
Ç‚Â‰ÂÌËÂ. èÓÓ‰˚ ÍÛÔÌÓ„Ó Ó„‡ÚÓ„Ó ÒÍÓÚ‡
‡ÁÎË˜‡˛ÚÒfl ̋ ÍÒÚÂ¸ÂÓÏ, ÔÓ‰ÛÍÚË‚ÌÓÒÚ¸˛ Ë ÙËÚ-
ÌÂÒÓÏ ÊË‚ÓÚÌ˚ı. àı ËÁÏÂÌ˜Ë‚ÓÒÚ¸ Ó·ÛÒÎÓ‚ÎÂÌ‡
Í‡Í ÒÂ‰Ó‚˚ÏË, Ú‡Í Ë „ÂÌÂÚË˜ÂÒÍËÏË Ù‡ÍÚÓ‡ÏË.
èË ‡Á‚Â‰ÂÌËË ÏÓÎÓ˜ÌÓ„Ó ÒÍÓÚ‡ ÒÂÎÂÍˆËÓÌÂ˚
ÏËÌËÏËÁËÛ˛Ú ËÌ·Ë‰ËÌ„ Ë Ï‡ÍÒËÏËÁËÛ˛Ú ÏÂÊ-
ÒÚ‡‰Ì˚Â „ÂÌÂÚË˜ÂÒÍËÂ ‡ÁÎË˜Ëfl, ËÒÔÓÎ¸ÁÛfl Ó‰Ó-
ÒÎÓ‚Ì˚Â ·˚ÍÓ‚-ÔÓËÁ‚Ó‰ËÚÂÎÂÈ Ë Ï‡ÚÂÂÈ ÍÓÓ‚.
ãÂÌËÌ„‡‰ÒÍ‡fl Ó·Î‡ÒÚ¸ fl‚ÎflÂÚÒfl ÎË‰ÂÓÏ ‚ ÏÓÎÓ˜-
ÌÓÏ ÊË‚ÓÚÌÓ‚Ó‰ÒÚ‚Â êÓÒÒËË. èË „ÓÎ¯ÚËÌËÁ‡ˆËË
˜ÂÌÓ — ÔÂÒÚÓ„Ó ÒÍÓÚ‡ ãÂÌËÌ„‡‰ÒÍÓÈ Ó·Î‡ÒÚË
„ÂÌÂÚË˜ÂÒÍÓÂ ‡ÁÌÓÓ·‡ÁËÂ ÍÓÓ‚ ‚ ÒÚ‡‰‡ı ËÁÏÂ-
ÌËÎÓÒ¸. Ç‡ÊÌÓ ÁÌ‡Ú¸ ÒÚÂÔÂÌ¸ „ÂÌÂÚË˜ÂÒÍÓ„Ó ‡Á-
ÌÓÓ·‡ÁËfl ÍÓÓ‚ ‚ ÒÚ‡‰‡ı ‚ Ì‡ÒÚÓfl˘ÂÂ ‚ÂÏfl. ë ÔÓ-
fl‚ÎÂÌËÂÏ ÔÓÎÌÓ„ÂÌÓÏÌ˚ı SNPs ‰‡ÌÌ˚ı ÒÚ‡ÎÓ
‚ÓÁÏÓÊÌ˚Ï Ì‡ ÏÓÎÂÍÛÎflÌÓÏ ÛÓ‚ÌÂ ÓˆÂÌË‚‡Ú¸
ÏÂÊÒÚ‡‰ÌÛ˛ „ÂÌÂÚË˜ÂÒÍÛ˛ ‰Ë‚Â„ÂÌˆË˛ ÊË‚ÓÚÌ˚ı.

ëÎÂ‰ÛÂÚ ÓÚÏÂÚËÚ¸, ̃ ÚÓ ÏÓÎÂÍÛÎflÌ˚Â ÏÂÚÓ‰˚ ÔÓÁ-
‚ÓÎfl˛Ú ·ÓÎÂÂ ÚÓ˜ÌÓ ÓˆÂÌËÚ¸ ÏÂÊÒÚ‡‰Ì˚Â „ÂÌÂÚË-
˜ÂÒÍËÂ ‡ÁÎË˜Ëfl, ˜ÂÏ ÔË Û˜ÂÚÂ Ó‰ÓÒÎÓ‚Ì˚ı. 

ëÂ‰Ë ÌÂÒÍÓÎ¸ÍËı ÏÂÚÓ‰Ó‚ ÓˆÂÌÍË „ÂÌÂÚË˜Â-
ÒÍÓ„Ó ‡ÁÌÓÓ·‡ÁËfl ÔÓÔÛÎflˆËÈ ÓÒÓ·ÓÂ ÏÂÒÚÓ Á‡ÌË-
Ï‡ÂÚ ÏÂÚÓ‰ „Î‡‚Ì˚ı ÍÓÏÔÓÌÂÌÚ (êëÄ) [1]. ëÛÚ¸
ÏÂÚÓ‰‡ ÒÓÒÚÓËÚ ‚ Ò‚Â‰ÂÌËË ‰‡ÌÌ˚ı ËÁ ÏÌÓ„ÓÏÂ-
ÌÓ„Ó ÔÓÒÚ‡ÌÒÚ‚‡ Í ÔÓÒÚ‡ÌÒÚ‚Û Ò ÏÂÌ¸¯ËÏ ̃ ËÒ-
ÎÓÏ ËÁÏÂÂÌËÈ ÔË ÛÒÎÓ‚ËË ÒÓı‡ÌÂÌËfl ÓÒÌÓ‚ÌÓÈ
ËÌÙÓÏ‡ˆËË Ë ÏËÌËÏËÁ‡ˆËË ËÌÙÓÏ‡ˆËÓÌÌÓ„Ó
¯ÛÏ‡. ùÚÓÚ ÏÂÚÓ‰ ¯ËÓÍÓ ËÒÔÓÎ¸ÁÛ˛Ú ‰Îfl „ÂÌÂ-
ÚË˜ÂÒÍÓÈ ‰ËÙÙÂÂÌˆË‡ˆËË ÔÓÓ‰ ÍÛÔÌÓ„Ó Ó„‡-
ÚÓ„Ó ÒÍÓÚ‡ [2, 3, 4, 5]. ÑÎfl ÔÓÎÌÓ„ÂÌÓÏÌ˚ı SNPs
‰‡ÌÌ˚ı ÒÓÁ‰‡Ì‡ ÔÓ„‡ÏÏ‡ EIGENSOFT [1] ÔÓÁ-
‚ÓÎfl˛˘‡fl ‚˚˜ËÒÎËÚ¸ „ÂÌÂÚË˜ÂÒÍËÂ ‡ÒÒÚÓflÌËfl
ÏÂÊ‰Û ÔÓÔÛÎflˆËflÏË ‚ ¯Í‡ÎÂ Á‡‰‡ÌÌ˚ı „Î‡‚Ì˚ı
ÍÓÏÔÓÌÂÌÚ. 
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Оценка межстадного генетического разнообразия 
голштинизированного черно-пестрого скота Ленинградской

области методом главных компонент

Аннотация. Для оценки генетического разнообразия голштинизированного черно-пестрого скота Ле-
нинградской области использован метод главных компонент (РСА). Для анализа отобраны шесть стад из пле-
менных заводов со средними удоями коров от 8100 кг до 11300 кг молока. Из каждого стада отобрана случай-
ная выборка коров в количестве 45–85 голов. Общая численность коров составила 373 головы. Все коровы
были генотипированы чипом ILLUMINA BovineSNP50 v.2 (Illumina Inc. USA) в Ирландии (Weatherbys Co. UK).
Редактирование SNPs осуществляли по следующим критериям: минорная частота аллелей MAF <0.01, доля
ошибок при генотипировании SNPs менее 5%, достоверность соответствия генотипов SNPs распределе-
нию Харди-Вайнберга (Р <0.0001). В результате редактирования осталось 39657 SNPs из 54609. При расчете
межстадного генетического разнообразия коров методом главных компонент использовали программу
EIGENSOFT. Достоверность полученных данных рассчитывали методом ANOVA. Общая достоверность дан-
ных для трех собственных векторов была следующей: первый собственный вектор (Р <0.58), второй собст-
венный вектор (Р <3.3е-16), третий собственный вектор (Р < 5.9е-06). Следовательно, второй и третий собст-
венные вектора можно использовать для оценки полученных данных. Оказалось, что парные межстадные
различия максимальны для стада 2 как для собственного вектора 2, так и для собственного вектора 3. Так-
же с высокой достоверностью отличались стада 3_6 для собственного вектора 2 и 3_5 для собственного
вектора 3. Коровы в нескольких парных сочетаниях стад генетически не различались. В целом, достовер-
ность вычисленных данных методом РСА зависит от используемого собственного вектора. Таким образом,
метод РСА эффективен при изучении межстадного генетического различия молочного скота и может быть
рекомендован к использованию для других сельскохозяйственных животных. 

Ключевые слова: PCA; генетическое разнообразие; стадо; молочный скот; голштинская порода
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ñÂÎ¸ ËÒÒÎÂ‰Ó‚‡ÌËfl ÒÓÒÚÓflÎ‡ ‚ ‡Ì‡ÎËÁÂ „ÂÌÂ-
ÚË˜ÂÒÍÓ„Ó ‡ÁÌÓÓ·‡ÁËfl ÍÓÓ‚ ËÁ ̄ ÂÒÚË ÒÚ‡‰ „ÓÎ-
¯ÚËÌËÁËÓ‚‡ÌÌÓ„Ó ˜ÂÌÓ-ÔÂÒÚÓ„Ó ÒÍÓÚ‡ ãÂÌËÌ-
„‡‰ÒÍÓÈ Ó·Î‡ÒÚË ÏÂÚÓ‰ÓÏ „Î‡‚Ì˚ı ÍÓÏÔÓÌÂÌÚ. 

ìÒÎÓ‚Ëfl, Ï‡ÚÂË‡Î˚ Ë ÏÂÚÓ‰˚ ËÒÒÎÂ‰Ó‚‡ÌËfl.
Ç ãÂÌËÌ„‡‰ÒÍÓÈ Ó·Î‡ÒÚË ·˚ÎË ÓÚÓ·‡Ì˚ ¯ÂÒÚ¸
ÔÎÂÏÂÌÌ˚ı Á‡‚Ó‰Ó‚ ÒÓ ÒÂ‰ÌËÏË Û‰ÓflÏË ÍÓÓ‚
8100–11300 Í„ ÏÓÎÓÍ‡. àÁ ÌËı ÒÎÛ˜‡ÈÌÓÈ ‚˚·Ó-
ÍÓÈ ÓÚÓ·‡Ì˚ ÍÓÓ‚˚ 2011–2013 „Ó‰‡ ÓÊ‰ÂÌËfl
‚ ÍÓÎË˜ÂÒÚ‚Â 47–74 „ÓÎÓ‚˚ (‚ÒÂ„Ó 373 „ÓÎÓ‚˚).
Ñçä ËÁ Ó·‡ÁˆÓ‚ ÍÓ‚Ë ‚˚‰ÂÎflÎË ÙÂÌÓÎ-ıÎÓÓ-
ÙÓÏÌ˚Ï ÏÂÚÓ‰ÓÏ. äÓÓ‚˚ „ÂÌÓÚËÔËÓ‚‡Ì˚ ˜Ë-
ÔÓÏ Illumina Bovine50 v.2 (Illumina Inc. USA)
‚ àÎ‡Ì‰ËË (Weatherbys Co. UK). êÂ‰‡ÍÚËÓ‚‡-
ÌËÂ SNPs ÓÒÛ˘ÂÒÚ‚ÎflÎË ÔÓ„‡ÏÏÓÈ Plink 1.9 [6]
ÔÓ ÒÎÂ‰Û˛˘ËÏ ÍËÚÂËflÏ: ÏËÌÓÌ‡fl ̃ ‡ÒÚÓÚ‡ ‡ÎÎÂ-
ÎÂÈ (MAF) SNPs ÌÂ ÏÂÌÂÂ 1%; Ó¯Ë·Í‡ „ÂÌÓÚËÔË-
Ó‚‡ÌËfl SNPs ÌÂ ·ÓÎÂÂ 5%; ‰ÓÒÚÓ‚ÂÌÓÒÚ¸ ÒÓÓÚ‚ÂÚ-
ÒÚ‚Ëfl „ÂÌÓÚËÔÓ‚ SNPs ‡‚ÌÓ‚ÂÒË˛ ï‡‰Ë-Ç‡ÈÌ·Â„‡
(ê < 0.0001). Ç ÂÁÛÎ¸Ú‡ÚÂ Â‰‡ÍÚËÓ‚‡ÌËfl ÓÒÚ‡-
ÎÓÒ¸ 39657 SNPs ËÁ 54609. 

Ç˚˜ËÒÎÂÌËÂ „ÂÌÂÚË˜ÂÒÍËı ‡ÁÎË˜ËÈ ÏÂÊ‰Û ÒÚ‡-
‰‡ÏË ÓÒÛ˘ÂÒÚ‚ÎflÎË ÔÓ„‡ÏÏÓÈ EIGENSOFT 1.6
[1]. ëÚ‡ÚËÒÚË˜ÂÒÍ‡fl ‰ÓÒÚÓ‚ÂÌÓÒÚ¸ ‰‡ÌÌ˚ı ‡ÒÒ˜Ë-
Ú˚‚‡Î‡Ò¸ ANOVA. êËÒÛÌÍË ÔÓÎÛ˜‡ÎË ‚ ÔÓ„‡ÏÏ-
ÌÓÈ R ÒÂ‰Â [7]. 

êÂÁÛÎ¸Ú‡Ú˚ Ë Ó·ÒÛÊ‰ÂÌËÂ. ë ÔÓÏÓ˘¸˛ ÔÓ„‡Ï-
Ï˚ EIGENSOFT ·˚ÎË ‡ÒÒ˜ËÚ‡Ì˚ Ó·˘ËÂ ‰ÓÒÚÓ-
‚ÂÌÓÒÚË ÓˆÂÌÍË ÔÓÎÛ˜ÂÌÌ˚ı ‰‡ÌÌ˚ı ‰Îfl ÚÂı
ÒÓ·ÒÚ‚ÂÌÌ˚ı ‚ÂÍÚÓÓ‚: ÔÂ‚˚È ‚ÂÍÚÓ (ê <0.58), 

‚ÚÓÓÈ ‚ÂÍÚÓ (ê <3.3Â-16), ÚÂÚËÈ ‚ÂÍÚÓ (ê <5.9Â-
06). ëÓÓÚ‚ÂÚÒÚ‚Û˛˘ËÂ ËÏ Ô‡Ì˚Â ÏÂÊÒÚ‡‰Ì˚Â
‰ÓÒÚÓ‚ÂÌÓÒÚË ÔÂ‰ÒÚ‡‚ÎÂÌ˚ ‚ Ú‡·ÎËˆÂ 1. ç‡ Ë-
ÒÛÌÍÂ 1 Ì‡ıÓ‰ËÚÒfl ËÁÓ·‡ÊÂÌËÂ, Ì‡ ÍÓÚÓÓÏ Í‡Ê-
‰‡fl ËÁ 367 ÍÓÓ‚ ‡ÒÔÓÎÓÊÂÌ‡ ‚ ÓÔÂ‰ÂÎÂÌÌÓÏ
ÏÂÒÚÂ ‚ ÍÓÓ‰ËÌ‡ÚÌÓÈ ÒËÒÚÂÏÂ ÔÂ‚˚ı ‰‚Ûı ÒÓ·ÒÚ-
‚ÂÌÌ˚ı ‚ÂÍÚÓÓ‚ ËÎË, ‰Û„ËÏË ÒÎÓ‚‡ÏË, ÔÂ‚˚ı
‰‚Ûı „Î‡‚Ì˚ı ÍÓÏÔÓÌÂÌÚ. ç‡ ˝ÚÓÏ ËÁÓ·‡ÊÂÌËË
ÌÂ‚ÓÁÏÓÊÌÓ ÓˆÂÌËÚ¸ ÏÂÊÒÚ‡‰Ì˚Â „ÂÌÂÚË˜ÂÒÍËÂ
‡ÁÎË˜Ëfl ÍÓÓ‚ ËÁ-Á‡ ‚Á‡ËÏÌÓ„Ó ÔÂÂÍ˚ÚËfl ÏÂ-
ÒÚÓ‡ÒÔÓÎÓÊÂÌËfl ÍÓÓ‚ ‚ ÒËÒÚÂÏÂ ÍÓÓ‰ËÌ‡Ú. ÑÎfl
ÚÓ„Ó, ˜ÚÓ·˚ ÓˆÂÌËÚ¸ ÏÂÊÒÚ‡‰Ì˚Â „ÂÌÂÚË˜ÂÒÍËÂ
‡ÁÎË˜Ëfl ·˚ÎË ‡ÒÒ˜ËÚ‡Ì˚ ÒÂ‰ÌËÂ ÁÌ‡˜ÂÌËfl ‰Îfl
Í‡Ê‰Ó„Ó ÒÚ‡‰‡ Ë ÒÓÓÚ‚ÂÚÒÚ‚Û˛˘ËÂ ËÏ ‰ÓÒÚÓ‚Â-
ÌÓÒÚË ‰Îfl Ô‡Ì˚ı Ò‡‚ÌÂÌËÈ ÒÚ‡‰ (Ú‡·Î. 1). 

ÇËÁÛ‡Î¸ÌÓ ÒÂ‰ÌËÂ „ÂÌÂÚË˜ÂÒÍËÂ ‡ÒÒÚÓflÌËfl
ÏÂÊ‰Û ÍÓÓ‚‡ÏË ‚ ÒÚ‡‰‡ı ÏÓÊÌÓ Ì‡·Î˛‰‡Ú¸ Ì‡
ËÒ. 2 Ë ËÒ. 3. ç‡ ̋ ÚËı ËÒÛÌÍ‡ı ‚Ë‰ÌÓ, ̃ ÚÓ ÒÚ‡-
‰Ó 2 Ì‡ıÓ‰ËÚÒfl Ì‡ ·ÓÎ¸¯ÓÏ ‡ÒÒÚÓflÌËË ÓÚ ‚ÒÂı
‰Û„Ëı ÒÚ‡‰. ëÓÓÚ‚ÂÚÒÚ‚ÂÌÌÓ ‰Îfl ˝ÚÓ„Ó ÒÚ‡‰‡ ÔÓ-
ÎÛ˜ÂÌ˚ Ï‡ÍÒËÏ‡Î¸Ì˚Â ‰ÓÒÚÓ‚ÂÌÓÒÚË ‰Îfl êë 2
Ë ‰ÓÒÚ‡ÚÓ˜ÌÓ ‚˚ÒÓÍËÂ ‰ÓÒÚÓ‚ÂÌÓÒÚË ‰Îfl êë 3 Á‡
ËÒÍÎ˛˜ÂÌËÂÏ 2_3 Ë 2_6 (Ú‡·Î. 1). áÌ‡˜ËÚÂÎ¸ÌÓÂ
„ÂÌÂÚË˜ÂÒÍÓÂ ÓÚÎË˜ËÂ ÒÚ‡‰‡ 2 ÓÚ ‰Û„Ëı ÒÚ‡‰ Ó·˙-
flÒÌflÂÚÒfl ËÒÔÓÎ¸ÁÓ‚‡ÌËÂÏ ‚ ÌÂÏ ·˚ÍÓ‚-ÔÓËÁ‚Ó-
‰ËÚÂÎÂÈ ËÁ ÉÓÎÎ‡Ì‰ËË, ÚÓ„‰‡ Í‡Í ‚ ‰Û„Ëı ÒÚ‡‰‡ı
ÔÂËÏÛ˘ÂÒÚ‚ÂÌÌÓ ËÒÔÓÎ¸ÁÓ‚‡ÎËÒ¸ ·˚ÍË — ÔÓ-
ËÁ‚Ó‰ËÚÂÎË ËÁ ëòÄ Ë ä‡Ì‡‰˚. í‡ÍÊÂ Ò ‚˚ÒÓÍÓÈ
‰ÓÒÚÓ‚ÂÌÓÒÚ¸˛ ÓÚÎË˜‡ÎËÒ¸ ÒÚ‡‰‡ 3_6 ‰Îfl ÒÓ·ÒÚ-
‚ÂÌÌÓ„Ó ‚ÂÍÚÓ‡ 2 Ë 3_5 ‰Îfl ÒÓ·ÒÚ‚ÂÌÌÓ„Ó ‚ÂÍÚÓ-
‡ 3 (Ú‡·Î. 1). Ç „ÛÔÔÂ ·ÎËÁÍÓ ‡ÒÔÓÎÓÊÂÌÌ˚ı
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CÚ‡‰‡
ÑÓÒÚÓ‚ÂÌÓÒÚ¸ (ê)

êë 1 êë 2 êë 3

1_2 0.23 1.5e-14 0.006

1_3 0.95 0.037 0.002

1_4 0.34 0.320 0.682

1_5 0.70 0.428 0.034

1_6 0.72 0.104 0.421

2_3 0.24 3.8e-14 0.502

2_4 0.77 1.4e-09 0.008

2_5 0.13 5.99e-12 9.4e-05

2_6 0.37 2.22e-16 0.056

3_4 0.36 0.481 0.002

3_5 0.65 0.264 1.8e-06

3_6 0.76 6.34e-05 0.058

4_5 0.19 0.780 0.141

4_6 0.54 0.017 0.299

5_6 0.46 0.019 0.011

í‡·ÎËˆ‡ 1. ÑÓÒÚÓ‚ÂÌÓÒÚ¸ Ô‡Ì˚ı ÏÂÊÒÚ‡‰Ì˚ı „ÂÌÂÚË˜ÂÒÍËı ‡ÁÎË˜ËÈ, 
ÛÒÚ‡ÌÓ‚ÎÂÌÌ˚ı êëÄ ÏÂÚÓ‰ÓÏ



ÒÚ‡‰ 1–6 ÚÓÎ¸ÍÓ ÍÓÓ‚˚ ‚ ÒÚ‡‰‡ı
1_3, 4_6 Ë 5_6 ‡ÁÎË˜‡˛ÚÒfl Ò ‰Ó-
ÒÚÓ‚ÂÌÓÒÚ¸˛ ê <0.05 ‰Îfl ÒÓ·ÒÚ-
‚ÂÌÌÓ„Ó ‚ÂÍÚÓ‡ 2 (Ú‡·Î. 1). Ç ÚÓÈ
ÊÂ „ÛÔÔÂ ÒÚ‡‰ ÍÓÓ‚˚ ‚ ÒÚ‡‰‡ı
1_3, 1_5, 3_4 Ë 5_6 ‡ÁÎË˜‡˛ÚÒfl
Ò ‰ÓÒÚÓ‚ÂÌÓÒÚ¸˛ ê <0.05 ‰Îfl ÒÓ·-
ÒÚ‚ÂÌÌÓ„Ó ‚ÂÍÚÓ‡ 3 (Ú‡·Î. 1). ÑÎfl
˝ÚËı ‰‚Ûı ÒÓ·ÒÚ‚ÂÌÌ˚ı ‚ÂÍÚÓÓ‚
‰ÓÒÚÓ‚ÂÌ˚Â ‰‡ÌÌ˚Â ÒÓ‚Ô‡‰‡˛Ú
ÚÓÎ¸ÍÓ ‰Îfl Ô‡ ÒÚ‡‰ 1_3 Ë 5_6.
ëÎÂ‰Ó‚‡ÚÂÎ¸ÌÓ, ÏÂÊÒÚ‡‰Ì˚Â ‡Á-
ÎË˜Ëfl ÍÓÓ‚ Á‡‚ËÒËÚ ÓÚ ËÒÔÓÎ¸ÁÓ-
‚‡ÌËfl ÒÓ·ÒÚ‚ÂÌÌÓ„Ó ‚ÂÍÚÓ‡. í‡-
ÍËÏ Ó·‡ÁÓÏ, êëÄ ÏÂÚÓ‰ ÒÔÓÒÓ·ÂÌ
‰ËÙÙÂÂÌˆËÓ‚‡Ú¸ ÍÓÓ‚ ËÁ ‡Á-
Ì˚ı ÒÚ‡‰ Ë Â„Ó ÏÓÊÌÓ ËÒÔÓÎ¸ÁÓ-
‚‡Ú¸ ‰Îfl ÓˆÂÌÍË „ÂÌÂÚË˜ÂÒÍÓ„Ó
‡ÁÌÓÓ·‡ÁËfl ÍÓÓ‚ ‚ ÔÓÔÛÎflˆËË
ÚÓÎ¸ÍÓ ÔË Û˜ÂÚÂ ‰‡ÌÌ˚ı ‰Îfl ÌÂ-
ÒÍÓÎ¸ÍËı ÒÓ·ÒÚ‚ÂÌÌ˚ı ‚ÂÍÚÓÓ‚.

åÂÚÓ‰ „Î‡‚Ì˚ı ÍÓÏÔÓÌÂÌÚ ˜‡-
ÒÚÓ ËÒÔÓÎ¸ÁÛ˛Ú ‰Îfl „ÂÌÂÚË˜ÂÒÍÓÈ
‰ËÙÙÂÂÌˆË‡ˆËË ÔÓÓ‰ ÍÛÔÌÓ„Ó
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Рис. 1. Взаимное расположение коров из шести стад в координатах РС 2 и РС 3

Рис. 2. Расположение средних генетических значений для шести стад 
в координатах РС 1 и РС 2

Оценка межстадного генетического разнообразия голштинизированного 
черно-пестрого скота Ленинградской области методом главных компонент



ГЕНЕТИКА И РАЗВЕДЕНИЕ ЖИВОТНЫХ 2/2018

32 М. Г. Смарагдов ©

Ó„‡ÚÓ„Ó ÒÍÓÚ‡. í‡Í, ËÒÔ‡ÌÒÍËÂ ËÒ-
ÒÎÂ‰Ó‚‡ÚÂÎË, ËÒıÓ‰fl Ëı ‰‡ÌÌ˚ı êëÄ
‡Ì‡ÎËÁ‡, ‰ËÙÙÂÂÌˆËÓ‚‡ÎË ÔÓÓ-
‰˚ ÏflÒÌÓ„Ó ÒÍÓÚ‡ [2]. ë‡‚ÌËÚÂÎ¸-
Ì˚È êëÄ ‡Ì‡ÎËÁ ÔÓÔÛÎflˆËÈ, ‡Ò-
ÔÓÒÚ‡ÌÂÌÌ˚ı ÔÓ ‚ÒÂÏÛ ÏËÛ 47
ÔÓÓ‰ ÍÛÔÌÓ„Ó Ó„‡ÚÓ„Ó ÒÍÓÚ‡, ÔÓÁ-
‚ÓÎËÎ ÛÒÚ‡ÌÓ‚ËÚ¸ ÒıÓ‰Ì˚È Ô‡ÚÚÂÌ
Ëı ‰ËÙÙÂÂÌˆË‡ˆËË [3]. ìÒÚ‡ÌÓ‚-
ÎÂÌÓ, ˜ÚÓ ‚ àÎ‡Ì‰ËË ÔÓÓ‰˚ ÄÌ-
„ÛÒ, ÑÊÂÒË Ë ÉÂÂÙÓ‰ ‰ÓÒÚ‡ÚÓ˜ÌÓ
ıÓÓ¯Ó „ÂÌÂÚË˜ÂÒÍË ‡ÁÎË˜‡˛ÚÒfl
êëÄ ÏÂÚÓ‰ÓÏ [4]. íÂÏ ÊÂ ÏÂÚÓ‰ÓÏ
ÌÂÁÌ‡˜ËÚÂÎ¸Ì˚Â ‡ÁÎË˜Ëfl Ó·Ì‡Û-
ÊÂÌ˚ ÏÂÊ‰Û ·˚Í‡ÏË ÔÓÓ‰˚ ÑÊÂ-
ÒË ‚ ëòÄ Ë çÓ‚ÓÈ áÂÎ‡Ì‰ËË [5].
äÓÓ‚˚ ÔÓÓ‰˚ ÑÊÂÒË ËÁ Ä‚ÒÚ‡-
ÎËË Ë ëòÄ ‡ÁÎË˜‡ÎËÒ¸ Â˘fi ÏÂÌ¸-
¯Â, ̃ ÂÏ ·˚ÍË. ëÎÂ‰ÛÂÚ Ú‡ÍÊÂ ÓÚÏÂ-
ÚËÚ¸, ̃ ÚÓ ÏÂÊÔÓÓ‰Ì˚Â „ÂÌÂÚË˜ÂÒÍËÂ
‡ÒÒÚÓflÌËfl ÏÂÊ‰Û ÊË‚ÓÚÌ˚ÏË ÁÌ‡-
˜ËÚÂÎ¸ÌÓ ·ÓÎ¸¯Â, ̃ ÂÏ ÏÂÊÒÚ‡‰Ì˚Â,
Ë ÌÂÚ ÌÂÓ·ıÓ‰ËÏÓÒÚË ‡ÒÒ˜ËÚ˚‚‡Ú¸
ÒÂ‰ÌËÂ ÁÌ‡˜ÂÌËfl ‰Îfl Í‡Ê‰ÓÈ ÔÓ-
Ó‰˚, Ú‡Í Í‡Í ÁÓÌ˚ ‡ÒÔÓÎÓÊÂÌËfl ÊË‚ÓÚÌ˚ı ËÁ
Ò‡‚ÌË‚‡ÂÏ˚ı ÔÓÓ‰ ÌÂ ÔÂÂÍ˚‚‡˛ÚÒfl.

Ç˚‚Ó‰˚. åÂÚÓ‰ êëÄ ÒÔÓÒÓ·ÂÌ ‰ËÙÙÂÂÌˆË-
Ó‚‡Ú¸ ÏÂÊÒÚ‡‰ÌÓÂ „ÂÌÂÚË˜ÂÒÍÓÂ ‡ÁÌÓÓ·‡ÁËÂ ÍÓ-
Ó‚. ÑÓÒÚÓ‚ÂÌÓÒÚ¸ ÔÓÎÛ˜ÂÌÌ˚ı ÂÁÛÎ¸Ú‡ÚÓ‚ Á‡-
‚ËÒËÚ ÓÚ ÒÓ·ÒÚ‚ÂÌÌ˚ı ‚ÂÍÚÓÓ‚. í‡Í, ‚ÒÂ ‰‡ÌÌ˚Â
‰Îfl ÒÓ·ÒÚ‚ÂÌÌÓ„Ó ‚ÂÍÚÓ‡ 1 ÌÂ‰ÓÒÚÓ‚ÂÌ˚, ÚÓ„‰‡
Í‡Í ‰Îfl ÒÓ·ÒÚ‚ÂÌÌ˚ı ‚ÂÍÚÓÓ‚ 2 Ë 3 ̃ ‡ÒÚ¸ ‰‡ÌÌ˚ı

‚˚ÒÓÍÓ ‰ÓÒÚÓ‚ÂÌ‡. Ç ˆÂÎÓÏ ‰ÓÒÚÓ‚ÂÌÓÒÚ¸ ÏÂÊ-
ÒÚ‡‰Ì˚ı „ÂÌÂÚË˜ÂÒÍËı ‡ÁÎË˜ËÈ Á‡‚ËÒËÚ ÓÚ ÒÓ·ÒÚ-
‚ÂÌÌÓ„Ó ‚ÂÍÚÓ‡. àÁ ¯ÂÒÚË ÔÓ‡Ì‡ÎËÁËÓ‚‡ÌÌ˚ı
ÒÚ‡‰ ÒÚ‡‰Ó 2 Ì‡Ë·ÓÎÂÂ ÁÌ‡˜ËÚÂÎ¸ÌÓ ÓÚÎË˜‡ÂÚÒfl ÓÚ
‰Û„Ëı ÒÚ‡‰ ËÁ-Á‡ ËÒÔÓÎ¸ÁÓ‚‡ÌËfl ·˚ÍÓ‚-ÔÓËÁ‚Ó-
‰ËÚÂÎÂÈ ËÁ ÉÓÎÎ‡Ì‰ËË. Ç ̂ ÂÎÓÏ ÏÂÚÓ‰ÓÏ êëÄ ‚˚-
fl‚ÎÂÌ˚ „ÂÌÂÚË˜ÂÒÍË ‡ÁÎË˜‡˛˘ËÂÒfl Ë ÌÂ ‡ÁÎË-
˜‡˛˘ËÂÒfl ÒÚ‡‰‡. 

Рис. 3. Расположение средних генетических значений для шести стад 
в координатах РС 2 и РС 3

ê‡·ÓÚ‡ ‚˚ÔÓÎÌÂÌ‡ ÔË ÙËÌ‡ÌÒÓ‚ÓÈ ÔÓ‰‰ÂÊÍÂ îÄçé (ÉÓÒÁ‡‰‡ÌËÂ ‹ AAAA-A18-118021590138-1)

Литература

1. Patterson, N. Population structure and eigen analysis / N. Patterson, A. L. Price, D. Reich // PLoS Ge-
netics. — 2006. — 2:e190.

2. Canas-Alvarez J. J. Genetic diversity and divergence among Spanish beef cattle breeds assessed by a bovine
high — density SNP chip / J. J. Canas-Alvarez, A. Gonzalez-Rodriguez, S. Munilla et al. // J. Anim.
Sci. — 2015. — V. 93. — P. 5164–5174.

3. Gautier M. Insight into the genetic history of French cattle from dense SNP data on 47 worldwide breeds /
M. Gautier, D. Laloe, K. Moazami-Goudarzi // PLoS One. — 2010. — V. 5. — e13038.

4. Kelleher M. M. Inference of population structure of purebred dairy and beef cattle using high-density
genotype data / M.M. Kelleher, D. P. Berry, J. F. Kearney et al. // Animal. — 2016. — V. 2. — P. 1–9.

5. Howard J. T. Characterizing homozygosity across United States, New Zealand and Australian Jersey cow
and bull populations / J. T. Howard, C. Maltecca, M. Haile-Mariam et al. // BMC Genomics — 2015. —
16 :187.

6. Pursell, S. PLINK: a tool set for whole genome association and population based linkage analyses / S. Pur-
sell // American Journal of Human Genetics. — 2007. — V. 81. — P. 559–575.

7. R Development Core Team R: a language and environment for statistical computing. R foundation for
statistical computing. Viena. — 2008. — http://www.R-project.org



Рубрика: Молекулярная генетика

33

Smaragdov M. 

Estimation between herds genetic diversity of Holsteinized 
Black-and-White cattle in Leningrad region by Principal 

Components Analysis

Abstract. To assess the genetic diversity of Holsteinized Black-and-White cattle in Leningrad Region, Prin-
cipal Component Analysis (PCA) was used. For the analysis, six herds from Breeding plants with an average
cows’ milk yield from 8,100 kg to 11,000 kg were selected. From each herd 45–85 cows were selected in random.
The total number of cows was 373. All cows were genotyped by the ILLUMINA BovineSNP50 v.2 chip (Illumina
Inc. USA) in Ireland (Weatherbys Co. UK). Editing of SNPs was performed according to the following criteria:
minor alleles frequency of MAF <0.01, share of errors in genotyping of SNPs less than 5%, reliability of matching
of SNPs genotype to Hardy-Weinberg distribution (P <0.0001). As a result of editing there are 41210 SNPs. To
calculate between genetic diversity of the cows, EIGENSOFT program was used. The reliability of the obtained
data was calculated by ANOVA. The reliability of the data for the three eigenvectors was as follows: the first vector
(P <0.58), the second vector (P <3.3e-16), the third vector (P <5.9e-06). Therefore, the second and third eigen-
vectors can be used to estimate the data obtained. Pairwase between herds differences are maximal for herd
2 both for eigenvector 2 and 3. Highly significant pair of herds 3_6 for eigenvector 2 and 3_5 for eigenvector
3 were obtained. Thus, PCA method is effective in studying between herds genetic diversity of dairy cattle and
can be recommended for use on other farm animals.

Keywords: PCA; genetic diversity; herd; milk cattle; Holstein.
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