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Аннотация 

Введение. Экстерьерные параметры коровы могут иметь решающее значение в развитии патологического состо-

яния, например, особенности строения крестца могут быть связаны с риском дистоции (патологические или труд-

ные роды). Параметры таза являются одним из ключевых факторов управления легкостью отела в молочном ско-

товодстве, однако современная селекция направлена на закрепление в стаде особей с наибольшей молочной про-

дуктивностью и длительным хозяйственным использованием, и экстерьерные параметры, к сожалению, учиты-

ваются в меньшей степени. Цель исследования — выявить ассоциации однонуклеотидных полиморфизмов с экс-

терьерными показателями таза коров, играющими важную роль в предрасположенности к легкому или трудному 

отелу, что позволит определить генетические маркеры для использования в селекционных программах.  

Материалы и методы. Исследование проведено в Уральском НИВИ — структурном подразделении 

ФГБНУ УрФАНИЦ УрО РАН в период с 2023 по 2025 гг. Исследованы модели наследования экстерьерных па-

раметров по трем проекциям таза коров голштинской породы (n=155): высота в крестце, ширина в маклоках, 

ширина в седалищных буграх. Ассоциативные тесты проведены с использованием SNPassoc для программной 

среды R.  

Результаты исследования. Установлено, что средние значения и стандартные отклонения для высоты таза ко-

ров в крестце равны 161,7±5,3 см; для ширины в маклоках — 41,1±3,9 см; для ширины в седалищных буграх — 

22,4±2,1 см. Проведено генотипирование каждой особи по 13 полиморфизмам. Для коров голштинской породы 

по rs109452259 выявлен отрицательный эффект аллеля C* на ширину в маклоках. Обнаружено предположи-

тельно эпистатическое взаимодействие для rs134055603 и rs43038601 для генотипов G/G и C/A, соответственно, 

с положительным эффектом на высоту в крестце. Также обнаружено эпистатическое взаимодействие для 

rs134055603 и rs137396952, вероятно, с синергическим характером для генотипа C/A и C/C соответственно. 

Обсуждение и заключение. Полученные в ходе исследования данные статистически достоверны для наблюдае-

мого взаимодействия. К потенциальным ограничениям исследования следует отнести возможное влияние не-

учтённых смешивающих факторов, таких как вариабельность внутри исследуемых групп по возрасту животных, 

живой массе, номеру лактации и т. д. Подтверждение биологических механизмов требует дополнительных функ-

циональных исследований. 

Ключевые слова: коровы, голштинская порода, экстерьерные показатели, высота в крестце, ширина в маклоках, 

ширина в седалищных буграх, полиморфизмы, генетические ассоциации, селекция 
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Abstract 

Introduction. Exterior traits of a cow can have crucial effect on development of pathological conditions, for example, 

sacrum anatomy features can be related to the risk of dystocia (pathological or difficult parturition). In dairy farming, 

pelvic parameters are one of the key factors enabling control of easy calving. However, modern breeding focuses on 

selection of the herd individuals with the highest milk yield and long-term economic productivity, whereas the exterior 

traits, unfortunately, are taken into account to a lesser extent. The aim of the present research is to identify associations 

of single-nucleotide polymorphisms with cow pelvic exterior parameters that are important prerequisites of susceptibility 

to easy or difficult calving. As a result, it will be possible to determine the genetic markers to be included into the selec-

tion-breeding programs. 

Materials and Methods. The study was conducted at Ural Research Veterinary Institute — a structural division of Ural 

Federal Agrarian Research Center of the Ural Branch of the Russian Academy of Sciences in the period from 2023 to 

2025. The exterior trait inheritance patterns were studied in Holstein cows (n=155) across three pelvic dimensions: sacrum 

height, hip width, and ischial tuberosity width. Association tests were conducted using SNPassoc R package. 

Results. The mean values and standard deviations for pelvic height at sacrum in cows were found to be 161.7±5.3 cm; 

for width at hips — 41.1±3.9 cm; for width at ischial tuberosities — 22.4±2.1 cm. For each individual, genotyping with 

13 polymorphisms was performed. Rs109452259 polymorphism in C* allele was revealed to have negative effect on hip 

width in Holstein cows. Rs134055603 and rs43038601 polymorphisms in G/G and C/A genotypes respectively, were 

established to have putative epistatic interaction with positive effect on the sacrum height. Also, rs134055603 and 

rs137396952 polymorphisms in C/A and C/C genotypes respectively were found to have possibly synergistic effect.  

Discussion and Conclusion. The data obtained in the frame of the study are reliable for the observed-level statistical 

interaction. Potential limitations of the study include possible influence of the unaccounted confounding factors, such as 

variability of animals within the studied groups by age, live body weight, lactation number, etc. For confirmation of the 

biological mechanisms, further functional studies are required. 

Keywords: cows, Holstein breed, exterior traits, sacrum height, hip width, ischial tuberosity width, polymorphisms, ge-

netic associations, selection-breeding 
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Введение. В современном животноводстве эксте-

рьер крупного рогатого скота является важнейшим 

производственным показателем, напрямую влияющим 

на состояние здоровья, продуктивные показатели и ре-

продуктивную функцию [1]. Индексы телосложения, 

учитываемые при селекции молочных коров, являются 

одними из первоначальных показателей оценки непро-

дуктивных признаков [2]. Gibson с соавторами предпо-

лагают, что рост теленка связан с последующей лакта-

ционной эффективностью коров: более высокие телята 

производят в будущем больше молока за несколько 

лактаций, чем более низкие, с учётом живой массы [3]. 

Результаты исследования Schmidtmann с соавторами 

показывают, что животные более крупного размера с 

выраженными костными выступами и низким индек-

сом кондиции тела BCS (Body Condition Score) более 

подвержены метаболическим нарушениям [4].  
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Экстерьерные параметры могут иметь решающее 

значение в развитии патологического состояния живот-

ного. Например, особенности строения крестца могут 

быть связаны с риском дистоции (патологические или 

трудные роды) [5]. Значительно более высокая доля 

дистоции была обнаружена у коров как с узким крест-

цом, так и наоборот, с более широким по сравнению с 

оптимальным для отела анатомическим строением 

крестца [6]. Влияние породы на частоту дистоции объ-

ясняется различиями в относительной массе тела при 

рождении, строении таза и значительными колебаниями 

размеров таза у некоторых пород [5]. Поскольку совре-

менная селекция направлена в основном на закрепление 

в стаде особей с наибольшей молочной продуктивно-

стью и длительным хозяйственным использованием, 

дистоция остается серьезной проблемой, частота встре-

чаемости которой оценивается от 10 до 50 % [7]. 

Цель исследования — выявить ассоциации однонук-

леотидных полиморфизмов с экстерьерными показате-

лями таза коров голштинской породы, играющими важ-

ную роль в формировании предрасположенности к лег-

кому или трудному отелу. Полученные данные позволят 

определить генетические маркеры для использования в 

селекционных программах совершенствования стада. 

Материалы и методы. Работа выполнена в отделе 

геномных исследований и селекции животных Ураль-

ского НИВИ – структурного подразделения ФГБНУ 

УрФАНИЦ УрО РАН в период с 2023 по 2025 гг. ПЦР-

исследования проведены на образцах ДНК коров 

голштинской породы (n=155) из двух сельскохозяй-

ственных организаций (СХО), занимающихся разведе-

нием крупного рогатого скота (СХО № 1, n=70; СХО 

№ 2,n=85). В исследованную выборку были включены 

животные с одной и более лактациями. Этические 

стандарты соблюдены: проведение исследований (от-

бор крови у животных из хвостовой вены) было одоб-

рено Комиссией по биоэтике ФГБНУ «Уральский фе-

деральный аграрный научно-исследовательский центр 

Уральского отделения Российской академии наук» 

(протокол № 136 от 13 октября 2025 г.) 

Оценка экстерьерного линейного профиля живот-

ных выполнена по трем проекциям: высота в крестце, 

ширина в маклоках, ширина в седалищных буграх. 

Описательная статистика фенотипов — средние значе-

ния, стандартные отклонения —выполнена с помощью 

программы STATISTICA 12 (StatSoft Inc, США). 

Проведено генотипирование по 13 SNPs для всей вы-

борки коров. Для выполнения ассоциативных тестов ис-

следованы полиморфные маркеры rs134055603, 

rs137396952, rs109452259, rs110347054, rs110352004, 

rs133674837, rs109529386, rs109279094, rs109611915, 

rs134668940, rs41567027, rs43038601, rs41255693, ранее 

показавшие в ходе GWAS-исследований достоверные  

ассоциации по отношению к ряду физиологически 

ценных параметров крупного рогатого скота: 

– продуктивное долголетие [8]; 

– легкость отела [9, 10]; 

– вес тела [11]; 

– длина туши после разделки [12] 

– и других параметров продуктивности [10, 13]. 

В данной статье представлены как собственные 

разработки по технологии генотипирования TaqMan, 

так и уже ранее описанные тест-системы (таблица 1). 

Оценку взаимосвязи с фенотипом на основе полу-

ченных генетических данных проводили по каждому 

полиморфному локусу в отдельности. В веб-инстру-

менте SNPStats (Institut Català d'Oncologia, Испания) 

[19] и пакете SNPassoc [20] для программной среды R 

(Autonomous University of Barcelona, Испания) оцени-

вали 5 моделей наследования признака: кодоминант-

ная, доминантная, рецессивная, сверхдоминантная и 

log-аддитивная; а в качестве величины эффекта вы-

ступало отношение шансов (разница в значениях па-

раметров экстерьера) c 95%-ным доверительным ин-

тервалом по сравнению с гомозиготой по альтерна-

тивному аллелю.  

Для проведения ассоциативных исследований с помо-

щью пакета SNPassoc в программной среде R использо-

вали функцию WGassociation. Для проверки наличия «ген-

ген» взаимодействий использовали функцию 

interactionPval (Phen, data=data, model='co'). Выполнены ас-

социативные тесты по трем проекциям таза: высота в 

крестце, ширина в маклоках, ширина в седалищных буг-

рах; а также оценка наличия «ген-ген» взаимодействия по 

каждому из экстерьерных параметров. Для более деталь-

ного изучения комбинаций аллелей, имеющих вклад в 

формирование признака с учетом «ген-ген» взаимодей-

ствий, была построена линейная модель: lm("Phen ~", 

"SNP1", "*", "SNP2", data=data). Для эпистатических отно-

шений она представляет собой перебор каждой комбина-

ции генотипов и определение для каждой из таких комби-

наций среднего значения по фенотипу. При выполнении 

каждого анализа выполнена post-hoc поправка Бонфер-

рони. 

Результаты исследования. Определено, что для 

голштинских коров средние значения и стандартные 

отклонения для высоты в крестце равны 161,7±5,3 см; 

для ширины в маклоках — 41,1±3,9 см; для ширины в 

седалищных буграх — 22,4±2,1 см. 

Показано, что бо́льшие значения ширины таза обес-

печивают достаточно места для благополучного вына-

шивания плода и легкого отела, а также необходимое 

пространство между задними конечностями для более 

объемного чашеобразного вымени [21]. Таким обра-

зом, благоприятным фенотипом считаются бо́льшие 

значения каждого из трёх параметров экстерьера. 
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Таблица 1 

Олигонуклеотиды, использованные в данном исследовании для генотипирования крупного рогатого скота 

SNP, локализа-

ция и геномный 

контекст 

Олигонуклеотиды 
Ампликон, 

п.н. 
Источник 

rs133674837 

6:21766662 

BDH2 

F,AAAGAAGGTGCCAAAGT 

91 
Данное ис-

следование 

R,TCAAGCTATGGAGGTGCT 

P1,[R6G]ATCAATGACTCCAAACT[BHQ1] 

P2,[ROX]ATATCAATGAATCCAAACT[BHQ2] 

rs41567027 

6:43657946 

PPARGC1A 

F, CACTAGAAAGCACACTTCA 

197 
Данное ис-

следование 

R, ATACTTGGCTGTGTGGAA 

P1, [R6G]AGAAGCCGCAAGGTCA[BHQ1] 

P2, [ROX]CAGAAGCTGCAAGGTCA[BHQ2] 

rs109279094 

6:45175137 

PPARGC1A 

F, ACTAAACCTCTCTGTCTT 

338 
Данное ис-

следование 

R, GATTTGTGTCAGCTCCT 

P1, [R6G]TCCCCCAGACTCATAA[BHQ1] 

P2, [ROX]CTCCCCTAGACTCATAAC[BHQ2] 

rs109611915 

6:88739941 

GC – NPFFR2 

F, CCTTGTAAATGCAGAATCCAC 

132 
Данное ис-

следование 

R, GAACCAAACGTTGACCTGAT 

P1, [R6G]TCATTTTGCAGATAACAGAAC[BHQ1] 

P2, [ROX]TTCATTTTGAAGATAACAGAACTA[BHQ2] 

rs110347054 

6:88751491 

GC – NPFFR2 

F, GGAGCTGGGATTGATGCCTAC 

226 [14] 
R, AAGAAAATCA+CA+CTTCAAAAGGATA 

P1, [ROX]CCTACTCCCTC+C+A+CTGGGTG[BHQ2] 

P2, [Cy5]CCTACTCCCTCC+G+CTGGGTG[BHQ2] 

rs109452259 

6:88800322 

GC – NPFFR2 

F, GCAAAAACACAATATGCTGGAT 

415 [16, 15] 
R, AGGTCAAACAACTAAACAGTGG 

P1, [ROX]CTTGTC+A+A+CTT+C+CA[BHQ2] 

P2, [FAM]CTTGTC+A+C+CTTCCA[BHQ1] 

rs137396952 

6:88817457 

GC – NPFFR2 

F, ATGCAGCAGAAACAAGGGTTAAA 

225 [17] 
R, GTACAGCCACTGTGCAACAAC 

P1, [HEX]GA+TT+CAGCATG+G+T+G+TCAG[BHQ2] 

P2, [Cy5]GATT+CAGCATG+G+C+G+TCAG[BHQ3] 

rs134055603 

6:88832335 

GC – NPFFR2 

F, GACAAGGCTTTTGATAGGTGAAA 

316 [17] 
R, CAAAGCAACCACACAATGTTG 

P1, [HEX]CAT+TT+TCT+T+A+GA+CT+T+CTG[BHQ1] 

P2, [Cy5]CATTTTCT+T+G+GA+CT+T+CTG[BHQ3] 

rs134668940 

6:88838658 

GC – NPFFR2 

F, GGCAGAGAACTTGACT 

276 
Данное ис-

следование 

R, AGTATCTTG+GCCTCTT 

P1, [R6G]AGAATAGCACATGGCACA[BHQ1] 

P2, [ROX]TAGAATAGCAAATGGCACATA[BHQ2] 

rs110352004 

6:88948552 

GC – NPFFR2 

F, GTAGGGATT+GAT+GC+CCTTGAA 

232 [14] 
R, TACAATA+CA+C+CATAT+CTTTTTCATCC 

P1, [HEX]AA+TA+C+GTAC+AA+CACT+CT+T[BHQ1] 

P2, [ROX]TA+C+GTAC+GA+CACTCTGT[BHQ2] 

rs109529386 

25:26982725 

LOC100847190 – 

ZNF688 

F, ACTAAAGATCCCACGTGCTA 

500 
Данное ис-

следование 

R, GTCTTACTACTGTCCCCACA 

P1, [R6G]AAGGTGCCACAGCCAGA[BHQ1] 

P2, [ROX]AGGTGCCGCAGCCA[BHQ2] 

rs43038601 

18:57032285 

TRNAG-UCC – 

TRNAG-UCC 

F, TGATAACACGTACA+GAGT 

180 
Данное ис-

следование 

R, CAATAAGGCGATTCGTGG 

P1, [R6G]TGGTGTCTCGGTTGC[BHQ1] 

P2, [ROX]TGTCTAGGTTGCTTTTACTG[BHQ2] 

rs41255693 

26:21272422 

SCD1 

F, CCCTTATGACAAGACCATCAACC 

90 [18] 
R, GACGTGGTCTTGCTGTGGACT 

P1, [FAM]СТТАСССACAGCTCCCA[BHQ1] 

P2, [HEX]TACCCGCAGCTCCC[BHQ1] 
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Обнаружены значимые эффекты SNP rs109452259 

на значение ширины в маклоках для голштинских коров 

по кодоминантной, доминантной и log-аддитивной мо-

делям наследования. Наименьшее значение AIC для 

rs109452259 по доминантной модели наследования, 

причем генотипы C/A и A/A имеют разницу с C/C, рав-

ную 2,17 см; значение p=0,0006. 

Интересная особенность, выявляемая в ходе изучения 

наследования того или иного фенотипа, заключается в 

наличии «ген-ген» взаимодействий полиморфизмов. В 

данном исследовании определено наличие эпистатических 

отношений для пар полиморфизмов 

rs134055603 – rs43038601 и rs134055603 – rs137396952 по 

кодоминантной модели наследования (рис. 1). Уровень 

значимости для них скорректирован: уровень α<0,00032. 

Статистически значимое наличие эпистатических 

взаимосвязей выявлено для полиморфизма 

rs134055603. Данный SNP имеет значимый положи-

тельный вклад в высоту крестца только при наличии 

аллеля A* в генотипе по полиморфизму rs43038601, а 

его отсутствие (комбинация G/G и C/C по rs134055603 

и rs43038601 соответственно) имеет отрицательный 

эффект по фенотипу (рис. 2). Стоит отметить, что ко-

личество особей с генотипом A/A по полиморфизму 

rs43038601 по каждой из трех комбинаций ≤ 3. Таким 

образом, интерпретация данных комбинаций геноти-

пов невозможна. Для других шести комбинаций вы-

борка на каждую из них составляет ≥ 10. 

 

 

Рис. 1. Скрининг на наличие эпистатических и аддитивных взаимодействий полиморфизмов при наследовании высоты в 

крестце для коров голштинской породы 

 

Рис. 2. График с сеткой фасетов для объединенных выборок коров голштинской породы по отношению к высоте в крестце 

для эпистаза rs134055603 и rs43038601. Скорректированный R2 = 0,0923. F-критерий = 2,957. Значение p < 0,0043 

 

Противоположный характер эпистатических отно-

шений выявлен для rs134055603 с полиморфизмом 

rs137396952. Комбинация аллеля А* в генотипе 

rs134055603 и аллеля C* в генотипе rs137396952 имеет 

положительный эффект по отношению к высоте в 

крестце (рис. 3). Стоит повторить, что количество осо-

бей с генотипом A/A по полиморфизму rs43038601 по 

каждой из трех комбинаций ≤ 3. 
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Рис. 3. График с сеткой фасетов для объединенных выборок коров голштинской породы по отношению к высоте в крестце 

для эпистаза rs134055603 и rs137396952. Скорректированный R2 = 0,0902. F-критерий = 2,909. Значение p < 0,0049 

Обсуждение и заключение. В ходе исследования 

155 голов крупного рогатого скота голштинской по-

роды определены средние значения и стандартные от-

клонения для высоты в крестце (161,7±5,3 см), ширины 

в маклоках (41,1±3,9 см) и ширины в седалищных буг-

рах (22,4±2,1 см). Проведено генотипирование каждой 

особи по 13 полиморфизмам. Выявлено, что для коров 

голштинской породы при генотипировании по 

rs109452259 желательно проводить отрицательный от-

бор по аллелю C* для повышения показателя ширины 

в маклоках. Обнаружено эпистатическое взаимодей-

ствие для rs134055603 и rs43038601, вероятно, с синер-

гическим характером для генотипа G/G и C/A соответ-

ственно. Обнаружено эпистатическое взаимодействие 

для rs134055603 и rs137396952, вероятно, с синергиче-

ским характером для генотипа C/A и C/C соответ-

ственно. Полученные данные достоверны для стати-

стически наблюдаемого взаимодействия, подтвержде-

ние биологических механизмов требует дополнитель-

ных функциональных исследований. 

К потенциальным ограничениям исследования сле-

дует отнести возможное влияние неучтённых смеши-

вающих факторов. К числу таких факторов могут от-

носиться вариабельность внутри исследуемых групп 

по возрасту животных, живой массе, номеру лактации 

и происхождению (сельскохозяйственной организа-

ции). Их наличие могло оказать влияние на получен-

ные результаты и их последующую интерпретацию. 
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