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Аннотация. Мониторинг динамических процессов в генофонде мясного скота востребован 

для реализации программы поддержки, сохранения и генетического улучшения отечественных по-
родных ресурсов. Целью исследования являлось изучение генетической структуры племенного 
стад герефордского скота на Южном Урале в динамике поколений по микросателлитным локусам 
ДНК. Объектом исследования являлось поголовье коров (n=88) и молодняка (n=58) герефордской 
породы скота из племенного завода ООО «Агрофирма Калининская» Челябинской области. Гено-
типирование проведено по 15 микросателлитным локусам: TGLA227, ETH10, BM2113, TGLA53, 
CSRM60, SPS115, TGLA122, BM1818, CSSM66, BM1824, ETH3, TGLA126, ETH225, INRA023, 
ILSTS006. Анализ состояния генетических ресурсов уральской популяции герефордского скота 
свидетельствует о значительном резерве изменчивости генофонда породы. Наблюдаемая гетерози-
готность в двух последовательных поколениях варьировала в пределах 0,680-0,714 ед., а количе-
ство эффективных аллелей составляло 3,875-3,925 ед. на локус. Наблюдалось повышение парамет-
ров генетической изменчивости в группе молодняка относительно маточного контингента стада, 
что сопровождалось ростом избытка гетерозигот (F=-0,010). Отмечаемая динамика в генофонде 
стада объясняется влиянием гетерогенного подбора родительских пар с использованием племенно-
го материала импортного происхождения, что подтверждается генетической дистанцией D=0,032 и 
сходством I=0,969 по Нею между исследуемыми половозрастными группами.  Расчет степени от-
личия последовательных поколений свидетельствует о значительной дифференциации изучаемых 
групп (Fst=0,018; P≤0,001). Таким образом, уральская популяция герефордской породы располага-
ет значительными генетическими ресурсами,  что является следствием гетероэкологического под-
бора родительских пар. 

Ключевые слова: герефордская порода, генофонд, популяция, генетическая структура, 
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Abstract. Monitoring of dynamic processes in the gene pool of beef cattle is necessary for the im-

plementation of a program for supporting, preserving, and genetically improving domestic breed re-
sources. The aim of the research was to study the genetic structure of the breeding herd of Hereford cattle 
in Southern Ural in the dynamics of generations using microsatellite DNA loci. The object of the study 
was the number of cows (n=88) and young animals (n=58) of the Hereford breed from the breeding farm 
of Agrofirma Kalinskaya LLC in the Chelyabinsk Region. Genotyping was performed using 15 microsat-
ellite loci: TGLA227, ETH10, BM2113, TGLA53, CSRM60, SPS115, TGLA122, BM1818, CSSM66, 
BM1824, ETH3, TGLA126, ETH225, INRA023, and ILSTS006. An analysis of the genetic resources of 
the Ural population of Hereford cattle indicates a significant reserve of variability in the gene pool of the 
breed. The observed heterozygosity in two consecutive generations varied between 0.680 and 0.714, and 
the number of effective alleles was 3.875 to 3.925 per locus. There was an increase in the parameters of 
genetic variability in the young group relative to the mature herd, which was accompanied by an increase 
in the excess of heterozygotes (F=-0.010). The observed dynamics in the herd's gene pool are explained by 
the effect of heterogeneous mating of parent pairs using imported breeding material, which is confirmed 
by the genetic distance D=0.032 and identity I=0.969 according to Nei between the studied sex-age 
groups. The calculation of the degree of difference between consecutive generations indicates a significant 
differentiation between the studied groups (Fst=0.018; P≤0.001). Thus, the Ural population of the Here-
ford breed has significant genetic resources, which is a result of heteroecological selection of parent pairs. 
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Введение.  
Проблема поддержания биологического разнообразия приобретает все большую актуаль-

ность на государственном уровне (Митрофанова О.В. и др., 2025). Главной целью охраны отече-
ственных породных и генетических ресурсов является сохранение уникальных генофондов живот-
ных, характерных для локальных популяций, обеспечивающих адаптацию к конкретным природ-
но-климатическим условиям разведения, устойчивости к болезням и внутрипородную стабиль-
ность (Слепцов И.И. и др., 2019; Svishcheva G et al., 2020). Герефордская порода мясного скота 
имеет значительное распространение как в России (2 место по численности пробонитированного 
скота), так и в мире, что определяется высокой пластичностью генофонда и приспособительными 
свойствами (Барсукова М.А. и др., 2025). Существенные внутрипородные резервы генетической 
изменчивости фактически обусловливают высокие продуктивные, воспроизводительные и племен-
ные качества герефордов в самых разнообразных экологических условиях (Шевелева О.М. и Ча-
совщикова М.А., 2018). В этой связи остро встает вопрос мониторинга генетических ресурсов оте-
чественных популяций герефордской породы на уровне генома для контроля изменений в генофонде 
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под влиянием селекционно-племенной работы, использования быков-производителей импортного 
происхождения, приобретение племенного молодняка из стран ближнего и дальнего зарубежья.  

Важным инструментом для анализа генетической изменчивости пород являются идентифи-
кация микросателлитных последовательностей ДНК из-за высокой частоты встречаемости, поли-
морфизма, равномерного распределения по геному, принципу менделевского наследования, а так-
же простоты исследований с помощью ПЦР-метода и электрофореза (Авадани Д.А. и др., 2025). 
Микросателлитные последовательности ДНК представляют собой короткие тандемные повторы 
(STR) из небольшого числа повторяющихся звеньев, содержащих 3-6 нуклеотидов. Количество 
повторов обычно составляет от 5 до 60 раз, длина фрагмента обычно не превышает 400 п.н. (Олей-
ник С.А. и Лесняк А.В., 2025).  

Таким образом, мониторинг динамических процессов в генофонде мясного скота востребо-
ван для реализации программы поддержки, сохранения и генетического улучшения отечественных 
породных ресурсов. Организация рациональной стратегии управления резервами внутрипородной 
изменчивости обеспечит совершенствование мясной продуктивности племенных стад и повыше-
нию эффективности отрасли (Дубовскова М.П. и др., 2025).  

 
Цель исследования. 
Изучить генетическую структуру племенного стада герефордского скота на Южном Урале 

в динамике поколений по микросателлитным локусам ДНК.  
 
Материалы и методы исследования. 
Объект исследования. Поголовье герефордского скота (n=153) из племенного завода ООО 

«Агрофирма Калининская» Челябинской области.  
Обслуживание животных и экспериментальные исследования были выполнены в соответ-

ствии с инструкциями и рекомендациями нормативных актов: Модельный закон Межпарламент-
ской Ассамблеи  государств-участников Содружества Независимых Государств "Об обращении с 
животными",  ст. 20 (постановление МА государств-участников СНГ № 29-17 от 31.10.2007 г.), 
протоколы Женевской конвенции и принципы надлежащей лабораторной практики (Националь-
ный стандарт Российской Федерации ГОСТ Р 53434-2009), Руководство по работе с лабораторны-
ми животными (http://fncbst.ru/?page_id=3553). При проведении исследований были предприняты 
меры для обеспечения минимума страданий животных и уменьшения количества исследуемых 
опытных образцов. Все процедуры над животными были выполнены в соответствии с правилами 
Комитета по этике животных ФНЦ БСТ РАН. 

Схема эксперимента. Генетическую структуру стада изучали на поголовье коров (n=88), 
молодняка (n=58) и быков-производителей (n=7) герефордской породы скота. 

В качестве биоматериала у животных отбиралась кровь из яремной вены с использованием 
вакуумных пробирок с антикоагулянтом (ЭДТА). Генотипирование по STR-локусам проведено 
набором COrDIS Cattle (ООО «Гордиз», Россия) по 15 микросателлитным     локусам: TGLA227, 
ETH10, BM2113, TGLA53, CSRM60, SPS115, TGLA122, BM1818, CSSM66, BM1824, ETH3, 
TGLA126, ETH225, INRA023, ILSTS006, рекомендованных Международными организациями для 
контроля происхождения крупного рогатого скота (FAO, 2004).  

Оборудование и технические средства. ДНК-исследования выполнялись на оборудовании 
ООО «Уралплемсервис» (г. Екатеринбург). 

Статистическая обработка. Статистический анализ данных проведен с использованием 
программы GenAlEx 6.5. Определяли общее количество аллелей (Na), число эффективных аллелей 
(Ne), фактическую гетерозиготность (Ho), ожидаемую гетерозиготность (He), индекс Шеннона (I), 
индекс фиксации (F). Меру информационного полиморфизма (PIC) рассчитывали согласно реко-
мендации Чеснокова Ю.В. и Артемьевой А.М. (2015). Соответствие наблюдаемых и ожидаемых 
генотипов генному равновесию проверяли методом хи-квадрат (χ2). 
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Результаты исследования.  
Генотипирование стада по изучаемым локусам ДНК позволило идентифицировать 133 ал-

леля (N), размер которых варьировал от 69 до 300 пар нуклеотидов (табл. 1).  
 

Таблица 1. Генетическая структура герефордской породы по микросателлитным локусам 
Table 1. Genetic structure of the Hereford breed by microsatellite loci 

 

Локус / 
Loci 

Аллель 
/ Allele 

Группа / Group 

Локус / 
Loci Аллель / Allele 

Группа / Group 

коровы 
/ Dams 
(n=88) 

молодняк 
/ Young 

cattle 
(n=58) 

всего / 
Total 

(n=153) 

коровы 
/ Dams 
(n=88) 

молод-
няк / 
Young 
cattle 

(n=58) 

всего /  
Total 

(n=153) 

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 

TGLA227 

69 0,006 - 0,003 

CSRM60 

88 0,017 - 0,010 
79 0,006 - 0,003 90 0,040 - 0,023 
81 0,057 0,129 0,085 92 0,250 0,310 0,278 
83 0,045 0,086 0,065 94 0,006 - 0,003 
87 0,097 0,181 0,127 96 0,074 0,034 0,056 
89 0,318 0,259 0,294 98 0,210 0,216 0,209 
91 0,313 0,207 0,275 100 0,023 0,112 0,056 
93 0,091 0,043 0,069 102 0,375 0,293 0,348 
97 0,068 0,095 0,078 104 0,006 0,026 0,013 

ETH10 

213 - 0,009 0,003 114 - 0,009 0,003 
215 0,097 0,103 0,105 

SPS115 

244 - 0,009 0,003 
217 0,295 0,207 0,271 246 - 0,026 0,010 
219 0,222 0,284 0,242 248 0,264 0,224 0,248 
221 0,381 0,397 0,376 252 0,149 0,164 0,156 
225 0,006 - 0,003 254 0,098 0,069 0,083 

BM2113 

125 0,017 0,026 0,020 256 0,132 0,121 0,126 
127 0,017 0,017 0,017 258 0,006 0,009 0,007 
129 0,051 0,017 0,036 260 0,351 0,379 0,368 
131 0,045 0,052 0,050 

TGLA122 

141 0,092 0,035 0,066 
133 0,108 0,095 0,103 143 0,420 0,518 0,457 
135 0,267 0,284 0,278 147 0,040 0,026 0,033 
137 0,091 0,060 0,076 149 0,075 0,070 0,076 
139 0,278 0,302 0,291 151 0,075 0,158 0,106 
141 0,119 0,103 0,109 153 0,006 0,026 0,013 
143 - 0,043 0,017 161 0,115 0,061 0,099 
162 0,006 - 0,003 163 - 0,018 0,007 

 

154 0,011 0,009 0,010 165 0,006 0,009 0,007 
158 - 0,070 0,026 169 0,069 0,018 0,050 
160 0,205 0,272 0,230 179 - 0,009 0,003 
162 0,301 0,351 0,329 183 0,103 0,053 0,083 
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Продолжение таблицы 1 
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 

TGLA53 

164 0,034 - 0,020 

TGLA126 

107 0,046 0,009 0,030 
166 0,063 0,026 0,049 113 0,006 - 0,003 
168 0,080 0,070 0,076 115 0,448 0,371 0,418 
170 0,028 0,018 0,026 117 0,379 0,509 0,431 
172 0,097 0,105 0,099 119 0,006 - 0,003 
176 0,170 0,053 0,118 121 0,057 0,078 0,066 
178 0,011 0,018 0,013 123 0,057 0,026 0,046 
184 - 0,009 0,003 126 - 0,009 0,003 

INRA023 

200 0,017 0,017 0,016 

ILSTS006 

280 - 0,009 0,003 
202 - 0,009 0,003 284 0,006 - 0,003 
206 0,178 0,129 0,158 288 0,278 0,246 0,267 
208 0,103 0,121 0,115 290 - 0,053 0,021 
210 - 0,009 0,003 292 0,284 0,333 0,301 
212 - 0,026 0,010 294 0,233 0,281 0,253 
214 0,695 0,681 0,688 296 0,108 0,044 0,082 
216 0,006 - 0,003 298 0,045 0,018 0,034 
294 - 0,009 0,003 300 0,045 0,018 0,034 

ETH225 

140 0,131 0,172 0,144 

BM1824 

176 0,017 0,009 0,013 
142 0,017 0,017 0,016 178 0,159 0,182 0,177 
144 0,131 0,155 0,141 180 0,063 0,109 0,083 
146 0,119 0,164 0,141 182 0,506 0,455 0,477 
148 0,409 0,328 0,382 184 - 0,027 0,010 
150 0,193 0,155 0,173 186 0,011 0,027 0,017 
158 - 0,009 0,003 188 0,205 0,136 0,180 

ETH3 

117 0,330 0,405 0,353 190 0,040 0,055 0,043 
118 0,006 - 0,003 

CSSM66 

179 0,007 0,009 0,008 
119 0,563 0,457 0,520 181 0,007 0,018 0,012 
121 0,023 0,034 0,029 183 0,090 0,080 0,085 
125 0,034 0,017 0,029 185 0,090 0,125 0,106 
127 0,028 0,052 0,039 187 0,164 0,152 0,159 
129 0,017 0,034 0,026 189 0,194 0,143 0,171 

BM1818 

260 0,040 0,061 0,053 191 - 0,027 0,012 
262 0,213 0,175 0,209 193 0,149 0,223 0,183 
264 0,023 0,114 0,056 195 0,007 0,107 0,053 
266 0,684 0,614 0,646 197 0,194 0,116 0,159 
268 0,017 0,018 0,017 199 0,097 - 0,053 
270 0,023 0,018 0,020 
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Количество аллелей в изучаемых локусах варьировало от 6 до 12 и в среднем составляло 
8,867±0,515 на локус. В группе полновозрастных коров выявлено 114 аллелей, которые распреде-
лены по 5-10 единиц и в среднем приходилось 7,600±0,486 на локус. Генофонд молодняка был ши-
ре на 5 аллелей, а средняя концентрация увеличилась на 0,333 аллели на локус. 

В исследуемом стаде наибольшее число аллелей приходилось на локусы: TGLA53 и 
TGLA122 (по 12 аллелей), BM2113 и CSSM66 (по 11 аллелей) и CSRM60 (с 10 аллелями). Меньшая 
полиморфность установлена в локусах: ETH10 и BM1818 (по 6 аллелей), а также ETH3 и ETH225 
(по 7 аллелей).  

При достаточно высоком количестве наблюдаемых аллелей в генофонде стада число эф-
фективных аллелей (Nе) составило 59,3, что на 73,7 аллелей меньше фактически идентифициро-
ванных. В среднем на локус приходилось 3,95±0,325 аллеля, что значительно ниже по сравнению с 
их наблюдаемым (Nа) количеством (рис. 1). В разрезе изучаемых групп данный параметр варьиро-
вал в пределах 3,875-3,925 ед. при наивысшем уровне среди контингента молодняка, что свиде-
тельствует о повышении генетического разнообразия популяции у следующего поколения гере-
фордов. Число активно действующих аллелей по изученным микросателлитам колебалось от 1,956 
в локусе INRA023 до 7,284 в локусе CSSM66. 
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Рисунок 1. Динамика числа эффективных аллелей (Ne) в исследованных микросателлитах, ед. 
Figure 1. Dynamics of the number of effective alleles in the studied microsatellites, pieces 

 
Специфичными для стада аллелями, которые встречались у более 50 % поголовья, являют-

ся  266-аллель  локуса BM1818 с частотой 0,646, а также аллели 119 и 214, которые выявлены у 
52,0 % и 68,8 % животных в локусах ETH3 и INRA023 соответственно. В остальных локусах алле-
ли распределены более равномерно, а в среднем количество аллелей с частотой более 5 % состав-
ляло 4,667±0,398 на локус. В группе полновозрастных коров данный параметр составлял 4,600, а у 
молодняка – 4,667 ед. 
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Доля гомозиготных генотипов значительно варьирует в разрезе отдельных локусов от 16,3 
до 53,3 % соответственно на ETH10 и INRA023 участках, а в среднем доля гомозиготности по ста-
ду составляет 30,3±2,582 %, что указывает на довольно невысокий уровень гомозиготности изуча-
емой популяции (табл. 2). Племенное поголовье стада ООО «Агрофирма Калининская» сохраняет 
значительный ресурс генетического разнообразия, что подтверждает отрицательное значение ко-
эффициента инбридинга особей (Fis=-0,075).  

 
Таблица 2. Характеристика уральской популяции герефордов по гомозиготности 

Table 2. Characteristics of the Ural Herford population by homozygosity 
 

Локус / Loci N 
Количество гомозиготных 
генотипов (Nгом.) / Number  

of homozygous genotypes 

Уровень гомозигот-
ности (Ca), % / Level 

of homozygosity, %  
TGLA227 153 32 20,90 
ETH10 153 25 16,30 
BM2113 151 41 27,20 
TGLA53 152 44 28,90 
CSRM60 151 41 27,20 
SPS115 151 37 24,50 
TGLA122 151 34 22,50 
BM1818 151 67 44,40 
CSSM66 123 54 43,90 
BM1824 150 48 32,00 
ETH3 153 40 26,10 
TGLA126 152 51 33,60 
ETH225 153 35 22,90 
INRA023 152 81 53,30 
ILSTS006 146 46 31,50 
В среднем / Average 149,467±1,944 45,07±3,668 30,347±2,582 

 
Наблюдаемая гетерозиготность (Ho) в исследуемом стаде оказалась довольно высокой 

0,697±0,026, то есть доля гетерозиготных генотипов в популяции герефордов составляла 70 % 
(табл. 3).  

У коров данный параметр составлял 0,680, что было ниже показателя среди молодняка на 
0,034. Среди отдельных локусов фактическая гетерозиготность стада варьировала в диапазоне 
0,467-0,837, у коров – 0,425-0,773, у молодняка – 0,517-0,914.  Наиболее высокая доля гетерозигот 
наблюдалась в локусах ETH10 (0,837), TGLA227 (0,791) и TGLA122 (0,775). Наименьший показа-
тель наблюдаемой гетерозиготности отмечался в локусах INRA023 (0,467), BM1818 (0,556) и 
CSSM66 (0,561).  

Из 15 исследуемых микросателлитных локусов в 6 случаях величина фактической гетеро-
зиготности превосходила ожидаемый показатель в среднем по стаду, а именно на участках ETH10, 
TGLA122, BM1818, ETH3, TGLA126 и ETH225. В 9 STR-маркерах герефордской породы наблю-
дался дефицит гетерозиготности (He>Ho). В группе коров преимущество фактической величины 
относительно ожидаемой зафиксировано на 5 участках ДНК, тогда как среди молодняка такая раз-
ница выявлена уже в 8 локусах. 

В стаде ООО «АФ Калининская» показатели наблюдаемой и ожидаемой гетерозиготности 
достоверно не различались между собой: 0,697±0,026 и 0,715±0,027 (P>0,05), а разница между эти-
ми величинами составляла 0,018 в пользу ожидаемого коэффициента. Следовательно, племенной 
подбор в популяции происходит неслучайно, и наблюдается незначительная инбредность стада, 
обусловленная искусственным отбором животных.  
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Таблица 3. Характеристика популяций герефордской породы по гомозиготности  
и гетерозиготности 

Table 3. Characteristics of Hereford population by homozygosity and heterozygosity 
 

Локус / 
Loci 

Наблюдаемая гетерози-
готность (Ho) / Observed 

heterozygosity (Ho) 

Ожидаемая гетерозигот-
ность (He) / Expected  

heterozygosity (He) 

Значение P для χ2-критерия 
по уравнению Харди-
Вайнберга / P-value for  

χ2- criterion according to the 
Hardy-Weinberg equation 

коровы 
/Dams 
(n=88) 

молод-
няк /  

Young 
cattle 

(n=58) 

всего / 
Total 

(n=153) 

коровы 
/Dams 
(n=88) 

молод-
няк /  

Young 
cattle 

(n=58) 

всего / 
Total 

(n=153) 

коровы 
/Dams 
(n=88) 

молод-
няк /  

Young 
cattle 

(n=58) 

всего / 
Total 

(n=153) 

TGLA227 0,773 0,810 0,791 0,774 0,823 0,800 0,393 0,107 0,248 
ETH10 0,773 0,914 0,837 0,709 0,708 0,716 0,642 0,028 0,146 
BM2113 0,761 0,655 0,728 0,812 0,799 0,805 0,713 0,042 0,113 
TGLA53 0,739 0,667 0,711 0,817 0,778 0,805 0,329 0,852 0,004 
CSRM60 0,670 0,828 0,728 0,745 0,757 0,751 0,000 0,685 0,000 
SPS115 0,759 0,741 0,755 0,758 0,759 0,756 0,854 0,229 0,232 
TGLA122 0,770 0,754 0,775 0,774 0,692 0,749 0,812 0,838 0,767 
BM1818 0,540 0,561 0,556 0,484 0,575 0,533 0,853 0,000 0,024 
CSSM66 0,567 0,554 0,561 0,850 0,859 0,863 0,002 0,000 0,000 
BM1824 0,636 0,727 0,680 0,671 0,725 0,700 0,000 0,018 0,000 
ETH3 0,670 0,845 0,739 0,572 0,622 0,601 0,992 0,225 0,551 
TGLA126 0,655 0,672 0,664 0,646 0,597 0,632 0,344 0,001 0,039 
ETH225 0,739 0,828 0,771 0,747 0,788 0,763 0,878 0,762 0,901 
INRA023 0,425 0,517 0,467 0,474 0,504 0,489 0,000 0,000 0,000 
ILSTS006 0,716 0,632 0,685 0,772 0,744 0,764 0,033 0,000 0,000 
В среднем 
/ Average 

0,680± 
0,026 

0,714± 
0,031 

0,697± 
0,026 

0,707± 
0,030 

0,715± 
0,026 

0,715± 
0,027 - - - 

 
Более высокое значение информационный индекс Шеннона показывает на повышенный 

уровень разнообразия локуса (табл. 4).  
Информационный индекс Шеннона отличался умеренной вариабельностью от 0,986 в локу-

се INRA023 до 2,101 в локусе CSSM66, а в среднем по стаду составлял 1,54±0,086. У полновоз-
растных коров данный параметр колебался от 0,894-1,985, а у поголовья молодняка – 1,069-2,062 
на этих же участках ДНК. Полученные данные свидетельствуют о существенной генетической не-
однородности изучаемых половозрастных групп герефордского скота. 

Средние значения меры информационного полиморфизма (PIC) оказались довольно высо-
кими и варьировали в пределах 0,707-0,715, с преимуществом у группы молодняка на 0,008. При-
чем в обеих группах наиболее высокий уровень полиморфизма зафиксирован для локуса CSSM66 
(PIC=0,850-0,859), менее информативным являлся участок INRA023 (PIC=0,474-0,504).  

Индекс фиксации (F) является мерой дифференциации генетической структуры племенных 
стад. Анализ данных свидетельствует о том, что в двух последовательных поколения герефордов 
значения параметра противоположны: у коров индекс фиксации положительный (F=0,029), у мо-
лодняка – отрицательный (F=-0,010). При этом популяции со значениями F<0 классифицируются 
как подверженные аутбридингу, что указывает на увеличение генетического разнообразия и сни-
жение внутригруппового родства. Это стало следствием использования в воспроизводстве стада 
быков-производителей канадской селекции при гетерогенном подборе к коровам стада. В целом 
для уральской популяции герефордов характерным является положительное значение индекса фик-
сации на уровне 0,016±0,034, свидетельствующие о дефиците гетерозиготных особей. Высокие по-
ложительные значения индекса фиксации установлены в локусах ILSTS006 (0,104), CSSM66 (0,350), 
TGLA53 (0,117), а высокие отрицательные выявлены на участках ETH3 (-0,228) и ETH10 (-0,169). 
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Таблица 4. Показатели генетического разнообразия герефордской породы  
по микросателлитным локусам 

Table 4. Indicators of the genetic diversity of the Hereford breed by microsatellite loci 
 

Локус / 
Loci 

Индекс Шеннона (I) / 
Shannon Index (I) 

Мера информационного 
полиморфизма (PIC) /  

Polymorphism information 
content (PIC) 

Индекс фиксации (F) /  
Fixation index (F) 

коро-
вы 

/Dams 
(n=88) 

молод-
няк /  

Young 
cattle 

(n=58) 

всего 
/ 

Total 
(n=15

3) 

коро-
вы 

/Dams 
(n=88) 

молод-
няк /  

Young 
cattle 

(n=58) 

всего / 
Total 

(n=153) 

коровы 
/Dams 
(n=88) 

молод-
няк /  

Young 
cattle 

(n=58) 

всего / 
Total 

(n=153) 

TGLA227 1,717 1,820 1,786 0,774 0,823 0,800 0,001 0,015 0,011 
ETH10 1,317 1,326 1,339 0,709 0,708 0,716 -0,089 -0,290 -0,169 
BM2113 1,881 1,870 1,889 0,812 0,799 0,805 0,062 0,180 0,095 
TGLA53 1,906 1,807 1,919 0,817 0,778 0,805 0,096 0,143 0,117 
CSRM60 1,577 1,550 1,602 0,745 0,757 0,751 0,100 -0,093 0,030 
SPS115 1,528 1,615 1,568 0,758 0,759 0,756 -0,001 0,023 0,002 
TGLA122 1,828 1,679 1,812 0,774 0,692 0,749 0,005 -0,090 -0,034 
BM1818 0,962 1,166 1,073 0,484 0,575 0,533 -0,116 0,023 -0,044 
CSSM66 1,985 2,062 2,101 0,850 0,859 0,863 0,333 0,355 0,350 
BM1824 1,384 1,580 1,483 0,671 0,725 0,700 0,052 -0,003 0,028 
ETH3 1,091 1,179 1,156 0,572 0,622 0,601 -0,172 -0,359 -0,228 
TGLA126 1,257 1,087 1,209 0,646 0,597 0,632 -0,014 -0,126 -0,051 
ETH225 1,538 1,654 1,588 0,747 0,788 0,763 0,011 -0,051 -0,010 
INRA023 0,894 1,069 0,986 0,474 0,504 0,489 0,102 -0,027 0,044 
ILSTS006 1,604 1,543 1,617 0,772 0,744 0,764 0,072 0,152 0,104 
В среднем 
/ Average 

1,498± 
0,089 

1,534± 
0,079 

1,542± 
0,086 

0,707± 
0,030 

0,715± 
0,026 

0,715± 
0,027 

0,029± 
0,030 

-0,010± 
0,046 

0,016± 
0,034 

 
Существенное влияние быков импортного происхождения на генофонд породы подтвер-

ждается генетической дистанцией по Нею между исследуемыми половозрастными группами, кото-
рая составляла D=0,032, а сходство – I=0,969.  Расчет степени отличия последовательных поколе-
ний методом AMOVA свидетельствует о значительной дифференциации изучаемых групп 
(Fst=0,018; P≤0,001). 

 
Обсуждение результатов исследования. 
Для реализации федеральной научно-технической программы генетического улучшения 

мясного скота особое внимание ученых и практиков занимает состояние породных ресурсов и ди-
намика генофонда отечественных племенных стад (Сангаков А.К., 2025). В настоящее время 
наиболее объективным и точным инструментом для характеристики генетической структуры по-
пуляций является анализ микросателлитных локусов ДНК (STR-маркеры) (Hastarina R et al., 2025). 
Основной задачей нашего исследования являлась оценка динамических процессов в генофонде 
стаде под влиянием гетерогенного подбора родительских пар с использованием племенного мате-
риала импортного происхождения. Для этого мы провели анализ генетического разнообразия двух 
последовательных поколений (коров-матерей и молодняка) уральской популяции герефордов. Ре-
зультаты свидетельствуют о повышении наблюдаемой гетерозиготности у потомства на 0,034 ед. 
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относительно маточного поголовья. Наши данные схожи с показателями северо-кавказской попу-
ляции герефордской породы, в которой зарегистрировано увеличение гетерозиготности у следую-
щего поколения на 0,07 ед. (Дубовскова М.П. и др., 2025). В Западной Сибири наблюдалось пре-
вышение ожидаемой над фактической гетерозиготностью в стаде герефордов на 0,077 ед. (Гладырь Е.А. 
и др., 2013), что, в общем, согласуется с нашими данными при разнице 0,018 ед. Однако следует 
отметить значительно большую инбредность сибирской популяции герефордов по сравнению с 
уральскими аналогами. Если наблюдаемая и ожидаемая гетерозиготности достоверно не различа-
ются между собой, то племенной подбор родительских пар в популяции происходит практически 
случайно. Более высокое значение ожидаемой гетерозиготности указывает на инбредность попу-
ляции, а превышение наблюдаемой гетерозиготности указывает на преобладание системы случай-
ного подбора родителей над инбридингом (Хайнацкий В.Ю., 2023). 

Олейник С.А. и Лесняк А.В. (2025) считают, что одним из наиболее часто используемых 
инструментов для характеристики популяционного разнообразия является информационный ин-
декс Шеннона. В их исследованиях на джерсейской породе этот параметр составлял I=1,198 ед., 
что гораздо ниже данных нашего генотипирования на 0,344 ед. Таким образом, в уральской попу-
ляции герефордов внутрипородное разнообразие поддерживается на достаточном уровне, чему, в 
частности, способствует использование в воспроизводстве стада быков разных эколого-
генетических групп, в том числе канадской и американской селекций. Чередование племенного 
материала для случной кампании с цикличностью в 2-3 года создает предпосылки для существен-
ной генетической дифференциации последовательных поколений (маточного стада и их потом-
ства). Отличие разных половозрастных групп в нашем исследовании достигало Fst=0,018 
(P≤0,001). Однако следует отметить, что установленная генетическая дифференциация недостаточ-
на для формирования обособленных внутрипородных групп. Так, по данным Hall SJG (2022) зна-
чения Fst от 0,05 до 0,15 характеризуют умеренную дифференциацию между популяциями, от 0,15 
до 0,25 – высокую, а более 0,25 – очень высокую дифференциацию. 

  
Заключение.  
Анализ состояния генетических ресурсов уральской популяции герефордского скота на ос-

нове микросателлитных локусов ДНК свидетельствует о значительном резерве изменчивости ге-
нофонда породы. Так, наблюдаемая гетерозиготность в двух последовательных поколениях варьи-
ровала в пределах 0,680-0,714 ед., а количество эффективных аллелей составляло 3,875-3,925 ед. на 
локус. При этом наблюдалось повышение параметров генетической изменчивости в группе молод-
няка относительно маточного контингента стада, что сопровождалось ростом избытка гетерозигот 
(F=-0,010). Отмечаемая динамика в генофонде стада объясняется влиянием гетерогенного подбора 
родительских пар с использованием племенного материала импортного происхождения, что под-
тверждается генетической дистанцией D=0,032 и сходством I=0,969 по Нею между исследуемыми 
половозрастными группами.  Расчет степени отличия последовательных поколений свидетельству-
ет о значительной дифференциации изучаемых групп (Fst=0,018; P≤0,001). Таким образом, ураль-
ская популяция герефордской породы располагает значительными генетическими ресурсами, что 
является следствием гетероэкологического подбора родительских пар. 
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