
Генетика животных
ОРИГИНАЛЬНОЕ ИССЛЕДОВАНИЕ / ORIGINAL ARTICLE

Evaluation of current gene pool 
of Kholmogor and Black-and-
white cattle breeds based on whole 
genome SNP analysis

A.V. Dotsev1 , A.A. Sermyagin1, A.V. Shakhin1, 
I.A. Paronyan2, K.V. Plemyashov2, H. Reyer3, 
K. Wimmers3, G. Brem1, 4, N.A. Zinovieva1 

1 L.K. Ernst Federal Science Center for Animal Husbandry,  
Moscow Region, Podolsk, Russia

2 Russian Research Institute of Farm Animal Genetics  
and Breeding – Subsidiary of  L.K. Ernst Federal Science Center  
for Animal Husbandry, St. Petersburg, Pushkin, Russia

3 Institute of Genome Biology, Leibniz Institute for Farm Animal  
Biology, Dummerstorf, Germany

4 Institute of Animal Breeding and Genetics, University of Veterinary 
Medicine, Vienna, Austria

Conservation of local cattle genetic resources is an impor-
tant strategy for achieving Russia’s food security. During 
last decades, in the Russian Federation, local livestock 
populations were either crossbred or replaced by highly 
productive imported breeds, which led to a loss of the 
major part of original breeds identities. The objective of 
our study was to identify genetic differences between the 
populations of Kholmogor and Black-and-white cattle with 
varying degrees of admixture with the Holstein breed. The 
aforementioned breeds were studied using their whole-
genome single nucleotide polymorphism (SNP) geno-
types. The Kholmogor breed was subdivided into three 
groups: purebred (KHLM, n = 3), admixed with Holsteins 
(KHLM-HLST, n = 4) and representatives of old-type breed 
(KHLM-INTA, n = 15). Black-and-white was subdivided into 
four groups: purebred (BLWT, n = 9), with a low (BLWT-75, 
n = 8) and a high (BLWT-HLST, n = 10) level of admixture 
with Holstein, and represented by archival samples from 
the 1970s and 1980s (BLWT-OLD, n = 15). The Holsteins 
genetic profiles (HLST, n = 27) were taken as a comparison 
group. PLINK 1.07, Admixture 1.3, SplitsTree 4.14.6 and 
R package StAMPP were used to infer genetic relationship 
between the studied groups. After quality control, 29 688 
SNPs were selected for analysis. Multidimensional scaling 
(MDS), Admixture analysis and a dendrogram constructed 
using the Neighbor-Net method, revealed the presence 
of three clusters belonging to the Kholmogor, Black-and-
white and Holstein breeds. The first one included KHLM 

Сохранение генофонда отечественных пород крупного 
рогатого скота является важной задачей для обеспечения 
продовольственной безопасности населения. В последние 
годы в Российской Федерации местные популяции скота либо 
замещаются высокопродуктивными импортными породами, 
либо происходит их метизация, в результате которой от исход-
ной породы остается лишь незначительная часть генов. Целью 
нашей рабо ты было выявление генетических различий между 
популяциями холмогорского и черно-пестрого скота с разной 
степенью кровности по голштинской породе. Нами выполнен 
анализ полногеномных SNP-профилей (SNP – однонуклеотид-
ный полиморфизм) животных вышеуказанных пород. Холмо-
горская была подразделена на три группы: чистопородные  
(KHLM, n = 3), голштинизированные (KHLM-HLST, n = 4) и пред-
ставители старого типа (KHLM-INTA, n = 15); черно-пестрая – 
на четыре группы: чистопородные (BLWT, n = 9), с долей кров-
ности голштинского скота от 6 до 25 % (BLWT-75, n = 8), от 80 
до 99 % (BLWT-HLST, n = 10) и представленные архивными об-
разцами 1970–1980-х гг. (BLWT-OLD, n = 15). В качестве группы 
сравнения были использованы животные голштинской породы 
(HLST, n = 27). Обработку данных и расчеты проводили в про-
граммах PLINK 1.07, Admixture 1.3, SplitsTree 4.14.6 и R пакет 
StAMMP. После проведения контроля качества для анализа 
были отобраны 29 688 SNP. Многомерное шкалирование 
(MDS), кластерный анализ и дендрограмма, построенная по 
методу «сеть соседей» (Neighbor-Net), выявили наличие трех 
кластеров, относящихся к холмогорской, черно-пестрой и 
голштинской породам. В первый попали KHLM и KHLM-INTA, 
во второй – BLWT и BLWT-OLD, в третий – HLST, KHLM-HLST и 
BLWT- HLST. Образцы, относящиеся к группе BLWT-75, заняли 
промежуточное положение между HLST и BLWT. Таким обра-
зом, наши результаты показали, что в настоящее время сохра-
нились популяции с уникальными генотипами отечественных 
пород, которые необходимо сохранять. Популяции животных, 
голштинизированные на 80 % и более, нельзя рассматривать в 
качестве холмогорской и черно-пестрой пород, правильнее их 
относить к голштинской породе отечественной селекции.
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полиморфизм; маркеры; полногеномный анализ; сохранение 
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and KHLM-INTA, the second – BLWT and BLWT-OLD, and 
the third – HLST, KHLM-HLST and BLWT-HLST. The BLWT-75 
samples were placed between HLST and BLWT. Thus, our 
results showed that currently the populations of native 
cattle breeds with valuable genotypes still exist. The popu-
lations with a high level of admixture with Holsteins could 
be considered neither as the Kholmogor nor as Black-and-
white breeds, and would rather be referred as the Holstein 
breed of local breeding.

Key words: cattle; SNP; markers; whole-genome analysis; 
genetic resources conservation.

В течение столетий в разных регионах мира формиро-
вались группы крупного рогатого скота, хорошо при-
способленные к местным природно-климатическим 

условиям. В результате искусственного и естественного 
отбора происходило закрепление признаков, отвечающих 
как хозяйственным потребностям человека, так и адап-
тации животных к окружающей среде. Сохранение этих 
генетических ресурсов является основой для успешного 
ведения животноводства в будущем, поскольку наличие 
богатого генофонда может быть использовано в создании 
новых и усовершенствовании уже существующих пород.

В Российской Федерации существует ряд ценных по-
род, которые сочетают в себе высокую продуктивность, 
адаптацию к локальным климатическим условиям, устой-
чивость к различным заболеваниям и неприхотливость в 
содержании. К таковым, в частности, относят холмогор-
скую и черно-пеструю породы.

Холмогорский скот сформировался в конце XVII в. в 
Холмогорском районе Архангельской области вследствие 
хороших условий кормления и отбора лучших особей для 
воспроизводства. С 1725 г. по приказу Петра I с целью 
улучшения холмогорского скота были завезены несколько 
десятков животных голландской породы. В период с 1765 
по 1898 г. продолжали также завозить импортный скот 
из Голландии, Голштинии и Англии (Эрнст и др., 1977). 
В 1920-х гг. была начата целенаправленная племенная 
работа по совершенствованию породы (Кузнецов, 2016). 
В 1927 г. была открыта Государственная племенная книга 
холмогорского скота, а в 1934 г. организован государствен-
ный племенной рассадник. С 1980-х гг. для улучшения 
маточного поголовья стали использоваться быки голштин-
ской породы (Дмитриев, Паронян, 1994).

Черно-пестрая порода создавалась в СССР в 1930– 
1940-е гг. путем скрещивания местных отродий и жи-
вотных голландского корня и была утверждена в 1959 г. 
Большое влияние на формирование породы оказали бы-
ки-производители, завезенные из Германии, Голландии, 
Эстонии, Литвы и Швеции. В связи с тем, что создание 
породы проводилось на большой территории с привлече-
нием местного скота, выделялись пять популяций: цент-
ральная (среднерусская), прибалтийская, уральская, си-

бир ская и остальных зон СССР (Украина, Белоруссия, 
Средняя Азия, Закавказье) (Дмитриев, 1978; Кузнецов, 
2016). Благодаря высокой молочной продуктивности и 
хорошим акклиматизационным способностям поголовье 
черно-пестрой породы стало одним из самых многочис-
ленных в нашей стране (Эрнст и др., 1977). С 1980-х гг. 
наряду с другими породами черно-пестрый скот стал 
подвергаться массовой «голштинизации».

Необходимым шагом в сохранении генофонда отече-
ственных пород является проведение генетических ис-
следований. В настоящее время наиболее подходящий 
метод – одновременный анализ нескольких десятков ты-
сяч однонуклеотидных полиморфизмов (SNP), распреде-
ленных по всему геному (Decker et al., 2009; Kuehn et al., 
2011; McTavish et al., 2013). Проведенные исследования 
генетического разнообразия и популяционной структуры 
российских пород крупного рогатого скота на основании 
полногеномного сканирования SNP выявили уникаль-
ность их аллелофонда (Зиновьева и др., 2016; Sermyagin 
et al., 2018; Yurchenko et al., 2018).

Целью нашей работы было выявление генетических 
различий между популяциями холмогорского и черно-пе-
строго скота с разной степенью кровности по голштинской 
породе.

Материал и методы
Материалом для исследования служили образцы биома-
териала (сперма и кровь) крупного рогатого скота холмо-
горской, черно-пестрой и голштинской пород. Животные 
холмогорской породы были разделены на три группы: 
чистопородные быки (KHLM, n = 3), голштинизиро ванные 
быки (KHLM-HLST, n = 4) с долей кровности исходной 
породы от 1 до 20 % и представители старого типа из хо-
зяйства «Инта», Республика Коми (KHLM-INTA, n = 15). 
Животные черно-пестрой породы были разделены на 
четыре группы: чистопородные быки (BLWT, n = 9), 
быки с долей кровности голштинского скота от 6 до 25 % 
(BLWT-75, n = 8) и от 80 до 99 % (BLWT-HLST, n = 10) и 
представленные архивными образцами 1970–1980-х гг. 
(BLWT-OLD, n = 15). В качестве группы сравнения были 
взяты животные голштинской породы (HLST, n = 27).
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Геномную ДНК выделяли с использованием колонок 
Nexttec (Nexttec Biotechnology GmbH, Германия) в соот-
ветствии с инструкциями производителя. Полногеномный 
скрининг SNP проводили с помощью чипов Bovine SNP50 
BeadChip (Illumina Inc., США) и GGP HD150K (Neogene/
GeneSeek, США). Для проведения всех анализов исполь-
зовали общие для этих чипов локусы, генотипированные 
не менее чем у 90 % животных, c частотой минорных ал-
лелей не менее 5 % и соответствующие равновесию Хар-
ди – Вайнберга (р > 1e–6). SNP с неизвестной позицией, 
локализованные на половых хромосомах и находящиеся 
в неравновесии по сцеплению (LD), также были исклю-
чены. У всех животных успешно генотипированные SNP 
составляли не менее 90 %.

Для поиска маркеров, соответствующих вышепере-
численным требованиям, использовалось программное 
обеспечение PLINK 1.07 (Purcell et al., 2007). Также с 
помощью этой программы было выполнено многомерное 
шкалирование (MDS), основанное на дистанциях иден-
тичности по состоянию (IBS, identical-by-state). Визуа-
лизацию MDS проводили в R пакете ggplot2 (Wickham, 
2009). Кластерный анализ для определения структуры 
популяции был осуществлен в программе Admixture 1.3 
(Alexander et al., 2009) и визуализирован с помощью 
R пакета pophelper (Francis, 2017). Попарные значения 
индекса фиксации (FST) рассчитывали в R пакете StAMMP 
(Pembleton et al., 2013). Значения FST использовали для 
построения филогенетического дерева по алгоритму 
Neigh bor-Net в программе SplitsTree 4.14.5 (Huson, Bryant, 
2006). Исходные файлы создавали в программной среде 
R 3.5.0 (R Core Team, 2012).

Результаты
После проведения контроля качества были отобраны 
29 688 SNP, которые использовались для всех последую-
щих анализов.

Результаты многомерного шкалирования (MDS) по-
казали, что все изучаемые группы разбиваются на три 
кластера, соответствующих холмогорской, черно-пестрой 
и голштинской породам (рис. 1, а). При этом по первой 
компоненте С1, которая объясняет 9.71 % изменчивости, 
наблюдалось отделение отечественных пород (C < 0) от 
голштинской (C > 0). Животные, относящиеся к голшти-
низированной черно-пестрой породе, располагались меж-
ду двумя родительскими формами в соответствии со сте-
пенью кровности: кластер BLWT-75 перекрывался с 
BLWT, а кластер BLWT-HLST – с HLST. Чистокровные 
представители черно-пестрой породы (BLWT) кластери-
зировались вместе с архивными образцами (BLWT-OLD). 
Разделение последних наблюдалось только по третьей 
компоненте (см. рис. 1, б ). Между группами KHLM и 
KHLM-INTA значимых различий не выявлено. Голшти-
низированные холмогорские особи (KHLM-HLST) были 
отнесены к кластеру HLST. 

Анализ структуры популяции (рис. 2) показал различ-
ное историческое происхождение голштинской и россий-
ских пород. Так при K = 2 произошло отделение холмо-
горской и черно-пестрой пород от голштинской, а при 
K = 3 наблюдалось разделение двух отечественных пород. 
Доля геномного компонента голштинской породы в чисто-

кровных холмогорской и черно-пестрой породах (KHLM, 
KHLM-INTA, BLWT и BLWT-OLD) была незначительной. 
В то же время голштинизированные линии (KHLM-HLST 
и BLWT-HLST) российских пород практически не отли-
чались от чистокровных животных голштинской породы. 

Следует отметить, что, согласно расчету ошибки пере-
крестной проверки (CV), наиболее вероятное число кла-
стеров в нашей выборке было равно трем (рис. 3).

Данные кластерного анализа подтверждались резуль-
татами расчета попарных значений индекса фиксации 
(FST), согласно которым различий между группами HLST, 
KHLM-HLST и BLWT-HLST найдено не было. У групп, 
относящихся к холмогорской породе, генетическая от-
даленность от голштинской породы группы KHLM-INTA 
была несколько выше, чем у KHLM: FST составил 0.101 
и 0.087 соответственно. Генетические дистанции между 

0.10

0.05

0.00

–0.05

KHLM
KHLM-INTA
KHLM-HLST
BLWT
BLWT-OLD
BLWT-75
BLWT-HLST
HLST

C2
 (5

.8
9 

%
)

0.1

0.0

C3
 (2

.6
1 

%
)

C1 (9.71 %)
–0.10 –0.05 0.00 0.05 0.10

а

б

Рис. 1. Генотипическая изменчивость популяций холмогорской, чер-
но-пестрой и голштинской пород на основании результатов много-
мерного шкалирования (MDS).
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Современное состояние генофонда холмогорской и черно-пестрой  
пород крупного рогатого скота на основе полногеномного SNP-анализа

группами черно-пестрой породы BLWT и BLWT-OLD и голштинской породой 
практически не различались (FST равен 0.081 и 0.084) и были выше, чем у 
голштинизированной группы BLWT-75 (FST = 0.059).

С целью визуализации попарных значений индекса фиксации, на их основе 
была построена дендрограмма по алгоритму «сети соседей» (NeighborNet) 
(рис. 4). При этом наблюдалось четкое разделение на три ветви, относящиеся 
к холмогорской (KHLM, KHLM-INTA), черно-пестрой (BLWT, BLWT-OLD, 
BLWT-75) и голштинской (HLST, KHLM-HLST и BLWT-HLST) породам. 

Обсуждение
В последние время в Российской Федерации проводится активное улучшение 
отечественного скота путем его метизации с иностранными коммерческими 
породами, главным образом с голштинской. Показатели молочной продук-
тивности таких животных, как правило, намного превосходят результаты 
«не улучшенных», вследствие чего селекционеры продолжают повышать 
кровность по голштинской породе вплоть до 99 % (Сакса, Барсукова, 2013; 
Рухлова и др., 2014). Таким образом, улучшение показателей продуктивно-
сти отечественного скота происходит фактически только за счет его замены 
импортным. В результате теряется ценный генофонд, который столетиями 
формировался в наших породах, позволяя им приспосабливаться к сложным 
местным природно-климатическим условиям (Баранов, 2011; Матюков, Жа-
риков, 2012; Матюков и др., 2013, 2018).

Следует отметить, что сильное увлечение завозом иностранных пород скота 
наблюдалось еще в конце XIX в. Так, академик А.Ш. Миддендорф считал, что 
основной путь улучшения скота заключается в замене местных отродьев на 
завезенные культурные породы либо в их широкой метизации (Верещагин, 
1889). В то же время большая группа ученых во главе с Н.В. Верещагиным 
и А.А. Калантаром полагали, что более правильным будет совершенствовать 
отечественные породы и отродья молочного скота, одновременно улучшая 
их кормление и содержание. В своих работах они утверждали, что этот путь 
несколько длительный, но в то же время более верный и надежный (Калан-
тар, 1927а, б).

Благодаря успехам генетики в XXI в., после расшифровки в 2009 г. генома 
крупного рогатого скота (Elsik et al., 2009; Zimin et al., 2009), стало возможным 
проводить полногеномные исследования на основе анализа однонуклеотид ных  
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Рис. 2. Популяционная принадлежность чистокровных и голштинизированных представите-
лей холмогорской и черно-пестрой пород крупного-рогатого скота, оцененная с помощью 
программы Admixture 1.3.

Рис. 3. Наиболее вероятное количество кла-
стеров в исследуемой выборке, определен-
ное с помощью расчета ошибки перекрест-
ной проверки (CV error).
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Рис. 4. Дендрограмма на основании попар-
ных генетических дистанций (FST), построен-
ная по алгоритму «сети соседей» (Neighbor-
Net).

полиморфизмов (SNP). С по мощью 
данного метода можно не только ис-
следовать историю происхождения 
пород и оценивать генетические свя-
зи между ними, но и осуществлять 
полногеномный поиск ассоциаций 
(GWAS), позволяющий выявлять свя-
зи между генетическими вариантами 
и фенотипическими признаками. Та-
ким образом, становится возможной 
идентификация в отечественных по-
родах ценных аллелей, связанных с 
резистентностью к заболеваниям, не-
прихотливостью к содержанию и т. д. 
Такая информация будет полезна для 
разработки программ сохранения и 
улучшения российской популяции 
крупного рогатого скота. Наша ра-
бота – первый шаг в решении этих 
задач.
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С использованием около 30 тысяч генетических мар-
керов мы показали, что животные холмогорской и черно-
пестрой пород с высокой долей кровности по голштинской 
породе формировали на MDS-плоте общий кластер с 
чистопородными животными голштинской породы, не 
отличались от них при выполнении кластерного анализа 
в программе Admixture и расчете попарных значений FST. 
При этом группы чистопородного холмогорского и черно-
пестрого скота выделялись в отдельные кластеры. Это 
указывает на то, что в настоящее время еще сохранились 
особи, являющиеся носителями уникальных аллелей. От-
деление изучаемых отечественных пород от голштинской 
по первой компоненте (C1) по результатам MDS-анализа и 
их общая структура при K = 2 в Admixture свидетельству-
ют о том, что генетически холмогорская и черно-пестрая 
породы находятся ближе друг к другу, чем к голштинской, 
что, вероятно, обусловлено общностью их происхожде-  
ния от северного великорусского скота. 

Таким образом, мы считаем, что животных холмогор-
ской и черно-пестрой пород, голштинизированных на 
80 % и более, нельзя рассматривать в качестве предста-
вителей вышеназванных пород. Целесообразнее их от-
носить к голштинской породе отечественной селекции. 
Для сохранения генофонда российских пород необходимо 
провести их оценку с применением полногеномного ана-
лиза SNP и выявить стада, сохранившие свою аутентич-
ность. Улучшение отечественных пород иностранными 
следует проводить согласно программам разведения, 
предусматривающим использование геномных методов. 
Такой подход позволит сохранить адаптационные преи-
мущества местного скота наравне с ценными аллелями 
улучшающей породы.
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