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Генетическая селекция крупного рогатого скота, 
которую исторически проводили путем сохранения 
особей с желательным фенотипом в качестве родителей 
для последующих поколений, открывает все больше 
возможностей для таких новых технологий, как гено-
типирование, генетическое картирование и селекция 
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Исследования проводили в 2019–2022 г. с целью изучения ассоциаций полиморфизма гена коэнзим Q9 (COQ9), влияющего 
на энергетические и метаболические процессы в организме, с показателями репродуктивных качеств коров- первотелок 
голштинской породы. Опытное поголовье (251 гол.) подбирали из животных- аналогов, содержавшихся в равных условиях 
в хозяйстве, благополучном по инфекционным и инвазионным заболеваниям. ДНК-тестирование аллельного полиморфизма 
G → A (гуанин → аденин) гена COQ9, вследствие которого происходят изменения в окислительном фосфорилировании, 
что отражается на дыхательной функции митохондрий, осуществляли методом ПЦР-ПДРФ. В локусе гена COQ9 – 
BstMB I идентифицированы два аллеля (A – 0,604; G – 0,396) и три генотипа (AA – 36,6 %; AG – 48,2 %; GG – 15,5 %), что 
свидетельствует о генетическом биоразнообразии популяции. Хи-квадрат принимает значение намного ниже крити-
ческого (0,05). Популяция находится в генетическом равновесии согласно закону Харди- Вайнберга. Изучены признаки 
воспроизводительной способности коров- первотелок разных генетических групп по гену COQ9. По результатам анализа 
взаимосвязей показателей фертильности и генотипов гена COQ9 особи с генотипом COQ9AA отличались повышенной 
живой массой во время осеменения и при отеле. Животные с генотипом COQ9AG характеризовались поздним возрастом 
первого плодотворного осеменения, при этом количество затраченных спермодоз было наименьшим. Первотелки группы 
COQ9AG отличались самым непродолжительным межотёльным, сухостойным и сервис- периодом, и, как следствие, 
большим выходом живых телят, высоким индексом Дохи и коэффициентом воспроизводительной способности. Влияние 
генетических факторов на репродуктивные качества крупного рогатого скота позволяют разрабатывать системы управ-
ления продуктивностью сельскохозяйственных животных на основе применения молекулярно- генетических методов.
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The paper presents the results in 2019–2022 of studying the associations of polymorphism of the coenzyme Q9 (COQ9) gene, which 
affects the energy and metabolic processes in the body, with traits of the reproductive qualities of Holstein heifers. The experimental 
population was selected from animal analogues (251 heads).DNA testing of allelic polymorphism G → A (guanine → adenine) of 
the COQ9 gene, which results in changes in oxidative phosphorylation, that affects the respiratory function of mitochondria, was 
carried out by PCR-RFLP. Two alleles (A – 0.604; G – 0.396) and three genotypes (AA – 36.6 %; AG – 48.2 %; GG – 15.5 %) have 
been identified, in the COQ9 – BstMB I gene locus, that indicates genetic biodiversity populations. The chi-square takes on a value 
well below the critical value (0.05). The population is in genetic equilibrium according to the Hardy- Weinberg law. The traits of 
the reproductive ability of cows (251 animals) of different genetic groups of the COQ9 gene have been studied. An analysis of the 
relationship between fertility rates and genotypes of the COQ9 gene showed that individuals with the COQ9AA genotype were 
characterized by increased live weight during insemination and at calving. Animals with the COQ9AG genotype were characterized 
by a later age of the first fruitful insemination, while the number of sperm doses spent on them was minimal. The same group of 
heifers had the shortest calving interval, open day and service period and, as a result, a greater yield of live calves, a high fertility 
index of Dohi and a reproductive ability coefficient. The data presented in our research prove the influence of genetic factors on the 
reproductive qualities of cattle, which makes it possible to develop systems for managing the productivity of farm animals based on 
the use of molecular genetics methods.
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с использованием маркеров. Молочная продуктивность 
и репродуктивная способность коров нередко находятся 
в обратной зависимости – с повышением удоев снижа-
ются воспроизводительные качества [1].

Идентификация специфических аллелей, ответ-
ственных за генетическую изменчивость воспроизво-
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дительных качеств, расширила бы возможности отбора 
животных по показателям репродуктивной функции 
[2, 3, 4]. Многие из идентифицированных мутаций, 
влияющих на фертильность, на сегодняшний день, 
представляют собой аллели с потерей функций, которые 
часто летальны для эмбрионов, например, HH1 – гапло-
тип фертильности у голштинского крупного рогатого 
скота [5, 6]. Из-за отсутствия генетического контроля 
и неправильного подбора родительских пар в популяци-
ях происходит накопление нежелательных аллелей [7], 
что в результате сказывается не только на генетическом 
биоразнообразии, но и на качестве потомства [8].

Ген COQ9 (coenzyme Q9, коэнзим Q9, кофермент Q9) 
идентифицирован и охарактеризован как новый ген, ко-
торый при мутации приводит к Q-дефицитному феноти-
пу, подобно другим генам COQ [9]. Однонуклеотидный 
полиморфизм гена COQ9 (NC001039767.1) картирован 
в положении 159 в bovine coenzyme Q9 (rs109301586) 
на хромосоме 18 (18:25527339). Миссенс- мутация вы-
зывает изменение G → A (гуанин → аденин), что при-
водит к замене аминокислоты с аспарагиновой кислоты 
на аспарагин в положении 53 белка и влечет за собой 
изменения в окислительном фосфорилировании, что 
отражается на дыхательной функции митохондрий [4].

Высказано предположение, что мутация коэнзима 
Q9 модулирует размножение, посредством регуляции 
энергетического метаболизма в митохондриях, что, 
в свою очередь, влияет на послеродовой энергетический 
баланс [4]. Дефицит фермента CoQ в ооцитах у мышей, 
сопровождается рядом фенотипических изменений, ха-
рактерных для митохондриальной дисфункции ооцитов, 
связанной с репродуктивным старением [10]. Кроме 
того, результаты исследований свидетельствуют о вли-
янии полиморфизма гена COQ9 на продолжительность 
интервала между отелом и зачатием или длительность 
сервис- периода [3, 11, 12], коэффициент оплодотворя-
емости коров, кратность осеменения [4, 13], динамику 
живой массы после отела [4], потребление корма перед 
отелом [13]. Ранее сообщалось об отсутствии стати-
стически значимой разницы по уровню молочной про-
дуктивности и качественному составу молока коров 
разных генотипов по гену COQ9 [4], однако другие 
исследователи указывают на то, что у животных с гено-
типом COQ9GG установлено повышенное содержание 
соматических клеток в продукции [13]. Такие результаты 
дают возможность предполагать, что полиморфизм гена 
COQ9 может быть перспективным геном- маркером для 
исследований, направленных на отбор коров по репро-
дуктивной эффективности без негативного влияния 
на молочную продуктивность.

Цель исследования – определение взаимосвязи по-
лиморфизма гена COQ9 с показателями репродуктивных 
качеств коров- первотелок голштинского скота.

Методика. Работу проводили в 2019–2022 гг. на био-
логическом материале 251 гол. коров- первотелок гол-
штинской породы СХПК «Племенной завод им. Ленина» 
Атнинского района Республики Татарстан. Опытное 
поголовье подбирали из животных- аналогов, содержав-
шихся в равных условиях в хозяйстве благополучном 
по инфекционным и инвазионным заболеваниям. Отбор 
образцов цельной крови осуществляли в вакуумные про-
бирки K-3 (APEXLAB, Китай), содержащие коагулянт 
EDTA, из хвостовой вены животных. Все применимые 
международные, национальные и/или институциональ-
ные принципы ухода и использования животных были 
соблюдены. На проведение исследований было полу-
чено разрешение от Комиссии по биоэтике Федераль-
ного государственного бюджетного учреждения науки 

«Федеральный исследовательский центр «Казанский 
научный центр Российской академии наук» № 22/7 
от 09 июня 2022 г.

Для выделения ДНК из проб использовали специ-
альный набор («АмплиПрайм» ДНК-Сорб В), произ-
водимый ООО «ДНК-технологии» (NextBio, Россия), 
по методике, рекомендованной заводом- изготовителем. 
Фрагменты ДНК амплифицировали на программи-
руемых термоциклерах «MyCycler» и «T100 Thermal 
Cycler» (BIO RAD, США) в оптимальных температурно- 
временных режимах, разработанных для комплекта 
праймеров (Евроген, Россия), со следующей олигону-
клеотидной последовательностью:
COQ9 F: 5' – AGT TTC TGT TTC AGT GCC CCG – 3'
COQ9 R: 5' – GCA GGT GTT CTG ATG CCT ACC – 3' [12].

Для раствора ПЦР использовали следующие ре-
активы: дионизированную воду, смесь dNTPs, Taq-
полимеразу с поставляемым буфером (СибЭнзим, 
Россия). Реакционные смеси, включающие в себя 2 мкл 
очищенной ДНК, готовили общим объемом 20 мкл. Реак-
ционную смесь, содержащую эндонуклеазу рестрикции 
BstMB I (СибЭнзим, Роосия), общим объемом 5 мкл 
вносили в пробирки с амплификонами и подвергали 
гидролизу в течение 2 ч. при температуре 65 °C. Для 
определения полиморфизма гена COQ9 амплифици-
рованные фрагменты, обработанные рестриктазой, 
разделяли в агарозном геле 2,6 % с добавлением 5 мкл 
10 %-ного бромистого этидия в 1хТБЕ-буфере в камере 
для горизонтального фореза (Helicon, Россия) при на-
пряженности электрического поля в 20 В/см в течение 
20 мин. Визуализацию и фиксирование проводили с ис-
пользованием системы документирования «Gel&Doc» 
и «GelDoc Go» с программным обеспечением «Image 
Lab Touch» V. 3.0 (BIO RAD, США) (Bio- Rad, США). 
Идентификацию генотипов осуществляли по выявляе-
мому полиморфизму последовательностей ДНК.

Анализ показателей воспроизводительных качеств 
подопытных животных проводили по данным из офи-
циальной информационно- аналитической системы 
«СЕЛЭКС. Молочный скот 9.1.1.0» (АРМ Плинор, 
Россия), содержащей первичные данные племенно-
го, ветеринарного и зоотехнического учета по стаду, 
установленной на ПК в отделе физиологии, биохимии, 
генетики и питания животных ТатНИИСХ ФИЦ КазНЦ 
РАН. Частоту встречаемости отдельных аллелей гено-
типов определяли по формуле Е. К. Меркурьевой (1983), 
генетическое равновесие в популяциях по гену COQ9 
рассчитывали на основе закона Харди- Вайнберга ме-
тодом хи-квадрат (χ2).

Из первотелок с установленными генотипами были 
сформированы опытные группы для исследования 
хозяйственно- полезных признаков животных. Коэффи-
циент воспроизводительной способности – показатель, 
характеризующий плодовитость маточного поголовья, 
Индекс Дохи – обобщенный показатель, отражающий 
пожизненную плодовитость самки, расчетный выход 
живых телят на 100 коров в год определяли по стандарт-
ным методикам в зоотехнии [14].

Экспериментальный материал обрабатывали в про-
грамме MS Excel на ПЭВМ методами статистического 
анализа. Достоверность данных между независимыми 
выборками проверяли с использованием t-критерия 
Стьюдента.

Результаты и обсуждение. В результате полимераз-
ной цепной реакции, были получены цельные фрагменты 
длиной 202 пар оснований (п. о.). Дальнейшая их об-
работка эндонуклеазой рестрикции BstMB I и электро-
форетическое разделение дали сочетания, позволившие 
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идентифицировать различные генотипы по гену COQ9 
(см. рисунок), которые были представлены следую-
щим количеством оснований: COQ9AA – 120 и 82 п. о.; 
COQ9GG – 109 и 82 п. о.; COQ9AG – 120, 109 и 82 п. о.

По результатам детекции, на основе сочетания фраг-
ментов, были выявлены все аллели и генотипы (табл. 1), 
что свидетельствует о наличии генетического биораз-
нообразия по гену коэнзим Q9 в исследуемой популя-
ции. Установленное распределение аллелей COQ9A 
и COQ9G составило 0,604 и 0,396 соответственно. 
В поголовье наблюдали преобладание «нормального» 
аллеля над «мутантным». В ожидаемом распределении 
отмечен статистически незначимый сдвиг в сторону 
нарастания гомозиготности (0,2 %). При этом, напри-
мер, у голштинского скота Бразилии [13] и Мексики 
[12] частота встречаемости аллеля COQ9A варьировала 
от 0,446 до 0,460, аллеля COQ9G – от 0,524 до 0,540, 
а соотношение аллелей A и G у американского гол-
штинского скота в двух разных популяциях составляло 
0,479 к 0,524 [4] и 0,491 к 0,509 [3] соответственно. 
Таким образом, в упомянутых работах зарубежных 
авторов, изучавших голштинский скот, в отличие 
от наших данных, доминировал аллель COQ9G, имея 
некоторую вариативность в распределении. Вероятно, 
это могло быть связано с ареалом обитания скота или 
обусловлено генетической наследственностью из-за 
отсутствия селекции.

В результате оценки вариабельности наблюдаемого 
и ожидаемого распределения идентифицированных 
генотипов методом хи-квадрат установлено, что ис-
следуемая популяция находится в генетическом равно-
весии согласно закону Харди- Вайнберга по гену COQ9. 
Величина χ² (0,02) была значительно ниже критического 
уровня (χ²крит = 5,99). Частота встречаемости генотипов 
COQ9AA, COQ9AG и COQ9GG в популяции коров- 
первотелок составила соответственно 36,3 %, 48,2 
и 15,5 %. Как и в нашем исследовании, наибольшее чис-
ло животных (53,6…56,0 %) имели гетерозиготный гено-
тип COQ9AG. Однако среди гомозиготных особей в та-
тарстанской популяции голштинских коров- первотелок 
наблюдается количественное преобладание генотипа 
COQ9AA над COQ9GG, в отличие от данных из других 
источников, согласно которым доля особей с генотипом 
COQ9AA в среднем составляла 17,8…20,0 %, с геноти-
пом COQ9GG – 25,5…28,6 % [4, 12, 13].

Электрофореграмма разделения продуктов ПЦР-ПДРФ 
в агарозном геле (М – ДНК-маркер 50…1000 п. о.).

Достоверно (p ˂ 0,05) более ранний возраст первого 
плодотворного осеменения отмечен у особей с геноти-
пом COQ9GG, он наступал быстрее, чем у животных 
с генотипом COQ9AG, на 0,6 мес. (табл. 2). У нетелей 
с генотипом COQ9AA отмечали промежуточное значе-
ние. По живой массе при первом осеменении первотелки 
с генотипом COQ9АА превосходили животных с геноти-
пом COQ9AG на 1,4 %, COQ9GG – на 1,5 %. Ко времени 
первого плодотворного осеменения коров с генотипом 
COQ9АA эта разница увеличивалась до статистически 
значимой (p ˂  0,05) и составляла, в сравнении с субпопу-
ляцией, имеющей генотип COQ9GG, 14,6 кг, COQ9АG – 
12,2 кг (или 3,4 и 2,8 %). При первом отеле достоверное 
превышение живой массы особей с генотипом COQ9АA 
над животными с генотипом COQ9GG составило 11,5 кг 
(2,2 %; p ˂ 0,05). В зарубежных исследованиях похо-
жую картину в динамике наблюдали в виде тенденции 
[4]. Наблюдаемое превосходство группы с генотипом 
COQ9АA, по сравнению с COQ9АG было равно 5,2 кг, 
или менее 1,0 %.

Кратность осеменения в зависимости от генотипа 
по гену COQ9 не имела статистически значимых разли-
чий, принимая минимальный уровень у особей с геноти-
пом COQ9AG – 1,08, и незначительно варьируя в других 
группах животных от 1,14 до 1,16. Достоверно значимые 
ассоциации установлены в исследованиях M. S. Ortega 
и др. при изучении фертильности голштинских коров 
в зависимости от гена COQ9, которые установили, что ко-
ровы с генотипом COQ9AA характеризовались лучшими 
генетическими достоинствами по воспроизводительной 
способности, в том числе минимальной кратностью осе-
менения и большей частотой наступления стельности [4]. 
Michel- Regalado и др. (2020) в своих исследованиях 
установили, что для осеменения COQ9AG-животных 
требуется меньше спермодоз, по сравнению с гомози-
готными коровами [12].

Продолжительность сервис- периода отражает пло-
довитость животных и организацию воспроизводства 
стада. При сопоставлении первотелок с генотипами 
COQ9АA (132,8 дн.) и COQ9АG (116,3 дн.) у гете-
розиготных животных наблюдается укороченный 
сервис- период, со статистически достоверной разницей 
16,5 дней (12,4 %; p ˂  0,05). Схожие данные представле-
ны и в других источниках [12]. Продолжительность ме-
жотёльного периода в зависимости от генотипа по гену 
COQ9 варьирует незначительно 385,8…389,4 дня. У осо-
бей с генотипами COQ9АA и COQ9GG длительность 
сухостойного периода была больше, чем у животных 
с генотипом COQ9АG, соответственно на 5,1 день (5,3 %; 
p ˂  0,05) и 4,6 дней (7,9 %). Другие исследователи счита-
ют, что лучшими показателями репродуктивных качеств 
и самым коротким интервалом от отела до следующего 
плодотворного осеменения отличаются коровы с гено-
типом COQ9AA [4, 13].

Судя по величине индекса плодовитости коров, вве-
денному Дохи, возраст первого отела и продолжитель-
ность межотёльного периода не у всех животных нахо-
дится в диапазоне физиологических норм. В целом по из-
учаемой популяции он варьировал от 46,9 до 47,6 ед., 
что соответствует среднему значению для первотелок. 
Выход живых телят на 100 гол. первотелок с разны-
ми генотипами, установленный расчетным методом, 
свидетельствует о высокой репродуктивной функции 
оцениваемых животных. Между группами особей с ге-
нотипами COQ9AG и COQ9AA отмечена статистически 
значимая разница 5,8 гол. (6,6 %; p ˂  0,05), что выгодно 
характеризует гетерозиготных первотелок. Наибольший 
в опыте коэффициент воспроизводительной способности 

Табл. 1. Частота встречаемости аллелей и генотипов 
гена COQ9 в популяции коров-первотелок

Распределение
Генотип

Аллель
χ²AA AG GG

n % n % n % A G
Наблюдаемое 91 36,3 121 48,2 39 15,5

0,604 0,396 0,02
Ожидаемое 91 36,4 120 47,9 40 15,7
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отмечен в группе животных с генотипом COQ9AG – 0,95, 
однако это превосходство носило характер тенденции. 
В разрезе других групп генотипов гена COQ9 его уро-
вень составил 0,94, что на 0,01 ед. (или 1,1 %) хуже 
показателя, наблюдаемого у COQ9AG-коров.

Выводы. Таким образом, данные, представленные 
в нашей работе, свидетельствуют о биоразнообразии 
и генетическом равновесии в популяции. Определены 
взаимосвязи полиморфизма гена COQ9 с показателями 
репродуктивных качеств коров- первотелок голштин-
ского скота, которые доказывают влияние генетиче-
ских факторов на признаки воспроизводства крупного 
рогатого скота.

Установлено, что животные- носители гетерозигот-
ного генотипа COQ9AG, несмотря на более поздний 
возраст первого плодотворного осеменения, характери-
зуются хорошим уровнем фертильности: имеют макси-
мальный выход живых телят на 100 гол. коров и высокий 
коэффициент воспроизводительной способности, при 
относительно недолгих межотёльном, сухостойном 
и сервис- периодах.

Эти знания имеют теоретическую и практическую 
значимость и создают предпосылки, позволяющие 
разработать системы управления продуктивностью 
сельскохозяйственных животных на основе применения 
молекулярно- генетических, физиологических и эколо-
гических методов и подходов.
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Табл. 2. Показатели воспроизводительной способности коров-первотелок с разными генотипами гена COQ9

Показатель Генотип AA Генотип AG Генотип GG
Возраст 1 плодотворного осеменения, мес. 18,1±0,31 18,2±0,25* 17,6±0,17
Живая масса при 1 осеменении, кг 422,9±3,3 416,4±3,4 416,8±5,7
Живая масса при 1 плодотворном осеменении, кг 432,2±3,9* 420,0±3,5 417,6±5,8
Живая масса при 1 отёле, кг 529,9±4,6* 524,7±4,2 518,4±3,3
Кратность осеменения 1,14±0,04 1,08±0,02 1,16±0,08
Сервис-период, дн. 132,8±6,7* 116,3±4,9 122,71±10,9
Межотёльный период, дн 389,4±6,3 385,8±5,8 387,8±8,2
Сухостойный период, дн. 58,7±1,8* 53,6±1,5 58,2±2,2
Индекс плодовитости Дохи 46,9±0,8 47,1±0,5 47,6±0,8
Выход телят на 100 коров, гол. 81,5±2,0 87,3±1,6* 85,0±2,2
Коэффициент воспроизводительной способности 0,94±0,01 0,95±0,01 0,94±0,02
*p ˂ 0,05 уровень значимости по отношению к меньшему показателю


