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Аннотация. Целью данной работы является обзорная характеристика ос-

новных методов генотипирования животных STR и SNP, и их применения в 

разведении сельскохозяйственных животных. В обзоре показано, что геном-

ная селекция с использованием SNP-маркеров является современным и эф-

фективным инструментом для идентификации и отбора лучших племенных 

животных. Кроме того, применение чипов высокой плотности с использова-

нием SNP становится новыми генетическими инструменты для анализа ко-

личественных признаков и их генотипического разнообразия. Для получения 

генетических профилей животных по STR-маркерам и SNP-маркерам разра-

ботано достаточное число технологий, не все из которых, однако, приме-

няются в племенном животноводстве. Тем не менее, для многих признаков  

сельскохозяйственных животных скорость генетического прогресса может 

быть существенно увеличена на базе применения маркер-ассоциированной 

селекции по сравнению с существующими методами генетической оценки.. 
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В настоящее время в ряде отраслей ДНК-маркеры играют основную роль 

в программах разведения животных. Использование ДНК-маркеров оказывает 

революционное влияние на методы племенной работы и скорость генетическо-

го прогресса при работе с породами животных и сортов растений  [5, 6].  

Если проследить эволюцию уровня и методов селекции животных, то 

очевидно, что темпы развития технологий племенной работы ускорились в 

десятки и даже сотни раз (рис. 1).  

Если при первобытнообщинном строе процесс доместикации исчис-

лялся тысячами лет, в средневековье на создание породы методом «народной 

селекции» затрачивалось порядке сотни лет, а в 18-19 веках, когда был 

накоплен большой объем зоотехнический знаний и практических навыков в 

области животноводства, новая порода могла быть анонсирована через не-

сколько десятков лет после начала работы по ее выведения.  

Начиная с конца 20 века и, особенно, в последние десятилетия дости-

жения в области молекулярной генетики привели к разработке технологий, 

позволяющий использовать ДНК-маркеры для ускорения темпов селекции 
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растениях и животных. Например, идентификация нескольких генов или их 

участков, связанных с генами, которые влияют на селекционные признаки, 

или геномные области, которые влияют на формирование количественных 

признаков. Все применяемые в настоящий момент ДНК-маркеры делятся на 

две основные группы: 

 

 
Рисунок 1. Этапы развития технологий племенной работы. 

 

1) маркеры на основе ПЦР анализа и другие методов на основе ампли-

фикации ДНК между повторяющимися последовательностями в геномной 

ДНК, такие как  STR (микросателлиты) и SNP (однонуклеотидные последо-

вательности),  

2) маркеры на основе анализа полиморфизма длин рестриктных фраг-

ментов ДНК (RFLP) [4]. 

В таблице 1 представлены молекулярно-генетические инструменты и 

то, насколько широко каждый из них применяется для решения задач пле-

менного животноводства.  

Таблица 1 
Основные молекулярно-генетические инструменты, применяемые для развития  

генетических технологий при разведении животных [2] 

Задачи, решаемые  

при разведении  

животных 

Методы исследования 

Применение в животноводстве 

в мире в РФ 

Контроль происхождения 

племенного материала и 

идентификация животных 

Анализ STR-маркеров Применяется  Применяется 

Анализ SNP-маркеров Применяется   В стадии разработки 

Контроль наследственных 

заболеваний/ аномалий 

Конструирование тест-

систем 
Применяется  Применяется 
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Исследование ДНК марке-

ров признаков продуктив-

ности/ рабочих качеств 

ПЦР-анализ в различных 

модификациях 

 

Применяется  
В стадии разработки 

Секвенирование фрагментов 

ДНК 
Применяется  В стадии разработки 

Мониторинг генетической 

структуры пород 

Анализ микросателлитов Применяется  В стадии разработки 

Высокопроизводительное 

генотипирование с исполь-

зованием ДНК-чипов 

Применяется  В стадии разработки 

Секвенирование NGS Применяется  В стадии разработки 

Применение программ  

геномной селекции 

Высокопроизводительное 

генотипирование с исполь-

зованием ДНК-чипов 

 

В стадии разра-

ботки  
В стадии разработки 

Генотипирование посред-

ством секвенирования 

В стадии разра-

ботки  
В стадии разработки 

 

Для осуществления контроля происхождения необходимо создание ба-

зы данных STR- и SNP- маркеров животных конкретной породы и родствен-

ных ей пород, причем достаточной численности, чтобы избежать ошибок при 

использовании информации для идентификации и отнесения пробанда к той 

или иной заявленной при тестировании породе (рис. 2). 

Отдельное внимание заслуживает применение ДНК-маркеров для ха-

рактеристики генетической структуры пород с целью определения особенно-

стей их исторического развития и общности и различий компонентов генети-

ческой информации на теущий момент. На рисунке 3 показано разнообразие 

отечественных пород собак по результатам STR-генотипирования [1]. 

 

 
Рисунок 2. Применение базы данных STR-маркеров для оценки достоверности про-

исхождения и оценки вероятности отнесения животного к конкретной породе [3]. 

 

Также SNP-генотипирование позволяет рассчитывать генетические ди-

станции между домашними породами животных и их диками предками (рис. 4). 

 



52 

 

 
Рисунок 3. Анализ генетической структуры 8 пород собак:  

1 – среднеазиатская овчарка, 2 – кавказская овчарка, 3 – русский черный терьер,  

4 – немецкая овчарка (р-л), 5 – южнорусская овчарка, 6 – московская сторожевая,  

7 – оленегонная лайка, 8 – немецкая овчарка (ш-л) зонарных окрасов, 9 – немецкая 

овчарка черного окраса, 10 – восточноевропейская овчарка зонарных окрасова,  

11 – восточноевропейская овчарка черного окраса. 

 

Традиционные программы разведения достаточно были и остаются до-

статочно успешными при решении ряда селекционных задач. Но в ситуациях, 

когда сложно оценить экономическую значимость признака, признак харак-

теризуется низкой наследуемостью или величину признака сложно измерить 

или оценить (например, устойчивость к болезням), тогда решение может 

быть найдено путем использования геномной селекции. 

 
Рисунок 4. Генетическая дифференциация домашних и диких видов коз  

на основе STR-маркеров [7]. 

 

Геномная селекция –  это метод селекции с помощью маркеров (MAS), 

основанный на неравновесии сцепления (LD) между маркерами и локусами 

количественных признаков (QTL). Как правило, успех применения геномной 

селекции зависит от уровня наследуемсти признака, LD и объема подкон-

трольного поголовья.  

В этой связи становится актуальным поиск  достоверных SNP в хромо-

сомах,ассоциированных с определенными селекционными признаками. В ка-

честве такой работы может быть представлено исследование проведенное со-

трудниками кафедры РГАУ-МСХА совместно с коллегами из ФГБНУ ФИЦ 

ВИЖ им. Л.К. Эрнста по определению числа и распределению достовернных 
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SNP, ассоциированных с живой массой и промерами у мясо-шерстных пород 

коз [8]. 

Таким образом, активное внедерение в программы племенной работы 

современных технологий геномной селекции в сочетании с традиционными 

зоотехническими методами будут способствовать увеличиению темпов се-

лекционной работы в разных отраслях животноводства.. 
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