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The inter-breed crossing (crossbreeding) permits one 
to introduce new alleles, extend genetic diversity,  
and achieve desired phenotypic characteristics  
of initial breeds. on the other hand, crossbreeding  
may cause a decrease in genetic differentiation  
of indigenous breeds due to loss of the part of their 
unique allele pool. The objective of the present work 
was to investigate the effect of crossbreeding  
on the allele pool variability of Russian Black and white 
cattle by using 10 microsatellite loci (BM1818, BM2113, 
ETH10, ETH225, TGLA122, TGLA126, TGLA227, ILST005, 
ETH185, and ILST006). The study was performed  
with purebred pedigree bulls of the Russian Black  
and white breed (Bw_PB, n = 14) and two groups 
of their crosses with Holsteins carrying 25,0–62,5 % 
(Bw_KR1, n = 16) and less than 12,5 % of the Black  
and white gene pool (Bw_KR2, n = 67). Purebred 
Holstein bulls (HoLST, n = 42) were used as a reference 
group. It was found that the increase in Holstein’s 
blood could lead to the observed decrease in genetic 
diversity evaluated by the average number of effective 
alleles per loci (from 4,59 ± 0,46 to 3,87 ± 0,53),  
by the value of the Shannon index (from 1,60 ± 0,13 
to 1,46 ± 0,14) and by the observed heterozygosity 
degree (from 0,779 ± 0,053 to 0,687 ± 0,055). It is 
shown that crossbreeding with Holsteins increases 
the genetic similarity to HoLST�� Fst = 0,058, 0,036, 
and 0,026; Rst = 0,088, 0,060, and 0,050; DNei = 0,306, 
0,178, and 0,123 for Bw_PB, Bw_KR1, and Bw_KR2, 
respectively. Decrease in the genetic difference 
between the Black and white breed and Holsteins  
due to crossbreeding is confirmed by cluster analysis. 
Thus, evaluation of the allele pool and the level  
of genetic variability in populations are necessary 
for the efficient management of farm animal genetic 
recourses. 
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Межпородное скрещивание (кроссбридинг) способствует 
интродукции новых аллелей, повышению уровня генетического 
разнообразия крупного рогатого скота, достижению желательных  
фенотипических характеристик исходных пород. Однако 
следствием кроссбридинга может стать снижение степени 
генетической дифференциации пород, обусловленное потерей  
части их уникального аллелофонда. Цель настоящей работы –  
изучение влияния кроссбридинга на изменчивость аллелофонда 
отечественного черно-пестрого скота с использованием  
10 локусов микросателлитов (BM1818, BM2113, ETH10, ETH225,  
TGLA122, TGLA126, TGLA227, ILST005, ETH185, ILST006). Исследо-
вания проводили на чистопородных быках-производителях 
черно-пестрой породы (Bw_PB, n = 14) и кроссах с голштинской 
породой с кровностью по черно-пестрой породе 25,0–62,5 % 
(Bw_KR1, n = 16) и менее 12,5 % (Bw-KR2, n = 67). В качестве 
группы сравнения использовали быков голштинской породы 
(HoLST, n = 42). Установлено, что с увеличением доли кровности 
по голштинской породе наблюдается снижение генетического 
разнообразия, оцененного по среднему числу эффективных 
аллелей (с 4,59 ± 0,46 до 3,87 ± 0,53), информационному индексу 
Шеннона (с 1,60 ± 0,13 до 1,46 ± 0,14) и уровню наблюдаемой 
гетерозиготности (с 0,779 ± 0,053 до 0,687 ± 0,055). Показано, что 
следствием кроссбридинга является повышение генетического 
сходства с HoLST�� Fst = 0,058, 0,036 и 0,026, Rst = 0,088, 0,060  
и 0,050, DNei = 0,306, 0,178 и 0,123 для Bw_PB, Bw_KR1 и Bw_KR2 
соответственно. Снижение генетических различий между 
черно-пестрой и голштинской породами, обусловленное 
кроссбридингом, подтверждено результатами кластерного 
анализа. Таким образом, для эффективного управления 
генетическими ресурсами сельскохозяйственных животных 
необходим мониторинг оценки состояния аллелофонда и уровня 
генетической изменчивости в популяциях.

Ключевые слова�� пул аллельной изменчивости; породы крупного 
рогатого скота; микросателлиты; биоразнообразие; генетическое 
разнообразие.
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таблица 1. Динамика генетического разнообразия у отечественного черно-пестрого скота под воздействием кроссбридинга 
с голштинской породой

Группа

Показатели генетического разнообразия

число эффективных  
аллелей, Ne

информационный индекс 
Шеннона, I

степень гомозиготности

наблюдаемая, Ho ожидаемая, He

Bw_PB 4,59 ± 0,46 1,60 ± 0,13 0,779 ± 0,053,779 ± 0,053 ± 0,053053 0,751 ± 0,03751 ± 0,0370,03737

Bw_KR1 4,00 ± 0,46 1,47 ± 0,1347 ± 0,13 ± 0,13 0,719 ± 0,040,719 ± 0,040 ± 0,040040 0,712 ± 0,0392 ± 0,0390,03939

Bw_KR22 3,87 ± 0,53 1,46 ± 0,1446 ± 0,14 ± 0,144 0,687 ± 0,055 ± 0,0550,055 0,692 ± 0,04992 ± 0,0490,0499

HoLST 3,48 ± 0,43 1,32 ± 0,1432 ± 0,14 ± 0,144 0,657 ± 0,042 ± 0,0420,042 0,662 ± 0,04962 ± 0,0490,0499

Сохранение, повышение и использование биораз-
нообразия являются фундаментом поддержания 
устойчивости экосистем в целом и сельскохозяй-

ственных экосистем в частности. Возрастание влияния ан-
тропогенных факторов вследствие развития интенсивных 
систем производства, ориентированных главным образом 
на увеличение экономической эффективности, приводит 
к использованию ограниченного числа культурных пород 
(The State of the World’sAnimal Genetic Resources …, 2007).The State of the World’sAnimal Genetic Resources …, 2007). State of the World’sAnimal Genetic Resources …, 2007).State of the World’sAnimal Genetic Resources …, 2007). of the World’sAnimal Genetic Resources …, 2007).of the World’sAnimal Genetic Resources …, 2007). the World’sAnimal Genetic Resources …, 2007).the World’sAnimal Genetic Resources …, 2007). World’sAnimal Genetic Resources …, 2007).World’sAnimal Genetic Resources …, 2007).’sAnimal Genetic Resources …, 2007).sAnimal Genetic Resources …, 2007). Animal Genetic Resources …, 2007).Animal Genetic Resources …, 2007). Genetic Resources …, 2007).Genetic Resources …, 2007). Resources …, 2007).Resources …, 2007). …, 2007). 
Такие породы постепенно вытесняют массивы, получен-
ные на основе генофонда местного скота, оптимально 
адаптированного к условиям окружающей среды, но, 
как правило, уступающего культурным породам по хозяй-
ственным показателям. Наряду со снижением численно-
сти наблюдается генетическое «разбавление» местных 
пород вследствие кроссбридинга с высокопродуктивными 
породами (Hiemstra et al., 2010). Среди молочных породHiemstra et al., 2010). Среди молочных пород et al., 2010). Среди молочных породet al., 2010). Среди молочных пород al., 2010). Среди молочных породal., 2010). Среди молочных пород., 2010). Среди молочных пород 
крупного рогатого скота под угрозой исчезновения вслед-
ствие интенсивного поглотительного скрещивания с гол-
штинской породой находится аллелофонд отечественного 
черно-пестрого скота, формировавшийся столетиями на 
основе местного скота и адаптированный к различными 
природно-климатическим зонам страны. Поскольку 
локальные породы и региональные массивы скота вно-
сят существенный вклад в генетическое разнообразие 
одомашненных видов (Muir et al., 2008; Долматова и др.,Muir et al., 2008; Долматова и др., et al., 2008; Долматова и др.,et al., 2008; Долматова и др., al., 2008; Долматова и др.,al., 2008; Долматова и др.,., 2008; Долматова и др., 
2011), то сокращение их численности и «разбавление» 
аллелофонда могут стать одной из основных причин 
снижения биоразнообразия одомашненных видов. Другим 
следствием поглощения отечественного генофонда может 
стать поступательное повышение уровня гомозиготности, 
обусловленное использованием в культурных породах 
ограниченного числа элитных быков, с чем связывают 
негативное проявление LoF мутаций (Van Raden et al.,LoF мутаций (Van Raden et al., мутаций (Van Raden et al.,Van Raden et al., Raden et al.,Raden et al., et al.,et al., al.,al.,., 
2011), а также  отрицательное воздействие на показатели 
фертильности (Bjelland et al., 2013).Bjelland et al., 2013). et al., 2013).et al., 2013). al., 2013).al., 2013).., 2013). 

Целью настоящей работы явилось изучение влияния 
кроссбридинга на состояние аллелофонда отечественного 
черно-пестрого скота. 

Материалы и методы
Материалом для исследований служили пробы спермы 
быков отечественной черно-пестрой породы (BW,BW,, n = 97) 
и голштинской породы (HOLST,HOLST,, n = 42), используемой  
в кроссбридинге. Выборка BW была представлена группа-BW была представлена группа- была представлена группа-

ми чистопородных (BW_PB,BW_PB,_PB,PB,, n = 14) и кроссбредных жи-
вотных с кровностью по BW от 25,0 до 62,5 % (BW_KR1,BW от 25,0 до 62,5 % (BW_KR1, от 25,0 до 62,5 % (BW_KR1,BW_KR1,_KR1,KR1,1,  
n = 16) и менее 12,5 % (BW_KR2,BW_KR2,_KR2,KR2,2, n = 67). 

Выделение ДНК проводили с использованием коло-
нок Nexttec (Nexttec�� Biotechnologie GmbH, Германия)Nexttec (Nexttec�� Biotechnologie GmbH, Германия)exttec (Nexttec�� Biotechnologie GmbH, Германия)Nexttec�� Biotechnologie GmbH, Германия)exttec�� Biotechnologie GmbH, Германия) 
в соответствии с рекомендациями производителя. Для 
оценки аллелофонда использовали панель из 10 микроса-
теллитных локусов (BM1818, BM2113, ETH10, ETH225, 
TGLA122, TGLA126, TGLA227, ILST005, ETH185, 
ILST006). Для характеристики аллелофонда использовали 
показатели эффективного числа аллелей (Ne), индексаNe), индекса), индекса 
Шеннона (I), наблюдаемой (Ho) и ожидаемой (He) степе-I), наблюдаемой (Ho) и ожидаемой (He) степе-), наблюдаемой (Ho) и ожидаемой (He) степе-Ho) и ожидаемой (He) степе-) и ожидаемой (He) степе-He) степе-) степе-
ней гетерозиготности. Влияние кроссбридинга на степень 
генетической дифференциации оценивали при парном 
сравнении изучаемых групп по значениям индекса Fst,Fst,, 
индекса Rst, рассчитанного с использованием функцииRst, рассчитанного с использованием функции, рассчитанного с использованием функции 
молекулярной вариансы (AMOVA), и генетическим дис-AMOVA), и генетическим дис-), и генетическим дис-
танциям (Nei) (Nei et al., 1983). Влияние кроссбридингаNei) (Nei et al., 1983). Влияние кроссбридинга) (Nei et al., 1983). Влияние кроссбридингаNei et al., 1983). Влияние кроссбридинга et al., 1983). Влияние кроссбридингаet al., 1983). Влияние кроссбридинга al., 1983). Влияние кроссбридингаal., 1983). Влияние кроссбридинга., 1983). Влияние кроссбридинга 
на степень генетического сходства с HOLST оценивалиHOLST оценивали оценивали 
на основании коэффициента подобия (Q), рассчитанногоQ), рассчитанного), рассчитанного 
для числа кластеров (k = 2) без введения предварительнойk = 2) без введения предварительной = 2) без введения предварительной 
информации о породной принадлежности исследуемых 
индивидуумов (Pritchard et al., 2000). Для расчетов ис-Pritchard et al., 2000). Для расчетов ис- et al., 2000). Для расчетов ис-et al., 2000). Для расчетов ис- al., 2000). Для расчетов ис-al., 2000). Для расчетов ис-., 2000). Для расчетов ис-
пользовали программное обеспечение GenAlEx, v.6.1.4GenAlEx, v.6.1.4, v.6.1.4v.6.1.4.6.1.4 
(Peakall, Smouse, 2006) и Structure, v.3.2.1.Peakall, Smouse, 2006) и Structure, v.3.2.1., Smouse, 2006) и Structure, v.3.2.1.Smouse, 2006) и Structure, v.3.2.1., 2006) и Structure, v.3.2.1.Structure, v.3.2.1., v.3.2.1.v.3.2.1..3.2.1.

Результаты и обсуждение
Проведенные исследования показали, что отечественная 
черно-пестрая порода исходно обладает более высоким 
уровнем генетического разнообразия по сравнению с 
HOLST, оцененным по показателям Ne, I и Ho. Вследствие, оцененным по показателям Ne, I и Ho. ВследствиеNe, I и Ho. Вследствие, I и Ho. ВследствиеI и Ho. Вследствие и Ho. ВследствиеHo. Вследствие. Вследствие 
кроссбридинга с увеличением доли кровности по HOLSTHOLST 
наблюдается поступательное снижение значений всех 
вышеназванных показателей (табл. 1). 

Как следует из данных табл. 2, вне зависимости от 
используемых критериев оценки (Fst, Rst (AMOVA), Nei) 
установлено повышение генетического сходства черно-
пестрого скота по отношению к голштинской породе под 
воздействием кроссбридинга. 

Кластерный анализ выявил распределение черно- 
пестрой и голштинской пород между двумя различными 
кластерами, что подтверждает их общее историческое 
происхождение. На различия в аллелофондах пород ука-
зывают более высокие значения членства индивидуумов 
BW_PB в первом кластере (Q_PB в первом кластере (QPB в первом кластере (Q в первом кластере (QQ1 = 0,272 и QQ2 = 0,728), а 



Динамика биоразнообразия отечественного черно-
пестрого скота под воздействием кроссбридинга

2015
19 • 2

Н.А. Зиновьева, Е.А. Гладырь,  
В.А. Багиров, Г. Брем

224 Генетика и селекция животных

Результаты кластерного анализа чистопородных и кроссбредных быков-производителей отечественной черно-пестрой  
и голштинской пород.
Ось � – коэффициент подобия Q (Pritchard et al., 20008), рассчитанный для числа кластеров k = 2 (Q1 и Q2); ось Y – изучаемые группы 
быков-производителей�� Bw_PB – черно-пестрая чистопородная, Bw_KR1, Bw_KR2 – кроссы черно-пестрой и голштинской пород 
(25,0–62,5 % и менее 12,5 % крови черно-пестрой породы соответственно), HoLST – чистопородная голштинская.

HoLST

Bw_KR2

Bw_KR1

Bw_PB

0 0,2 0,4 0,6 0,8 1,0

Q1

Q2

Коэффициент подобия

Гр
уп

пы
 б

ы
ко

в-
пр

ои
зв

од
ит

ел
ей

таблица 2. Изменение степени генетической дифференциации отечественного черно-пестрого скота под воздействием 
кроссбридинга

Группа
Показатели генетического разнообразия*

Fst Rst (AMoVA) Nei

Bw_PB 0,058 0,088 0,306

Bw_KR1 0,036 0,060 0,178

Bw_KR22 0,026 0,050 0,123

* Значения показателей приведены в сравнении с HoLST.HoLST..

индивидуумов HOLST – во втором кластере (QHOLST – во втором кластере (Q – во втором кластере (QQ1 = 0,756 и 
Q2 = 0,244). Следствием кроссбридинга отечественного 
черно-пестрого скота является возрастание степени его 
генетического сходства с голштинской породой. Это про-
является в поступательном росте значений QQ1 с возраста-
нием доли кровности голштинского скота у кроссбредных 
особей до QQ1 = 0,388 в группе BW_KR1 и QBW_KR1 и Q_KR1 и QKR1 и Q1 и QQ1 = 0,435 – в 
группе BW_KR (рисунок).BW_KR (рисунок)._KR (рисунок).KR (рисунок). (рисунок).

Таким образом, проведенные нами исследования по-
казали, что следствием кроссбридинга отечественного 
черно-пестрого скота являются поступательное снижение 
биоразнообразия и возрастание его генетического сход-
ства с голштинской породой. 

Снижение генетического разнообразия отечественно-
го генофонда пород крупного рогатого скота в целом и 
черно-пестрой породы в частности отражает опасную 
мировую тенденцию в животноводстве. Генетическое 
разнообразие – основа для поддержания разнообразия 
нутриентов в производимой с использованием животных 
пищевой продукции. Принимая во внимание, что более 
90 % производства молока в Российской Федерации обес-
печивается животными черно-пестрой породы, ее заме-
щение или поглощение голштинской породой ставит под 
угрозу реализацию концепции рационального питания, 
которая рассматривается сегодня в качестве фундамента 

для поддержания и улучшения среды обитания человека 
(Sustainable diets …, 2010). Для сохранения биоразнооб-Sustainable diets …, 2010). Для сохранения биоразнооб- diets …, 2010). Для сохранения биоразнооб-diets …, 2010). Для сохранения биоразнооб- …, 2010). Для сохранения биоразнооб-
разия необходимо проведение постоянного мониторинга 
и контроля генетической изменчивости в породах сельско-
хозяйственных животных. Геномная информация может 
стать инструментом для оценки популяционно-генети-
ческих параметров пород животных и разработки опти-
мальных стратегий управления генетическими ресурсами 
в меняющихся условиях окружающей среды. 
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