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Разведение специализированных пород или нескольких внутрипородных линий снижает 
породное и генетическое разнообразие поголовья, и, как следствие, создается реальная угроза ис-
чезновения аборигенного скота. Для изучения популяционно-генетической структуры местных пород, 
обладающих уникальными адаптивными признаками и устойчивостью к ряду заболеваний, чаще 
всего используют микросателлитный анализ либо более информативный метод полногеномного 
SNP (single nucleotide polymorphism) генотипирования. История создания тагильской породы насчи-
тывает более 200 лет. В настоящее время в России и в мире осталось единственное генофондное 
стадо тагильского скота (около 600 гол.), однако молекулярно-генетические характеристики этого 
ограниченного по численности генофонда остаются недостаточно исследованными. В настоящем 
сообщении впервые представлены результаты идентификации STR- и SNP-генотипов уникальной 
местной тагильской породы. Цель работы — микросателлитный анализ (STR) и полногеномный 
анализ полиморфизма единичных нуклеотидов (SNPs) для оценки генетического разнообразия и 
установления популяционной структуры современной популяции аборигенного тагильского скота. 
Генотипы животных тагильской породы (TAGIL, n = 98; СПК им. Шорохова, Пермский край, 
2021 год) исследовали методом мультиплексного анализа по 11 микросателлитам (TGLA227, 
BM2113, TGLA53, ETH10, SPS115, TGLA122, INRA023, TGLA126, BM1818, ETH225, BM1824). 
Для межпородной дифференциации по STR-маркерам методом главных компонент (PCA) привле-
кали генотипы пород, которые потенциально могли принимать участие в формировании современ-
ной популяции тагильского скота (TAGIL), — голштинской (HLST), холмогорской голштинизи-
рованной (татарстанский тип) (TAT), холмогорской чистопородной (печорский тип) (PECH), 
черно-пестрой (старый тип) (Ch_P_OLD), тагильской (TAG) (образцы из банка данных ОНИС 
БиоТехЖ, 2020 год, https://www.vij.ru/2-obshchaya/226-infrastruktura-test). Для генотипирования 
TAGIL по SNP-маркерам на основании результатов анализа STR-генотипов отобрали наиболее 
неродственных животных (n = 48) для охвата максимального спектра генетического разнооб-
разия. Полногеномное генотипирование по SNP-маркерам выполняли с использованием ДНК-чипа 
высокой плотности GGP Bovine HD 150K BeadChip (∼ 150 тыс. SNP, «Illumina, Inc.», США) 
(108432 SNP до и 62809 SNP после LD-фильтрации). Для анализа результатов генотипирования 
SNP-маркеров (популяционно-генетическое и филогенетическое исследования) сформировали базу 
данных полногеномных SNP-генотипов тагильского скота (TAGIL). В качестве группы сравнения 
в набор данных (data set) ввели животных голштинской породы (HLST) (n = 45). Мы четко диф-
ференцировали породы отобранных животных (тагильскую и голштинскую) с помощью метода 
PCA. Кластерный анализ на основании генетических дистанций FST объединил животных тагиль-
ской и голштинской пород в две большие группы в соответствии с породной принадлежностью. 
Полногеномное SNP-генотипирование выявило геномные области, в которых аллельные варианты 
специфичны для тагильской породы. Анализ hapFLK показал наличие пяти районов (p < 0,01) 
(4-я, 5-я, 8-я, 11-я и 15-я хромосомы, длина от 1,20 Mb на BTA8 до 9,61 Mb на BTA5, число 
SNPs внутри регионов — от 24 до 92), находящихся под давлением отбора в исследованных груп-
пах тагильского скота. По данным STR-маркирования установлено участие холмогорского скота, 
а также черно-пестрой и голштинской пород в формировании тагильской породы. Отмечена 
наибольшая интрогрессия голштинского скота, который в последние десятилетия, вероятнее 
всего, использовался в качестве улучшающей породы для тагильского крупного рогатого скота. 
Более чем у 50 % животных тагильской породы обнаружен островок ROH (BTA14, позиции 
24437778-25098364, длина 0,661 Mb), ранее идентифицированный у ярославской и холмогорской 
пород в качестве региона, находящегося под давлением отбора. Не исключено, что этот ROH-
регион может быть элементом адаптивной генетической системы у аборигенных пород. У 40 % 
животных тагильской породы дополнительно присутствуют пять островков ROH. Полученные 
нами данные будут использованы для выявления генов и их вариантов, определяющих адаптивные 
и хозяйственно значимые признаки тагильской породы, изучения истории формирования ее гене-
тической структуры, разработки регламентов мониторинга для сохранения породной специфично-
сти и биоразнообразия тагильского скота. 
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пирование, биоразнообразие. 
 

Интенсификация мирового молочного скотоводства приводит к 
преобладанию в структуре пород крупного рогатого скота (КРС) голштин-
ских коров. Cогласно статистике, голштинский скот (чистопородный или 
помесный) в совокупности составляет 61 % от 3,47 млн молочных коров 
Великобритании (1), в США доля КРС с голштинской породой в родо-
словной еще больше — 90 % от общего числа дойных коров (2). В России 
поголовье голштинского скота пока еще не столь велико (22,95 %), но 
преобладает черно-пестрая порода (49,98 %) (3), в том числе частично 
голштинизированная. Разведение специализированных пород или несколь-
ких внутрипородных линий снижает породное и генетическое разнообра-
зие поголовья, и, как следствие, создается реальная угроза исчезновения 
аборигенного скота. В этой связи изучение популяционно-генетической 
структуры местных пород, обладающих уникальными адаптивными при-
знаками и устойчивостью к ряду заболеваний, привлекает все большее 
внимание (4). Чаще всего для таких исследований используют микроса-
теллитный анализ либо более информативный метод полногеномного SNP 
(single nucleotide polymorphism) генотипирования, который стал активно 
применяться в популяционной генетике и при разведении КРС после рас-
шифровки его генома (5).  

С помощью STR (short tandem repeat) маркеров изучали генетиче-
скую структуру популяций местных пород индийских зебу — онголе, деони, 
гир, канкрей (6), мексиканского скота криолло (7), а также красной степной 
(8), суксунской, истобенской, ярославской, холмогорской, серой украин-
ской и холмогорской (печорский тип) пород КРС (9). Полногеномный SNP 
скрининг использовали для установления генетического разнообразия и 
межпородной дифференциации аборигенного южноафриканского скота 
(африканер, дракенсбергер, нгуни) (10), пяти местных пород КРС в Бан-
гладеш (читагонгская красная, пабна и зебу муншигандж, северный бен-
гальский серый, деши) (11), шести пород скота из провинции Сычуань в 
Китае (башаньский, сюаньханьский, пингву, саньцзянский, ганзи, лян-
шаньский) (12), ирландской породы керри (13) и российских стародавних 
пород — бестужевской, холмогорской, костромской, красной горбатовской 
и ярославской (14, 15). 

Тагильский скот — одна из старейших отечественных пород круп-
ного рогатого скота молочного направления в Российской Федерации. Ис-
тория создания этой породы насчитывает более 200 лет. Формирование ос-
новной группы тагильского скота происходило в Уральском регионе в рай-
оне Нижнего Тагила. Точных сведений о возникновении тагильского скота 
нет, но обсуждалось участие в его формировании английского короткоро-
гого и холмогорского скота, завезенного из Архангельской губернии в 1842 
году (16). Высказывалось мнение, что тагильская порода — это продукт 
скрещивания местного уральского скота с завозимыми животными холмо-
горской, ярославской и голландской пород (17) и использования быков 
черно-пестрой породы (18). Плановая селекционно-племенная работа по 
улучшению тагильского скота началась после выхода декрета Совета Народ-
ных Комиссаров от 19 июля 1918 года «О племенном животноводстве». То-
гда был применен жесткий отбор чистопородных тагильских быков-произ-
водителей с последующим разведением «в себе», что позволило существенно 
повысить продуктивность тагильских коров, и в 1930 году была утверждена 
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новая тагильская порода КРС (18, 19). Неприхотливый к условиям корм-
ления и содержания тагильский скот при разведении на Урале мало усту-
пал по удою черно-пестрому, превосходя его по жирномолочности. К тому 
же тагильские коровы в силу специфического строения таза выделяются 
легкостью отела. 

Впоследствии массовая голштинизация КРС привела к вытеснению 
не только тагильской, но и черно-пестрой породы. В результате в настоящее 
время осталось единственное в России и мире генофондное стадо тагиль-
ского скота (около 600 гол.), сформированное на базе СПК им. Шорохова 
в Октябрьском районе Пермского края. Этот ограниченный по численности 
генофонд представляет несомненный интерес как источник ценных биоло-
гических и хозяйственных признаков, однако его молекулярно-генетиче-
ские характеристики остаются недостаточно исследованными. 

В настоящем сообщении впервые представлены результаты иденти-
фикации STR- и SNP-генотипов уникальной местной тагильской породы 
КРС, что позволит выявлять гены и их варианты, которые определяют 
биологические, адаптивные и продуктивные качества животных, имеющие 
экономическое значение. 

Цель выполненной работы — провести микросателлитный анализ 
(STR) и полногеномный анализ полиморфизма единичных нуклеотидов 
(SNPs) для оценки генетического разнообразия и установления популя-
ционной структуры современной популяции аборигенного тагильского 
скота. 

Методика. ДНК выделяли из образцов крови (n = 98) животных 
тагильской породы (TAGIL). Образцы отбирали в СПК им. Шорохова 
(Пермский край, 2021 год), для выделения ДНК использовали набор QI-
Amp® DNA Mini Kit («QIAGEN», Германия) согласно прилагаемому про-
токолу. Определяли чистоту и концентрацию полученных препаратов 
ДНК (OD260/280, ультрафиолетовый микроспектрофотометр Implen Nano-
Photometer®, «Implen GmbH», Германия), концентрацию двуцепочеч-
ной ДНК измеряли с помощью флуориметра Qubit™ (1.0) («Life Тechno-
logies», США). 

Генотипы животных исследовали методом мультиплексного ана-
лиза по 11 микросателлитам (TGLA227, BM2113, TGLA53, ETH10, SPS115, 
TGLA122, INRA023, TGLA126, BM1818, ETH225, BM1824), используя STR-
панель, разработанную в ФГБНУ ФИЦ ВИЖ им. Л.К. Эрнста на основе 
рекомендаций International Society for Animal Genetics (ISAG).  

Межпородную дифференциацию по STR-маркерам проводили ме-
тодом главных компонент (PCA) с привлечением генотипов пород КРС, 
которые потенциально могли принимать участие в формировании изуча-
емой современной популяции тагильского скота (TAGIL), — голштин-
ской (HLST), холмогорской голштинизированной (татарстанский тип) (TAT), 
холмогорской чистопородной (печорский тип) (PECH), черно-пестрой (ста-
рый тип) (Ch_P_OLD), тагильской (TAG) (образцы из банка данных ОНИС 
БиоТехЖ, 2020 год, https://www.vij.ru/2-obshchaya/226-infrastruktura-test). 

Для генотипирования по SNP-маркерам отобрали образцы (n = 48) 
на основании результатов анализа STR-генотипов. В программе Structure 2.3.4 
(https://web.stanford.edu/group/pritchardlab/structure.html) по коэффициенту 
подобия Q предварительно оценивали чистопородность и в программе ML-
Relate (https://www.montana.edu/kalinowski/software/ml-relate/index.html) — сте-
пень родства индивидуумов исследуемой популяции тагильского скота.  
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Полногеномное генотипирование по SNP-маркерам выполняли с 
использованием ДНК-чипа высокой плотности GGP Bovine HD 150K Bead-
Chip (∼ 150 тыс. SNP, «Illumina, Inc.», США). Контроль качества и филь-
трацию данных генотипирования для каждого образца и SNP выполняли с 
использованием программного пакета PLINK 1.9 (20) (https://www.co-gen-
omics.org/plink/). Были применены следующие фильтры (в скобках даны со-
ответствующие команды в программе PLINK): сall-rate по всем исследуе-
мым SNP для индивидуального образца не ниже 90 % (--mind); call-rate для 
каждого из исследованных SNP по всем генотипированным образцам не 
ниже 90 % (--geno); частота встречаемости минорных аллелей (MAF) более 
0,01 или 0,05 (--maf 0.01); отклонение SNP генотипов от распределения 
Харди-Вайнберга в совокупности протестированных образцов с достовер-
ностью p-value < 10−6 (--hwe). Также оценивали неравновесие по сцепле-
нию (LD, linkage disequilibrium) с помощью коэффициента корреляции 
Пирсона (r2 < 0,2) с шагом 50 kb (--indep-pairwaise). 

Для анализа результатов генотипирования SNP-маркеров (популя-
ционно-генетическое и филогенетическое исследования) сформировали 
базу данных полногеномных SNP-генотипов тагильского скота (TAGIL). В 
качестве группы сравнения в набор данных (data set) ввели животных 
голштинской породы (HLST) (n = 45).  

На основании полученных SNP-генотипов для каждого из набора 
данных в R пакете diveRsity (21) расcчитывали наблюдаемую гетерозигот-
ность (Ho), несмещенную ожидаемую гетерозиготность (uHe), аллельное 
разнообразие (Аr) и коэффициент инбридинга FIS (c 95 % доверительным 
интервалом).  

Анализ главных компонент (PCA) выполняли в программе PLINK 
1.9 с последующим построением графика в R пакете ggplot2 (22). Для филоге-
нетических исследований в R пакете diveRsity (21) рассчитывали попарные 
значения FST (23). Матрицу попарных значений FST визуализировали в виде 
групповой генетической сети Neighbor-net в программе SplitsTree 4.14.5 (24) 
(https://splitstree4.software.informer.com/). Популяционную структуру и гене-
тическую однородность изучаемых пород КРС устанавливали в программе 
Admixture 1.3 (25) с графическим представлением с помощью R пакета 
pophelper (26). Наиболее вероятное число предковых кластеров (К) опреде-
ляли с помощью расчета значений ошибки кросс-валидации (CV error) для 
K от 1 до 5 в программе Admixture 1.3.  

Для поиска локусов, находящихся под давлением отбора, использо-
вали отбор 0,1 % SNPs, имеющих наибольшие значения FST при парном 
сравнении пород, а также анализ hapFLK и выявление островков ROH, пе-
рекрывающихся у некоторых индивидуумов (15). Для островков минималь-
ный размер ROH принимали равным 0,5 Mb при 50 % животных, несущих 
перекрывающиеся ROH, и длине перекрывания ROH не менее 0,1 Mb.  

Биоинформатическую обработку данных и построение графиков 
проводили с помощью программной среды R Project for Statistical Com-
puting (27). 

При hapFLK анализе был установлен порог достоверности p < 0,01. 
Для значений FIS приведены доверительные интервалы (CI, 95 %). При опре-
делении средних значений показателей (M) рассчитывали их стандартные 
ошибки (±SEM).  

http://zzz.bwh.harvard.edu/plink/


 

 

1127 

Результаты. Результаты анализа главных компонент (PCA) (рис. 1) 
были получены по данным проведенного нами микросателлитного профи-
лирования животных тагильской породы в сравнении с данными выпол-
ненного ранее STR-генотипирования популяций голштинской, холмогор-
ской (голштинизированной и чистопородной), черно-пестрой и тагильской 
пород КРС. Можно видеть, что значительная часть коров тагильской по-
роды отличается от животных других пород, но массивы обеих популяций 
тагильского скота перекрываются с голштинской породой. На этом осно-
вании мы в дальнейшем рассматривали голштинскую породу в качестве 
группы сравнения. 

 

 

Рис. 1. Распределение особей та-
гильской породы на основании 
генотипов по STR-маркерам при 
анализе методом главных компо-
нент: современная популяция та-
гильского скота (TAGIL, n = 98) 
(СПК им. Шорохова, Пермский 
край, 2021 год), голштинская по-
рода (HLST), холмогорская гол-
штинизированная порода (та-
тарстанский тип) (TAT), холмо-
горский чистопородный скот 
(печорский тип) (PECH), чер-
но-пестрая порода (старый тип) 
(Ch_P_OLD), тагильский скот 
(TAG) (образцы из банка дан-
ных ОНИС БиоТехЖ, 2020 год). 

 

Для охвата максимального спектра генетического разнообразия 
тагильской породы для SNP-генотипирования отбирали наиболее нерод-
ственных животных. На основе расчета коэффициента подобия (Q) и 
оценки степени родства (родственниками считали особей с Q ≥ 0,35) ото-
брали 51 животное (48 основных и 3 запасных). Отобранных особей разде-
лили на пять групп: 1-я — Q ≥ 90 %, родственников не > 2 у каждого жи-
вотного (хотя есть близкие с Q = 0,50; 37 коров); 2-я — 90 % > Q ≥ 80 %, 
родственников не > 2 у каждого животного (хотя есть близкие с Q = 0,50; 
7 коров); 3-я — 80 % > Q ≥ 70 %, у каждого животного > 1 родственника 
(нет ближе, чем с Q = 0,49; 5 коров); 4-я — 70 % > Q ≥ 60 %, нет родствен-
ников (2 коровы); 5-я (прочие) — нежелательны для генотипирования. 

Полногеномное генотипирование тагильского скота по SNP-марке-
рам проводили с использованием ДНК-чипа GGP Bovine HD 150K Bead-
Chip, результаты получили для 48 животных (результативность генотипиро-
вания составила более 90 %). Эффективность генотипирования (call rate) ис-
следуемых коров тагильской породы варьировала от 0,9900 до 0,9982. Всего 
после контроля качества для анализа отобрали 108432 SNP. 

Таблица 1 обобщает данные проведенного нами популяционно-ге-
нетического исследования тагильской породы по SNP-маркерам в сравне-
нии с голштинской. Можно видеть достоверно более высокое генетическое 
разнообразие (по показателям аллельного разнообразия Ar, наблюдаемой ге-
терозиготности Ho и несмещенной ожидаемой гетерозиготности uHe) тагиль-
ского скота по сравнению с голштинским. Это может быть следствием как 
менее жесткого отбора по хозяйственно полезным признакам, так и уча-
стия нескольких пород в создании тагильского скота. Следует также отме-
тить избыток гетерозигот в обеих популяциях (см. табл. 1). 
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1. Сравнительная характеристика генетического разнообразия популяции та-
гильского скота (СПК им. Шорохова, Пермский край, 2021 год) и голштин-
ского скота (банк данных ОНИС БиоТехЖ, 2020 год) по SNP-маркерам 
(M±SEM, GGP Bovine HD 150K BeadChip, «Illumina, Inc.», США) 

Порода  n Ar Ho uHe FIS [CI 95 %] 
Тагильская 48 1,999±0 0,408±0,001 0,398±0,000 −0,023 [−0,024; −0,022] 
Голштинская 45 1,989±0 0,366±0,001 0,360±0,001 −0,014 [−0,015; −0,013] 
 

 

Рис. 2. Распределение особей тагиль-
ской (TAGIL, n = 48) (СПК им. Шо-
рохова, Пермский край, 2021 год) и 
голштинской пород (HLST, банк дан-
ных ОНИС БиоТехЖ, 2020 год) на ос-
новании генотипов по 108432 SNPs.  
 

Мы четко дифферен-
цировали породы отобранных 
животных (тагильскую и гол-
штинскую) с помощью ме-
тода PCA (рис. 2). При этом 
в отличие от тагильской гол-
штинская порода оказалась 
более консолидированной (см. 

рис. 2), первая компонента (PC1) отвечала за 7,28 % генотипической из-
менчивости и отделяла тагильский скот от голштинского. 

Кластерный анализ на основании генетических дистанций FST 

(рис. 3) объединил животных тагильской и голштинской пород в две 
большие группы в соответствии с породной принадлежностью. Животные, 
относящиеся к одной и той же породе, группировались на соседних ветвях 
соответствующих кластеров.  

 

 
Рис. 3. Дендрограмма Neighbor-net, построенная на основании генотипов по 108432 SNPs для 
отобранных животных тагильской (TAGIL, n = 48) (СПК им. Шорохова, Пермский край, 2021 
год) и голштинской пород (HLST, n = 45, банк данных ОНИС БиоТехЖ, 2020 год) (визуализа-
ция в программе SplitsTree 4.14.5). 

 

При проведении структурного анализа расчет ошибки кросс-вали-
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дации (CV) показал минимальное значение этого показателя для числа 
кластеров K = 4. При K = 2 (рис. 4) каждая из двух сравниваемых пород 
(TАGIL и HLST) проявляет специфическую кластерную структуру, при 
этом в формировании тагильской породы прослеживается наличие специ-
фических голштинских предковых геномных компонентов. Анализ генети-
ческой структуры при K = 3 и K = 4 указывает на участие в формировании 
тагильской породы еще трех различных предковых пород дополнительно к 
голштинской. Учитывая, что специфические голштинские геномные ком-
поненты проявляются у большей части животных тагильской породы, а 
компоненты трех других предковых пород тагильского скота имеют лишь 
незначительные следы адмиксии в голштинской породе, полученный набор 
данных можно считать пригодным для поиска локусов, находящихся под 
давлением отбора.  

 

 

Рис. 4. Генетическая структура популяции тагильской породы крупного рогатого скота (TAGIL, 
n = 48, СПК им. Шорохова, Пермский край, 2021 год) по сравнению с голштинской (HLST, 
n = 45, банк данных ОНИС БиоТехЖ, 2020 год) по результатам анализа Admixture с использо-
ванием 62809 SNPs (программа Admixture 1.3, K — число кластеров). Синий и желтый 
цвета — геномные компоненты предковых пород, выявленные в тагильской породе. 

 

При выборе 0,1 % SNPs, имеющих наибольшие значения FST при 
парном сравнении пород, идентифицировали 109 SNPs, локализованных на 
24 хромосомах (за исключением BTA8, BTA23, BTA27, BTA28 и BTA29). 

Анализ hapFLK показал наличие пяти районов (p < 0,01), находя-
щихся под давлением отбора в исследованных группах тагильского скота 
(табл. 2) в сопоставлении с голштинским. Выявленные области локализо-
вались на 4-й, 5-й, 8-й, 11-й и 15-й хромосомах, при этом для двух реги-
онов был установлен более высокий уровень достоверности идентифика-
ции (p < 0,001). Длина регионов варьировала от 1,20 Mb (BTA8) до 9,61 Mb 
(BTA5), число SNPs, локализованных внутри указанных регионов, изменя-
лось от 24 до 92.  

2. Характеристика участков хромосом (BTA), находящихся под давлением от-
бора у тагильского скота (TAGIL, n = 48, анализ методом hapFLK, СПК 
им. Шорохова, Пермский край, 2021 год) 

BTA 
Позиция 

Длина, Mb 
Наиболее значимый SNPs 

Число SNPs 
начальная конечная  позиция p 

4-я 6 842 949 10 648 384 3,81 8 495 236 7,08E-04 63 
5-я 16 952 114 26 561 662 9,61 24 064 770 8,42E-04 92 
8-я 50 695 489 51 899 568 1,20 51 101 318 5,14E-03 24 
11-я 86 926 025 89 081 028 2,16 88 186 796 6,16E-03 31 
15-я 48 905 274 54 898 376 5,99 54 218 907 5,08E-03 59 

 

В результате исследования геномов тагильского и голштинского 
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скота на наличие участков гомозиготности (runs of homozygosity — RОН) 
мы выявили 37 островков ROH, которые встречались более чем у 50 % жи-
вотных, причем 36 таких регионов было обнаружено в геноме голштинского 
скота, и лишь один — у тагильского (BTA14, позиции 24437778-25098364, 
длина 0,661 Mb). Интересно, что этот регион практически полностью пере-
крывался с идентичным регионом, идентифицированным в геноме голштин-
ского скота (позиции 24437778-25175950, длина 0,750 Mb). Следует отме-
тить, что регион на BTA14 в области 24,4-25,1 сМ ранее был идентифици-
рован как находящийся под давлением отбора у ярославской и холмогор-
ской пород скота (15). Проведенная структурная аннотация выявила лока-
лизацию в этой области восьми генов — XKR4, TMEM68, TGS1, LYN, RPS20, 
MOS, PLAG1 и CHCHD7. Ранее в исследованиях на разных породах скота 
(голштинская, симментальская, вагю, хану и др.) было показано, что пере-
численные гены ассоциированы с ростом, экстерьерной высокорослостью, 
живой массой и потреблением корма (28-33). 

Исходя из того, что при совершенствовании тагильского скота его 
скрещивали не только с голштинской, но и с другими черно-пестрыми по-
родами крупного рогатого скота (холмогорская и черно-пестрая), мы сни-
зили до 40 % порог доли животных тагильской породы, в геноме которых 
встречаются общие ROH. Это позволило дополнительно идентифицировать 
у тагильской породы пять островков ROH (табл. 3). 

3. Характеристика островков ROH, идентифицированных в геноме тагильского 
скота (TAGIL, n = 48, порог доли животных с общими ROH — 40 %, СПК 
им. Шорохова, Пермский край, 2021 год)  

Порода BTA Число SNP 
Позиция 

Длина, Mb Доля животных, % 
начальная конечная 

TAGIL 2-я 15 65 513 882 65 946 493 0,433 41,7 
TAGIL 14-я 15 33 026 716 33 348 218 0,322 41,7 
TAGIL 16-я 4 44 372 045 44 552 678 0,181 41,7 
TAGIL 20-я 17 71 433 871 71 720 853 0,287 41,7 
TAGIL 23-я 18 479 600 936 645 0,457 41,7 
 

Таким образом, в результате проведенных исследований дана харак-
теристика популяционно-генетических особенностей современного тагиль-
ского скота и создана база полногеномных SNP-генотипов, отвечающая 
установленным критериям качества (число генотипированных животных с 
результативностью генотипирования более 90 %). По данным STR-марки-
рования установлено участие холмогорского скота, а также черно-пестрой 
и голштинской пород в формировании тагильской породы. Отмечена 
наибольшая интрогрессия голштинского скота, который в последние деся-
тилетия, вероятнее всего, использовался в качестве улучшающей породы 
для тагильского крупного рогатого скота. В анализируемой популяции жи-
вотные тагильской породы дифференцируются от голштинского скота и 
представляют собой генотипически менее консолидированную и менее 
структурированную группу. В отличие от голштинского скота тагильский ха-
рактеризовался достоверно (р < 0,05) более высоким генетическим разнооб-
разием и избытком гетерозигот. Полногеномное SNP-генотипирование вы-
явило геномные области, в которых аллельные варианты специфичны для 
тагильской породы. При сравнении тагильской и голштинской пород на 24 
хромосомах идентифицированы 109 SNPs с наибольшими значениями FST 

при парном сравнении, выявлены пять регионов, находящихся под давле-
нием отбора (p < 0,01) у тагильского и голштинского скота, которые лока-
лизованы на 4-й, 5-й, 8-й, 11-й и 15-й хромосомах. Более чем у 50 % жи-
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вотных тагильской породы обнаружен островок ROH (BTA14, позиции 
24437778-25098364, длина 0,661 Mb), ранее идентифицированный у яро-
славской и холмогорской пород в качестве региона, находящегося под дав-
лением отбора. Не исключено, что этот ROH-регион может быть элементом 
адаптивной генетической системы у аборигенных пород. У 40 % животных 
тагильской породы дополнительно присутствуют пять островков ROH. По-
лученные нами данные будут использованы для выявления генов и их ва-
риантов, определяющих адаптивные и хозяйственно значимые признаки та-
гильской породы, изучения истории формирования ее генетической струк-
туры, разработки регламентов мониторинга для сохранения породной спе-
цифичности и биоразнообразия тагильского скота.  
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A b s t r a c t  
 

Rearing specialized cattle breeds or several intra-breed lines reduces the breed and genetic 
diversity and creates a real threat of extinction of native livestock. Microsatellite analysis and ge-
nome-wide SNP (single nucleotide polymorphism) genotyping are common methods to study the 
population genetic structure of local breeds with unique adaptive traits and diseases resistance. The 
history of the Tagil breed is more than 200 years old. Currently, in Russia and the world, there is 
the only herd of Tagil cattle of about 600 animals molecular genetic characteristics of which remain 
insufficiently poor studied. Here we present the first results of identification of STR and SNP 
genotypes of the unique local Tagil breed. The work aimed to assess genetic diversity and survey the 
population structure of the modern population of indigenous Tagil cattle by microsatellite analysis 
(STR) and genome-wide analysis of single nucleotide polymorphism (SNPs). Genotypes of the Tagil 
animals (TAGIL, n = 98; SPK Shorokhov, Perm Territory, 2021) were studied by multiplex analysis 
using 11 microsatellites (TGLA227, BM2113, TGLA53, ETH10, SPS115, TGLA122, INRA0623, 
TGL1812 ETH225, BM1824). For interbreed differentiation by STR markers in PCA, we used a set 
of breeds that could be potentially involved in the formation of the modern population of Tagil 
cattle (TAGIL) — Holstein (HLST), Kholmogory Holsteinized (Tatarstan type) (TAT), Kholmo-
gorsk purebred (Pechora type) (PECH), black-and-white (old type) (Ch_P_OLD), Tagil (TAG) (sam-
ples from the ONIS BioTechZh database, 2020, https://www.vij.ru/2-obshchaya/226-infrastruktura-
test). To cover maximum genetic diversity in genotyping of TAGIL by SNP markers, the most 
unrelated animals (n = 48) were selected based on the results of analysis of STR genotypes. Genome-
wide genotyping for SNP markers was performed using a high density GGP Bovine HD 150K 
BeadChip DNA chip (150,000 SNPs, Illumina, Inc., USA) (10,8432 SNPs before and 62,809 SNPs 
after LD filtration). A database of genome-wide SNP genotypes of Tagil cattle (TAGIL) was formed 
to analyze the results of SNP genotyping (population genetic and phylogenetic studies). Holstein 
animals (HLST) (n = 45) were the reference group. We clearly differentiated the Tagil (TAGIL) 
and Holstein animals by PCA method. Cluster analysis based on genetic distances FST divided the 
Tagil and Holstein animals into two separate groups. Genome-wide SNP genotyping revealed ge-
nomic regions in which allelic variants are specific for the Tagil cattle (TAGIL). The hapFLK 
analysis showed five regions (p < 0.01) (chromosomes 4, 5, 8, 11, and 15, from 1.20 Mb on BTA8 
to 9.61 Mb on BTA5, the number of SNPs within the regions from 24 to 92) under selection pressure 
in the Tagil animals (TAGIL). The STR genotyping data showed the participation of the Kholmo-
gory cattle, Black-and-White and Holstein breeds in the Tagil breed formation with the greatest 
introgression of Holstein cattle which most likely was used to improve Tagil cattle in recent decades. 
We reveled that more than 50 % of the Tagil animals (TAGIL) have the ROH (BTA14, positions 
24437778-25098364, 0.661 Mb) previously identified in the Yaroslavl and Kholmogor breeds as a 
region under selection pressure. This ROH region may be an element of the adaptive genetic system 
in indigenous Russian breeds. In 40 % Tagil animals, we additionally identified five ROH islands. 
The findings of the research will be used to identify genes and their variants that determine adaptive 
and commercial traits of the Tagil breed, study the formation of its genetic structure, develop mon-
itoring regulations to preserve the Tagil cattle breed specificity and biodiversity. 
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