения широкого спектра молекулярно-гене-
тических исследований как митохондриальной, так и ядерной ДНК, вклю-
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чая анализ на уровне индивидуальных генов и полных геномов (65-67). 
Уже первые результаты молекулярно-генетических исследований с исполь-
зованием в качестве ДНК-маркеров 10 локусов микросателлитов (TGLA227, 
BM2113, ETH10, SPS115, TGLA122, INRA23, TGLA126, BM1818, ETH225, 
BM1824) показали заметные генетические различия между современными и 
историческими образцами скота ярославской и холмогорской пород. Раз-
витие исследований с привлечением дополнительного числа исторических 
образцов и расширением спектра используемых ДНК маркеров позволит 
получить новые данные об эволюции отечественного аллелофонда пород 
за последнее столетие.  

Итак, результаты проведенных исследований генофондов россий-
ских пород крупного рогатого скота показывают сохранение в большин-
стве пород аутентичных геномных компонентов, что делает их важней-
шими национальными генетическими ресурсами и резервом изменчиво-
сти, необходимым для поддержания устойчивости систем сельскохозяй-
ственного производства в будущем. Сравнение современных и историче-
ских образцов на геномном уровне с привлечением набора ДНК марке-
ров даст результаты, которые найдут применение при разработке про-
грамм сохранения пород, а также в селекции при создании органических 
систем производства, основанных на использовании отечественных гене-
тических ресурсов.  
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A b s t r a c t  
 

In modern biological science, the study and conservation of biodiversity is considered as 
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one of the important field of research (L.F. Groeneveld et al., 2010). In the twentieth century, only 
a limited number of breeds was used in animal husbandry worldwide, which led to a significant de-
crease in the number of local breeds, which until recently were actively involved in agricultural pro-
duction (B. Rischkowsky et al., 2007). This review describes the current state of knowledge in re-
search of the gene pool of cattle, with special attention paid to Russian genetic resources. The evolu-
tion of methods used for the studies of genetic diversity is briefly described. The results of studies of 
allele pool of cattle breeds based on analysis of polymorphism of mitochondrial DNA and microsat-
ellites are summarized (M.-H. Li et al., 2009; J. Kantanen et al., 2009; P.V. Gorelov et al., 2011; 
T.Yu. Kiseleva et al., 2014; A.A. Traspov et al., 2011; R. Sharma 2015). The advantages of using 
single nucleotides polymorphisms (SNP) at genome-wide level to study the population structure and 
genetic relationships between breeds are discussed (R. Fries et al., 2001; R. Martinez-Arias et al., 2001; 
C. Xing et al., 2005). Data on the divergence of breeds based on the analysis of their whole-genome 
SNP genotypes are presented (J.E. Decker et al., 2009; L.A. Kuehn et al., 2011; E.J. Mctavish et al., 
2013; J.E. Decker et al., 2014; J.E. Decker et al., 2016; T. Iso-Touru et al., 2016). The allele pool of 
modern populations of the Russian cattle breeds is characterized (N.A. Zinovieva et al., 2016; A. 
Yurchenko et al., 2018; A.A. Sermyagin et al., 2018). In comparative studies of Eurasian taurine 
breeds, the high genetic divergence of Yakut cattle was detected. The review shows the maintenance 
of the significant part of authentic genetic components in the several Russian breeds (Kholmogor, 
Yaroslavl, Red Gorbatov), which allows us to consider them as the most valuable national genetic 
resources and confirms the need for a more in-depth studies and preservation of these breeds. It is 
noted that the use of even such a powerful tool as the analysis of multiple SNPs does not always 
allow unambiguous interpretation of the results from the point of view of the demographic history of 
Russian breeds. This is due to significant changes in the allele pool of modern populations of both 
Russian breeds and breeds that presumably took part in their formation. The informative power of 
results obtained in the study of the evolution of breeds using molecular genetic methods can be sub-
stantially enhanced by involvement in research of the historical DNA samples, such as bone material 
from the cranial and osteological collections (O.I. Boronetska et al., 2017). Currently, methods have 
been developed to obtain DNA, which are suitable for a wide range of molecular genetic studies of 
both mitochondrial and nuclear DNA, including analysis at the level of individual genes, and com-
plete genomes (D.E. McHugh et al., 2000; A. Beja-Pereira et al., 2006; M. Gargani et al., 2015). 
Involvement the historical samples in the studies will provide new data on the evolution of allele 
pool of the Russian breeds and clarify the origin of modern populations. The results of such studies 
will be used in the developing the programs for the conservation of breeds, as well as in establishing 
the organic production systems based on the use of local genetic resources. 

 

Keywords: biodiversity, Russian cattle breeds, DNA markers, historical DNA samples. 
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