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При оценке ассоциированного влияния комплексов генотипов генов DGAT1, GH, PRL и BLG на по-

казатели молочной продуктивности коров белорусской черно-пестрой породы установлено, что по 
массовой доле жира и количеству молочного жира в молоке в большинстве случаев наиболее высокие 
показатели имели животные с комплексом генотипов генов DGAT1ККGHLLPRLAABLGAB. Установлено, 
что у животных всех комплексов генотипов генов по трем лактациям были выявлены средняя и высо-
кая положительные корреляционные связи между удоем и количеством молочного жира в молоке, удоем 
и количеством молочного белка в молоке, а также между количеством молочного жира и количеством 
молочного белка в молоке. Что касается взаимосвязи между другими показателями молочной продук-
тивности, в частности, между удоем и жирномолочностью, удоем и белковомолочностью, а также 
между жирномолочностью и белковомолочностью, то корреляционные связи изменялись в зависимости 
от комплекса генотипов и номера лактации и варьировали от высоких положительных до высоких от-
рицательных значений (r=0,80 …– 0,83). Ключевые слова: крупный рогатый скот, комплексные гено-
типы генов диацилглицерол О-ацил трансферазы 1 (DGAT1), соматотропина (GH), пролактина (PRL) и 
бета-лактоглобулина (BLG), молочная продуктивность. 
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When assessing the associated effect of the genotype complex for the DGAT1, GH, PRL and BLG genes 

in terms of milk performance indicators in cows of the Belarusian black-and-white breed, it was found that by 
weight and the amount of milk fat in milk, in most cases, the highest indicators were obtained with the complex of 
genotypes for the DGAT1ККGHLLPRLAABLGAB genes. It was found that in animals of all gene genotype complexes 
over three lactations, medium and high positive correlations were identified between milk yield and the amount of 
milk fat in milk, milk yield and the amount of milk protein in milk, as well as between the amount of milk fat and the 
amount of milk protein in milk. As for the relationship between other indicators of milk productivity, in particular, 
between milk yield and fat percentage, milk yield and protein percentage, as well as between fat percentage and 
protein percentage, the correlations varied depending on the complex of genotypes and lactation number, and 
ranged from high positive to high negative values (r=0.80…–0.83). Keywords: cattle, complex genotypes of di-
acylglycerol O-acyl transferase 1 (DGAT1), somatotropin (GH), prolactin (PRL) and beta-lactoglobulin (BLG) 
genes, milk performance.  

 
Введение. За последние годы накопился значительный массив данных об эффективно-

сти использования молекулярно-генетических маркеров для решения многих задач генетики, 
сохранения биологического разнообразия, картирования хромосом, а также для совершенство-
вания скота по хозяйственно-полезным признакам (жирномолочности, белковомолочности и 
др.) [1]. Проблема получения эффективных маркеров по хозяйственно полезным признакам 
обусловлена полигенностью количественных признаков и их низким уровнем наследуемости. 
Это означает, что их количественный уровень генетически определяется различными аллель-
ными вариантами целого ряда локусов, разбросанных по всему геному [2, 3, 4]. Вместе с тем 
для совершенствования наиболее важных хозяйственно полезных признаков рекомендуется 
маркировать один и тот же признак по нескольким генам. Комплексное маркирование позволяет 
более эффективно проводить селекционную работу, что способствует повышению уровня мо-
лочной продуктивности крупного рогатого скота [5, 6]. Однако комплексное влияние генов на 
хозяйственно полезные признаки крупного рогатого скота еще не достаточно изучено. 
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В этой связи целью данной работы явилось изучение взаимосвязи комплексных геноти-
пов генов DGAT1, GH, PRL и BLG с показателями молочной продуктивности коров белорусской 
черно-пестрой породы. 

Материалы и методы исследований. Исследования проводились на базе молочно-
товарной фермы «Новый двор» УСП «Новый Двор-Агро» Свислочского района Гродненской 
области (Республика Беларусь). Для исследования использовали биологический материал (уш-
ной выщип) от коров белорусской черно-пестрой породы в количестве 105 проб. Для оценки 
аллелофонда животных использовали данные продуктивности исследуемых животных по трем 
лактациям. Племенные карточки животных были предоставлены компьютерной группой по об-
работке и анализу данных племенного учета РУСП «Гродненское племпредприятие».   

ДНК-генотипирование животных по генам диацилглицерол О-ацил трансферазы 1 
(DGAT1), соматотропина (GH), пролактина (PRL) и бета-лактоглобулина (BLG) проводили с ис-
пользованием метода полимеразной цепной реакции (ПЦР) и полиморфизма длин рестрикци-
онных фрагментов (ПДРФ). Ядерную ДНК выделяли перхлоратным методом. Основные раство-
ры для выделения ДНК готовили по Т. Маниатису, Э. Фрич, Дж.Сэмбруку [7], а для амплифика-
ции и рестрикции использовали растворы производства ОДО «Праймтех», Беларусь.  

В таблице 1 приведен состав реакционной смеси для проведения амплификации иссле-
дуемых локусов генов диацилглицерол О-ацил трансферазы 1 (DGAT1), соматотропина (GH), 
пролактина (PRL) и бета-лактоглобулина (BLG). 
 
Таблица 1 ‒ Состав реакционной смеси для проведения амплификации исследуемых           
локусов генов DGAT1, GH, PRL и BLG 

Компоненты Количество реагентов на 1 пробу 

1 х Taq-буфер 1 х 

50 мМ MgCl2 2-5 мМ 

Смесь дНТФ 2-4 мМ 

Праймер 1 10-25 пМ 

Праймер 2 10-25 пМ 

Taq-полимераза 2500 ед, Евроген, PK113L 0,5-1,5 е.а. 

ДНК 200-250 нг/мкл 

Н2О доводим до 25 мкл 

 
Для амплификации участка гена DGAT1 использовали праймеры [13]: 
DGAT1 1: 5' CAC CAT CCT CTT CCT CAA GC 3'  
DGAT1 2: 5' ATG CGG GAG TAG TCC ATG TC 3' 
Условия проведения ПЦР DGAT1: 94°С, 5 мин.; 30 циклов – 94°С, 30 с.; 59°С, 40 с.; 72°С, 

40 с.; достройка или финальная элонгация – 72°С, 7 мин. Наличие ПЦР-фрагмента оценивали 
электрофоретическим методом в 2% агарозном геле при напряжении 120 W, 50-60 мин. Длина 
амплифицированного фрагмента гена DGAT1 составила 411 п.н. Для рестрикции амплифици-
рованного локуса гена DGAT1 применяли эндонуклеазу Aco I. Реакцию проводили при темпера-
туре 37ºС. Продукты рестрикции генов разделяли электрофоретически в 3% агарозном геле при 
напряжении 130 W, 50-60 мин., в 1×ТВЕ буфере. Визуализацию фрагментов проводили при УФ-
свете на системе гельдокументирования Gel Doc RX+(BIORAD) с использованием бромистого 
этидия. При расщеплении продуктов амплификации гена DGAT1 идентифицировался генотип: 
DGAT1КК – фрагмент 411 п.н. (рисунок 1). 

Для амплификации участка гена GH использовали праймеры [12]: 
 
 
 
 
 
 

500 п.н.→ 
400 п.н.→ 
300 п.н.→ 

 

200 п.н.→ 
 
 

Рисунок 1 ‒ Электрофореграмма  
рестрикционного анализа гена DGAT1 

Рисунок 2 – Электрофореграмма  
рестрикционного анализа гена GH 
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Обозначения: М – маркер молекулярного веса 200 ‒ 500 п.н. (ОДО «Праймтех», Беларусь). 
GH 1: 5' CCG TGT CTA TGA GAA GC 3' 
GH 2: 5' GTT CTT GAG CAG CGC GT 3' 
Условия проведения ПЦР GH: 94°С, 4 мин.; 35 циклов – 94°С, 45 с.; 65°С, 45 с.; 72°С, 45 

с.; достройка или финальная элонгация – 72°С, 7 мин. Наличие ПЦР-фрагмента оценивали 
электрофоретическим методом в 2% агарозном геле при напряжении 120 W, 50-60 мин. Длина 
амплифицированного фрагмента гена GH составила 223 п.н. Для рестрикции амплифицирован-
ного участка гена GH применяли эндонуклеазу AluI. Реакцию проводили при температуре 37ºС. 
Продукты рестрикции генов разделяли электрофоретически в 3% агарозном геле при напряже-
нии 130 W, 50-60 мин, в 1×ТВЕ буфере. Визуализацию фрагментов проводили  при УФ-свете на 
системе гельдокументирования Gel Doc RX+(BIORAD) с использованием бромистого этидия. 
При расщеплении продуктов амплификации по гену GH идентифицировались генотипы: GHLL –
208 п.н.; GH LV – 208/172/35 п.н.; GH VV – 172/35 п.н. (рисунок 2). Для амплификации участка гена 
BLG использовали праймеры [11]: 

BLG 1: 5' TGT GCT GGA CAC CGA CTA CAA AAA G 3' 
BLG 2: 5' GCT CCC GGT ATA TGA CCA CCC TCT 3' 
Условия проведения ПЦР BLG: 94°С, 5 мин.; 30 циклов – 94°С, 30 сек.; 59°С, 40 сек; 72°С, 

20 сек; элонгация – 72°С, 3 мин. Наличие ПЦР-фрагмента оценивали электрофоретическим ме-
тодом в 2% агарозном геле при напряжении 120 W, 50-60 мин. Длина фрагмента гена BLG – 247 
п.н. Для рестрикции амплифицированного участка гена BLG применяли эндонуклеазу BsuRI 
(Нае III). Реакцию проводили при температуре 37ºС. Для амплификации участка гена PRL ис-
пользовали праймеры [14]: 

 
Рисунок 3 – Электрофореграмма  

рестрикционного анализа гена PRL 
Рисунок 4 – Электрофореграмма  

рестрикционного анализа гена BLG 
 

PRL 1: 5' CGA GTC CTT ATG AGC TTG ATT CTT 3' 
PRL 2: 5' GCC TTC CAG AAG TCG TTT GTT TTC 3 
 
Условия проведения ПЦР PRL: 94°С, 4 мин.; 35 циклов – 94°С, 45 с.; 65°С, 45 с.; 72°С, 45 

с.; элонгация – 72°С, 7 мин. Наличие ПЦР-фрагмента оценивали электрофоретическим мето-
дом в 2% агарозном геле при напряжении 120 W, 50-60 мин. Длина амплифицированного фраг-
мента гена PRL – 156 п.н. Для рестрикции амплифицированного участка гена PRL применяли 
эндонуклеазу Rsa I. Реакцию проводили при температуре 37ºС. Продукты рестрикции генов 
разделяли электрофоретически в 3% агарозном геле при напряжении 130 W, 50-60 мин., в 
1×ТВЕ буфере. Визуализацию фрагментов проводили при УФ-свете на системе гельдокументи-
рования Gel Doc RX+(BIORAD) с использованием бромистого этидия. При расщеплении продук-
тов амплификации по гену PRL идентифицируются следующие генотипы: PRLАА – длиной 156 
п.н.; PRLАВ –156/82/74 п.н.; PRLВВ – 82/74 п.н. (рисунок 3). Продукты рестрикции генов разделяли 
электрофоретически в 3% агарозном геле при напряжении 130 В, 50-60 мин, в 1×ТВЕ буфере. 
Визуализацию фрагментов проводили при УФ-свете на системе гельдокументирования Gel Doc 
RX+(BIORAD) с использованием бромистого этидия. При расщеплении продуктов амплифика-
ции по гену BLG идентифицируются следующие генотипы: BLG АА – фрагменты 148/99 п.н.; 
BLGАВ – фрагменты 148/99/74 п.н.; BLG ВВ – фрагменты 99/74 п.н. (рисунок 4). 

Частота встречаемости аллелей по генам диацилглицерол О-ацил трансферазы 1 
(DGAT1), пролактина (PRL), бета-лактоглобулина (BLG) и соматотропина (GH) рассчитана по 
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формулам по Е.К. Меркурьевой [8]. Для оценки генетического равновесия в популяции по изу-
чаемым генам определяли критерий хи-квадрат (χ2), или критерий Пирсона [9].   

Для изучения молочной продуктивности подопытные животные белорусской черно-
пестрой породы были сгруппированы в зависимости от возраста: первотелки, коровы второго и 
третьего отелов. Молочную продуктивность коров определяли по результатам контрольных до-
ений. В статистическую обработку включали показатели животных, продолжительность лакта-
ции у которых была не менее 240 дней. У животных с различными генотипами по изучаемым 
генам учитывали удой, массовую долю жира и белка, выход молочного жира и белка за 305 
дней лактации или укороченную лактацию. 

Статистическую обработку полученных данных проводили методами биологической ста-
тистики в описании Н.А. Плохинского [10], используя при этом компьютерную программу 
Microsoft Excel. Достоверными считались различия при уровне значимости *‒ Р<0,05; **‒ 
Р<0,01. 

Результаты исследований. Соотношение первотелок белорусской черно-пестрой поро-
ды с выявленными комбинациями генотипов генов DGAT1, GH, PRL и BLG представлено на ри-
сунке 5.  

 
 

Рисунок 5 ‒ Соотношение первотелок белорусской черно-пестрой породы  
с выявленными комбинациями генотипов генов DGAT1, GH, PRL и BLG 

 
 

Установлено, что всего было выявлено 15 комплексов генотипов из 27 возможных комби-
наций. Из всех протестированных первотелок наибольшее количество животных имело ком-
плекс генотипов генов DGAT1ККGHLLPRLAABLGAB – 17,9% (14 голов). 12,8% животных, или 10 
голов, имели комбинацию генотипов генов DGAT1ККGHLLPRLAABLGBB, у 9 голов, или 11,6% осо-
бей, выявлены сочетания генотипов генов DGAT1ККGHLLPRLAB BLGAB и 
DGAT1ККGHLVPRLAABLGAB соответственно, 6 животных, или 7,7%, имели комплекс полиморфных 
вариантов генов DGAT1ККGHLLPRLABBLGAA, еще у 5 первотелок, или 6,4% животных, имелись 
комбинации генотипов генов DGAT1ККGHLLPRLAABLGAA, DGAT1ККGHLVPRLAABLGBB и DGAT1КК 

GHLVPRLABBLGAA соответственно, у 3 голов, или 3,8% первотелок, имелись сочетания генотипов 
генов DGAT1ККGHLVPRLAABLGAA и DGAT1ККGHLVPRLABBLGAB, а комплексы генотипов генов 
DGAT1ККGHLVPRLABBLGBB, DGAT1КК GHLVPRLBBBLGAA и DGAT1ККGHVVPRLAABLGAB выявлены у 1 
животного. Соотношение коров белорусской черно-пестрой породы второй лактации с выяв-
ленными комбинациями генотипов генов DGAT1, GH, PRL и BLG представлено на рисунке 6. 
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Рисунок 6 ‒ Соотношение коров белорусской черно-пестрой породы второй лактации  
с выявленными комбинациями генотипов генов DGAT1, GH, PRL и BLG 

 
Полученные данные свидетельствуют о том, что всего было выявлено 13 генотипов из 27 

возможных комбинаций. Так же как и в случае с первотелками, наибольшее количество из всех 
протестированных животных имели комплекс генотипов генов DGAT1ККGHLLPRLAABLGAB – 20,3% 
(12 голов). При этом другие комбинации генотипов были распределены следующим образом: у 
8 голов (или 13,5%) животных были выявлены комплексы генотипов генов 
DGAT1ККGHLLPRLAABLGBB и DGAT1ККGHLLPRLAB BLGAB соответственно, еще у 6 голов (10,2%) 
имелись сочетания генотипов генов DGAT1ККGHLLPRLABBLGAA и DGAT1ККGHLVPRLAABLGAB, 5 
коров, или 8,5%, имели комплекс полиморфных вариантов генов DGAT1ККGHLLPRLAA BLGAA, 
6,8% животных, или 4 головы, имели комбинацию генотипов генов DGAT1ККGHLVPRLABBLGAA, у 
3 особей (5,1 %) имелись комплексы генотипов генов DGAT1ККGHLLPRLABBLGBB и 
DGAT1ККGHLVPRLAABLGBB, а сочетания генотипов генов DGAT1ККGHLLPRLBBBLGAA, 
DGAT1ККGHLVPRLAABLGAA, DGAT1ККGHLVPRLAB BLGAB и DGAT1ККGHVVPRLAA BLGAB имелись у 1 
животного. Соотношение коров белорусской черно-пестрой породы третьей лактации с выяв-
ленными комбинациями генотипов генов DGAT1, GH, PRL и BLG представлено на рисунке 7.  

 
Рисунок 7 ‒ Соотношение коров белорусской черно-пестрой породы третьей лактации  

с выявленными комбинациями генотипов генов DGAT1, GH, PRL и BLG 
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Анализируя полученные данные, можно отметить, что общее количество выявленных ге-
нотипов – 12. Так же как и у первотелок, и коров второй лактации, наибольшее количество из 
всех протестированных животных третьей лактации имели комплекс генотипов генов 
DGAT1ККGHLLPRLAA BLGAB – 23,8% (10 голов), 16,6% особей, или 7 голов, имели комбинацию 
генотипов генов DGAT1ККGHLLPRLABBLGAB, 6 коров, или 14,3% животных, имели сочетание ге-
нотипов генов DGAT1ККGHLLPRLAABLGBB, у 4 голов, или 9,5% коров, выявлены комплексы гено-
типов генов DGAT1ККGHLLPRLABBLGAA и DGAT1ККGHLVPRLAABLGAB соответственно, 3 коровы, 
или 7,1% животных, имели комплекс полиморфных вариантов генов DGAT1ККGHLLPRLAABLGAA, 
еще у 2 голов, или 4,8% животных, были выявлены комбинации генотипов генов 
DGAT1ККGHLVPRLAABLGBB и DGAT1ККGHLVPRLABBLGAA, сочетания генотипов генов 
DGAT1ККGHLLPRLBB BLGAA, DGAT1ККGHLLPRLBBBLGAB, DGAT1ККGHLVPRLAA BLGAA и DGAT1КК 

GHVVPRLAABLGAB соответственно были представлены у 1 животного. 
Так же как и в случае с животными красной белорусской породной группы, было отмече-

но, что к третьей лактации почти половина протестированных особей выбыла из основного ста-
да. Основными причинами выбытия являлись маститы (67%), эндометриты (10%), болезни ко-
нечностей (17%), внутренние незаразные заболевания (кетозы) (6%). Для оценки ассоцииро-
ванного влияния комплексных генотипов по генам диацилглицерол О-ацил трансферазы 1 
(DGAT1), соматотропина (GH), пролактина (PRL) и бета-лактоглобулина (BLG) на показатели 
молочной продуктивности коров белорусской черно-пестрой породы минимальная выборка со-
ставила 5 голов. 

В таблице 2 приведены показатели молочной продуктивности коров белорусской черно-
пестрой породы с комплексными генотипами по DGAT1, GH, PRL и BLG. Анализ полученных дан-
ных свидетельствует о том, что наиболее высокий удой был у первотелок белорусской черно-
пестрой породы с комплексом генотипов генов DGAT1ККGHLVPRLAABLGAB – 6248,56±248,84 кг, у 
животных с сочетанием генотипов генов DGAT1ККGHLLPRLAABLGAB – 6171,21±279,89 кг. Первотел-
ки с указанными выше комплексами генотипов превосходили своих сверстниц, имеющих самый 
низкий удой – 5207,80±246,87 кг (комплекс генотипов генов DGAT1КК GHLVPRLAB BLGAA) на 19,9% 
(P<0,01) и на 18,4% (P<0,01) соответственно. Удой особей с другими комбинациями генотипов 
генов составил: DGAT1ККGHLLPRLAABLGAA – 5917,20±243,45 кг, DGAT1ККGHLLPRLAABLGBB – 
5998,30±244,84 кг, DGAT1КК GHLLPRLABBLGAA – 5989,00±202,49 кг, DGAT1ККGHLLPRLAB BLGAB – 
5978,67 ± 240,78 кг, DGAT1ККGHLV PRLAABLGBB – 5807,40 ± 241,43 кг. По этому показателю они 
превосходили первотелок с комплексом полиморфных вариантов генов DGAT1ККGHLVPRLABBLGAA 
на 13,6% (P<0,01), на 15,1% (P<0,01), на 15,0% (P<0,01), 14,8% (P<0,01) и на 11,5% (P<0,05) соот-
ветственно. По массовой доле жира в молоке наиболее высокие показатели имели животные с 
сочетанием генотипов генов DGAT1ККGHLLPRLAABLGAB – 3,81±0,07% и превосходили своих 
сверстниц с сочетанием генотипов генов DGAT1ККGHLVPRLABBLGAA, имеющих наиболее низкую 
жирномолочность – на 3,65%, или на 0,16 п.п. (P<0,05). У первотелок с комбинацией генотипов 
генов DGAT1ККGHLLPRLAABLGAA массовая доля жира в молоке составила 3,73±0,11%, с комплек-
сом генотипов генов DGAT1ККGHLLPRLAABLGBB – 3,73±0,10%, с сочетанием генотипов генов 
DGAT1ККGHLLPRLABBLGAA – 3,68±0,11%, с комплексом полиморфных вариантов генов 
DGAT1ККGHLL PRABBLGAB – 3,75±0,09%, с комбинацией генотипов генов DGAT1КК GHLV PRLAA 

BLGAB – 3,76±0,09% и с комплексом генотипов генов DGAT1ККGHLV PRLAA BLGBB – 3,65±0,04%, что 
на 0,08 п.п., 0,08 п.п., 0,03 п.п., 0,10 п.п., 0,11 п.п. и на 0,02 п.п. выше соответственно, чем у перво-
телок с комбинацией генотипов генов DGAT1ККGHLV PRLABBLGAA. Что касается массовой доли 
белка в молоке, то наиболее высокий показатель имели животные с сочетанием генотипов генов 
DGAT1ККGHLLPRLABBLGAA и DGAT1ККGHLVPRLAA BLGAB – 3,33±0,04%, самые низкие – первотелки с 
комплексами генотипов генов DGAT1ККGHLLPRLABBLGAB и DGAT1ККGHLVPRLAA BLGBB – 
3,25±0,04%. У особей остальных изучаемых комплексов генотипов генов массовая доля белка в 
молоке находилась в интервале 3,27±0,04% …3,32±0,04%. По количеству молочного жира в мо-
локе самые высокие показатели имели первотелки с комплексом генотипов DGAT1ККGHLLPRLAA 

BLGAB – 236,14±13,45 кг, что на 25,1% (P<0,01) выше, чем у первотелок с сочетанием генотипов 
DGAT1КК GHLV PRLABBLGAA, имеющих наименьший показатель – 188,80±9,02 кг. У первотелок с 
комбинацией генотипов генов DGAT1ККGHLLPRLAABLGAA количество молочного жира в молоке со-
ставило 221,70±13,98 кг, с комплексом генотипов генов DGAT1ККGHLLPRLAABLGBB – 223,20±11,47 
кг, с сочетанием генотипов генов DGAT1ККGHLLPRLABBLGAA – 225,50±13,06 кг, с комбинацией гено-
типов генов DGAT1ККGHLLPRLABBLGAB – 226,11±12,24 кг, с комплексом полиморфных вариантов 
генов DGAT1ККGHLV PRLAABLGAB – 234,22±12,73 кг и с сочетанием генотипов генов DGAT1ККGHLV 

PRLAABLGBB – 213,40±9,98 кг, что на 17,4% (P<0,01), на 18,2% (P<0,01), на 17,8% (P<0,01), на 
19,7% (P<0,01), на 24,1% (P<0,01) и на 13,0% (P<0,05) соответственно выше по сравнению с жи-
вотными, имеющими комплекс генотипов генов DGAT1ККGHLVPRLABBLGAA.  

По количеству молочного белка в молоке лучшие результаты показали первотелки с комби-
нацией генотипов генов DGAT1ККGHLVPRLAABLGAB – 208,44±12,04 кг и DGAT1ККGHLLPRLAABLGAB – 
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202,36±10,20 кг, что на 20,7% (P<0,01) и на 17,2% (P<0,01) выше, чем у первотелок с сочетанием 
генотипов генов DGAT1ККGHLVPRLABBLGAA, имеющих показатель 172,60±9,97 кг. 
 
Таблица 2 – Ассоциация комплекса полиморфных вариантов генов DGAT1, GH, PRL и 
BLG с показателями молочной продуктивности коров белорусской черно-пестрой            
породы, ( ) 

№ 
Комплекс  
генотипов  

генов 
n 

Показатели 

удой за 305 
дней 

лактации, кг 

массовая 
доля жира, 

% 

количество  
молочного  

жира, кг 

массовая 
доля  

белка, % 

количество  
молочного 
белка, кг 

Первотелки белорусской черно-пестрой породы 

1 
DGAT1ККGHLL 

PRLAABLGAA  
5 

5917,20± 
243,45** 

3,73± 
0,11 

221,70± 
13,98** 

3,27± 
0,08 

193,00± 
8,29** 

2 
DGAT1ККGHLL 

PRLAABLGAB 
14 

6171,21± 
279,89** 

3,81± 
0,07* 

236,14± 
13,45** 

3,27± 
0,04 

202,36± 
10,20** 

3 
DGAT1ККGHLL 

PRLAABLGBB 
10 

5998,30± 
244,84** 

3,73± 
0,10 

223,20± 
11,47** 

3,28± 
0,05 

196,20± 
7,36** 

4 
DGAT1ККGHLL 

PRLABBLGAA 
6 

5989,00± 
202,49** 

3,68± 
0,11 

222,50± 
13,06** 

3,33± 
0,04 

200,00± 
11,00** 

5 
DGAT1ККGHLL 

PRLABBLGAB 
9 

5978,67± 
240,78** 

3,75± 
0,09 

226,11± 
12,24** 

3,25± 
0,04 

194,44± 
12,46** 

6 
DGAT1ККGHL 

VPRLAABLGAB 
9 

6248,56± 
241,10** 

3,76± 
0,09 

234,22± 
12,73** 

3,33± 
0,04 

208,44± 
12,04** 

7 
DGAT1ККGHLV 

PRLAABLGBB 
5 

5807,40± 
241,43* 

3,67± 
0,04 

213,40± 
9,98* 

3,25± 
0,04 

188,40± 
7,28* 

8 
DGAT1ККGHLV 

PRLABBLGAA 
5 

5207,80± 
246,87 

3,65± 
0,04 

188,80± 
9,02 

3,32± 
0,04 

172,60± 
9,97 

Коровы белорусской черно-пестрой породы второй лактации 

1 
DGAT1ККGHLL 

PRLAABLGAA  
5 

5798,40± 
251,29 

3,55± 
0,11 

206,20± 
12,42 

3,25± 
0,04 

188,60± 
9,34 

2 
DGAT1ККGHL 

LPRLAABLGAB 
12 

5993,50± 
200,65 

3,82± 
0,04** 

228,42± 
7,82** 

3,34± 
0,03 

200,08± 
7,41* 

3 
DGAT1ККGHLL 

PRLAABLGBB 
8 

5809,38± 
226,28 

3,77± 
0,07* 

218,63± 
12,08* 

3,31± 
0,04 

192,50± 
13,74 

4 
DGAT1ККGHLL 

PRLABBLGAA 
6 

6047,83± 
206,32 

3,60± 
0,10 

217,67± 
12,05* 

3,31± 
0,06 

199,67± 
10,10* 

5 
DGAT1ККGHLL 

PRLABBLGAB 
8 

5809,45± 
229,64 

3,73± 
0,07* 

216,63± 
10,02* 

3,32± 
0,03 

193,25± 
8,89 

6 
DGAT1ККGHLV 

PRLAABLGAB 
6 

5885,17± 
282,55 

3,76± 
0,07* 

220,83± 
12,45* 

3,37± 
0,05 

197,33± 
11,75* 

Коровы белорусской черно-пестрой породы третьей лактации 

1 
DGAT1ККGHLL 

PRLAABLGAB 
10 

5675,60± 
122,84 

3,89± 
0,08 

221,20± 
7,69 

3,37± 
0,04 

190,70± 
8,53 

2 
DGAT1ККGHLL 

PRLAABLGBB 
6 

6011,33± 
248,53* 

3,76± 
0,04 

225,50± 
13,94 

3,33± 
0,04 

200,67± 
12,90 

3 
DGAT1ККGHLL 

PRLABBLGAB 
7 

5759,86± 
282,88 

3,74± 
0,07 

215,00± 
11,07 

3,32± 
0,05 

191,29± 
10,16 

 
У первотелок других изучаемых комплексов генотипов количество молочного белка в мо-

локе находилось в интервале 188,40±7,28 кг… 200,00±11,00 кг, что выше, чем у первотелок с 
комбинацией генотипов генов DGAT1ККGHLVPRLABBLGAA на 9,1% (P<0,05) … 15,8% (P<0,05) со-
ответственно. 

При анализе показателей молочной продуктивности коров белорусской черно-пестрой 
породы второй лактации с комплексами генотипов генов DGAT1, GH, PRL и BLG было установ-
лено, что наиболее высокие удои были у коров с комплексами полиморфных вариантов генов 
DGAT1ККGHLLPRLAB BLGAA и DGAT1ККGHLLPRLAABLGAB ‒ 6047,83±206,32 кг и 5993,50±200,65 кг 
соответственно, что на 4,3% и на 3,3% выше, чем у животных с сочетанием генотипов генов 
DGAT1ККGHLLPRLAABLGAA, имеющих наименьший удой – 5798,40±251,29 кг. Особи второй лак-
тации с сочетанием генотипов генов DGAT1ККGHLLPRLAABLGBB имели удой 5809,38±226,28 кг, с 
комплексом генотипов генов DGAT1ККGHLLPRLAB BLGAB – 5809,38±229,64 кг и комбинацией гено-
типов генов DGAT1ККGHLVPRLAABLGAB – 5885,17±282,55 кг, что на 0,2%, на 0,2% и на 1,4% вы-
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ше, чем у коров с комплексом полиморфных вариантов генов DGAT1ККGHLLPRLAABLGAA. По 
массовой доле жира в молоке, так же как и у первотелок, наиболее высокий показатель имели 
животные с комплексом генотипов DGAT1ККGHLLPRLAABLGAB – 3,82±0,04%, что на 0,27 п.п. 
(P<0,01) выше, чем у коров с комбинацией генотипов генов DGAT1ККGHLL PRLAABLGAA, имеющих 
наименьшую жирномолочность – 3,55±0,11%. У животных с сочетанием генотипов генов 
DGAT1ККGHLLPRLAABLGBB массовая доля жира в молоке составила 3,77±0,07%, с комплексом 
генотипов генов DGAT1ККGHLLPRLABBLGAA – 3,60±0,10%, с комбинацией генотипов генов 
DGAT1ККGHLLPRLABBLGAB – 3,73±0,07% и с сочетанием генотипов генов DGAT1ККGHLV 

PRLAABLGAB – 3,76±0,07%, что на 0,22 п.п. (P<0,05), на 0,05 п.п., на 0,18 п.п. (P<0,05) и на 0,21 
п.п. (P<0,05) выше, чем у коров с комплексом генотипов генов DGAT1ККGHLLPRLAABLGAA соот-
ветственно. Что касается массовой доли белка в молоке, то наиболее высокий показатель име-
ли животные с комбинацией генотипов генов DGAT1ККGHLVPRLAABLGAB – 3,37±0,05%, наиболее 
низкий – особи с комплексом генотипов генов DGAT1ККGHLL PRLAABLGAA – 3,25±0,04%. У живот-
ных других комплексов генотипов массовая доля белка в молоке варьировала в пределах 
3,31±0,04% … 3,34±0,03%. В отношении количества молочного жира и белка в молоке наиболее 
высокие результаты показали коровы, имеющие комплекс генотипов генов 
DGAT1ККGHLLPRLAABLGAB – 228,42±7,82 кг и 200,08±7,41 кг соответственно. По этим показате-
лям они превосходили животных с комбинацией генотипов генов DGAT1ККGHLLPRLAABLGAA, 
имеющих наиболее низкие значения – 206,20±12,42 кг и 188,60±9,34 кг, что на 10,8% (P<0,01) и 
на 6,1% (P<0,05) ниже соответственно. Что касается животных других комплексов генотипов, то 
количество молочного жира и белка в молоке у них составило: у коров с комбинацией генотипов 
генов DGAT1ККGHLL PRLAABLGBB – 218,63±12,08 кг и 192,50±13,74 кг, с сочетанием генотипов 
генов DGAT1ККGHLLPRLABBLGAA – 217,67±12,05 кг и 199,67±10,10 кг, с комплексом полиморфных 
вариантов генов DGAT1ККGHLL PRLABBLGAB – 216,63±10,02 кг и 193,25±8,89 кг и с сочетанием 
генотипов генов DGAT1ККGHLVPRLAABLGAB – 220,83±12,45 кг и 197,33±11,75 кг соответственно. 

К третьей лактации остались выборки животных по 5 голов и более трех полиморфных 
вариантов генов – DGAT1ККGHLLPRLAABLGAB (10 голов), DGAT1ККGHLLPRLAABLGBB (6 голов) и 
DGAT1ККGHLLPRLABBLGAB (7 голов), другие выявленные комплексные генотипы были представ-
лены меньшим количеством голов. При анализе показателей молочной продуктивности коров 
белорусской черно-пестрой породы третьей лактации с комплексами генотипов генов DGAT1, 
GH, PRL и BLG было установлено, что по удою наиболее высокий показатель имели животные 
с сочетанием генотипов генов DGAT1ККGHLLPRLAABLGBB – 6011,33±248,53 кг, самый низкий – 
5675,60±122,84 кг – животные с комбинацией генотипов генов DGAT1КК GHLLPRLAABLGAB, у ко-
ров с сочетанием генотипов генов DGAT1ККGHLLPRLAB BLGAB удой составил 5759,86±282,88 кг. 
Вместе с тем по массовой доле жира и белка в молоке наиболее высокие показатели имели 
особи третьей лактации с комплексом генотипов генов DGAT1ККGHLLPRLAABLGAB – 3,89±0,08% и 
3,37±0,04% соответственно. По эти показателям они превосходили своих сверстниц с комбина-
цией генотипов генов DGAT1ККGHLLPRLAABLGBB на 0,13 п.п. (Р<0,05) и на 0,04 п.п., а коров с 
комплексом генотипов генов DGAT1ККGHLL PRLABBLGAB – на 0,15 п.п. (Р<0,05) и на 0,05 п.п. со-
ответственно. По количеству молочного жира и белка в молоке наиболее высокие результаты 
имели животные с комплексом генотипов генов DGAT1ККGHLLPRLAABLGBB – 225,50±13,94 кг и 
200,67±12,90 кг, что связано с более высоким удоем по сравнению со сверстницами. У коров с 
полиморфным вариантом генов DGAT1КК GHLLPRLAABLGAB данные показатели составили 
221,20±7,69 кг и 190,70±8,53 кг, а у животных полиморфным вариантом генов 
DGAT1ККGHLLPRLABBLGAB – 215,00±11,07 кг и 191,29±10,16 кг соответственно.  

Таким образом, при оценке ассоциированного влияния комплексов генотипов по генам 
DGAT1, GH, PRL и BLG с показателями молочной продуктивности коров белорусской черно-
пестрой породы установлено, что по массовой доле жира и количеству молочного жира в моло-
ке, в большинстве случаев, наиболее высокие показатели имели животные с комплексом гено-
типов генов DGAT1ККGHLL PRLAABLGAB. 

На следующем этапе исследований нами были изучены корреляционные связи между ос-
новными показателями молочной продуктивности коров белорусской черно-пестрой породы по 
трем лактациям с учетом комплексов генотипов генов DGAT1, GH, PRL и BLG. 

В таблице 3 показана корреляционная связь между основными показателями молочной 
продуктивности коров белорусской черно-пестрой породы по трем лактациям. Анализируя дан-
ные таблицы, можно отметить, что у первотелок белорусской черно-пестрой породы высокая 
положительная корреляционная связь между удоем и жирномолочностью была выявлена лишь 
у животных с комплексом генотипов генов DGAT1ККGHLLPRLAABLGAA (r= 0,72), средняя и низкая 
положительная корреляционная связь между указанными выше показателями была установле-
на у животных с комбинациями генотипов генов DGAT1ККGHLVPRLAABLGBB, 
DGAT1ККGHLLPRLABBLGAA и DGAT1ККGHLLPRLABBLGAB, а коэффициент корреляции (r) составил 
0,47, 0,23 и 0,07 соответственно.  
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Таблица 3 – Корреляционная связь между основными показателями молочной                  
продуктивности белорусской черно-пестрой породы по трем лактациям, r 

№ 
Комплекс  
генотипов 

n 

Показатели 

удой – 
жирномо-
лочность 

удой – 
белково-
молоч-
ность 

жирно-
молоч-
ность – 
белко-

во-
молоч-
ность 

удой –  
количе-

ство 
молоч-

ного 
жира 

удой –  
количе-
ство мо-
лочного 
белка 

количество 
молочного 

жира – 
количество 
молочного  

белка 

Первотелки белорусской черно-пестрой породы 

1 
DGAT1ККGHLL 

PRLAABLGAA  
5  0,72 -0,59 -0,66  0,97  0,82  0,72 

2 
DGAT1ККGHLL 

PRLAABLGAB 
14 -0,19 -0,24  0,21  0,76  0,94  0,76 

3 
DGAT1ККGHLL 

PRLAABLGBB 
10 -0,07 -0,13  0,47  0,83  0,97  0,88 

4 
DGAT1ККGHLL 

PRLABBLGAA 
6  0,23 -0,05 -0,46  0,87  0,97  0,79 

5 
DGAT1ККGHLL 

PRLABBLGAB 
9  0,07 0,40 -0,31  0,97  0,99  0,94 

6 
DGAT1ККGHL 

VPRLAABLGAB 
9 -0,07 -0,05  0,41  0,91  0,97  0,93 

7 
DGAT1ККGHLV 

PRLAABLGBB 
5  0,47 -0,69 -0,09  0,99  0,99  0,98 

8 
DGAT1ККGHLV 

PRLABBLGAA 
5 -0,49 -0,33  0,89  0,80  0,98  0,88 

Коровы белорусской черно-пестрой породы второй лактации 

1 
DGAT1ККGHLL 

PRLAABLGAA  
5  0,30  0,33  0,52  0,93  0,95  0,94 

2 
DGAT1ККGHLL 

PRLAABLGAB 
12  0,46  0,04  0,36  0,95  0,99  0,94 

3 
DGAT1ККGHLL 

PRLAABLGBB 
8  0,07 -0,26  0,50  0,67  0,92  0,79 

4 
DGAT1ККGHLL 

PRLABBLGAA 
6 -0,47  0,77 -0,17  0,93  0,99  0,94 

5 
DGAT1ККGHLL 

PRLABBLGAB 
8  0,35  0,16  0,52  0,92  0,98  0,94 

6 
DGAT1ККGHL 

VPRLAABLGAB 
6  0,21  0,60  0,03  0,83  0,98  0,81 

Коровы белорусской черно-пестрой породы третьей лактации 

1 
DGAT1ККGHLL 

PRLAABLGAB 
10  0,01 -0,83  0,39  0,67  0,97  0,80 

2 
DGAT1ККGHLL 

PRLAABLGBB 
6  0,49  0,80  0,80  0,97  0,99  0,98 

3 
DGAT1ККGHLL 

PRLABBLGAB 
7 -0,14 -0,02  0,27  0,76  0,97  0,78 

 
У первотелок других комплексов генотипов была выявлена отрицательная корреляцион-

ная связь между удоем и жирномолочностью, а коэффициент корреляции (r) варьировал от               
-0,07 у животных с сочетаниями генотипов генов DGAT1ККGHLLPRLAABLGBB и 
DGAT1ККGHLVPRLAABLGAB до -0,49 у первотелок с комплексом генотипов генов 
DGAT1ККGHLVPRLABBLGAA. Что касается корреляционной связи между удоем и белковомолоч-
ностью, то у животных всех комплексов генотипов (за исключением комплекса генотипов генов 
DGAT1ККGHLLPRLABBLGAB) она была низкой и средней отрицательной, а коэффициент корреля-
ции (r) варьировал от -0,05 у животных с комбинациями генотипов DGAT1ККGHLLPRLABBLGAA и 
DGAT1ККGHLVPRLAA BLGAB до -0,69 – у животных с сочетанием генотипов DGAT1ККGHLVPRLAA 

BLGBB. Корреляционная связь между показателями жирномолочности и белковомолочности ва-
рьировала от средней отрицательной у животных с комплексом генотипов генов DGAT1ККGHLL 

PRLAABLGAA до высокой положительной у первотелок с комбинацией генотипов генов 
DGAT1ККGHLVPRLAB BLGAA (r= -0,66 … 0,89).  
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Между удоем и количеством молочного жира в молоке, между удоем и количеством 
молочного белка в молоке, а также между количеством молочного жира и количеством молочного 
белка в молоке у первотелок всех комплексов генотипов была выявлена высокая положительная 
корреляционная связь, а коэффициент корреляции (r) находился в интервале от 0,72 до 0,99. Так, 
между удоем и жирномолочностью у животных всех комплексов генотипов, за исключением 
комплекса генотипов генов DGAT1ККGHLLPRLAB BLGAA, корреляционная связь была от низкой до 
средней положительной (r=0,07…0,46). Аналогичная тенденция была отмечена между удоем и 
белковомолочностью: у особей всех комплексов генотипов (за исключением комплекса генотипов 
генов DGAT1ККGHLLPRLAABLGBB) была установлена положительная корреляционная связь (от 
низкой до высокой), а коэффициент корреляции (r) находился в интервале от 0,04 у коров с 
комплексом генотипов генов DGAT1ККGHLLPRLAABLGAB до 0,77 у животных с комбинацией генотипов 
генов DGAT1ККGHLLPRLABBLGAA. Между показателями жирномолочности и белковомолочности 
выявлена положительная корреляционная связь у животных всех комплексов генотипов (за 
исключением комплекса генотипов генов DGAT1ККGHLLPRLABBLGAA), при этом коэффициент 
корреляции (r) составил от 0,03 (низкая положительная корреляционная связь) до 0,52 (средняя 
положительная корреляционная связь). Между удоем и количеством молочного жира в молоке, 
между удоем и количеством молочного белка в молоке, а также между количеством молочного 
жира и количеством молочного белка в молоке у коров второй лактации всех комплексов генотипов 
была выявлена средняя и высокая положительная корреляционная связь (r=0,67 … 0,99). При 
анализе корреляционных связей между основными показателями молочной продуктивности коров 
белорусской черно-пестрой породы третьей лактации установлено, что у животных с комплексом 
генотипов генов DGAT1ККGHLLPRLAABLGBB отмечена средняя и высокая положительная 
корреляционная связь между всеми изучаемыми показателями молочной продуктивности. Так, 
между удоем и жирномолочностью коэффициент корреляции (r) составил 0,49, между удоем и 
белковомолочностью – 0,80, между жирномолочностью и белковомолочностью – 0,80, между удоем 
и количеством молочного жира в молоке – 0,97, между удоем и количеством молочного белка в 
молоке – 0,99, между количеством молочного жира и количеством молочного белка в молоке – 0,98. 
У животных с комбинацией генотипов генов DGAT1ККGHLLPRLAABLGAB была отмечена низкая 
положительная корреляционная связь между удоем и жирномолочностью (r= 0,01), средняя 
положительная корреляционная связь между жирномолочностью и белковомолочностью (r= 0,39) и 
высокая отрицательная корреляционная связь между удоем и белковомолочностью (r= -0,83). У 
животных с комплексом генотипов генов DGAT1ККGHLLPRLABBLGAB была установлена низкая 
отрицательная корреляционная связь между удоем и жирномолочностью, между удоем и 
белковомолочностью, а коэффициент корреляции (r) при этом составил -0,14 и -0,02 
соответственно. Что касается корреляционной связи между жирномолочностью и 
белковомолочностью, то она была низкой положительной величиной (r=0,27). Между удоем и 
количеством молочного жира в молоке, между удоем и количеством молочного белка в молоке, а 
также между количеством молочного жира и количеством молочного белка в молоке у коров второй 
лактации комплексов генотипов генов DGAT1ККGHLLPRLAABLGAB и DGAT1ККGHLLPRLABBLGAB была 
выявлена средняя и высокая положительная корреляционная связь (r=0,67… 0,98). 

Таким образом, при оценке корреляционных связей между основными показателями молоч-
ной продуктивности коров белорусской черно-пестрой породы по трем лактациям с учетом ком-
плексов генотипов генов DGAT1, GH, PRL и BLG установлено, что в подавляющем большинстве 
случаев у животных всех комплексов генотипов по трем лактациям выявлены средняя и высокая 
положительные корреляционные связи между удоем и количеством молочного жира в молоке, удо-
ем и количеством молочного белка в молоке, а также между количеством молочного жира и количе-
ством молочного белка в молоке. Что касается взаимосвязи между другими показателями молоч-
ной продуктивности, в частности, между удоем и жирномолочностью, удоем и белковомолочностью, 
а также между жирномолочностью и белковомолочностью, то корреляционные связи изменялись в 
зависимости от комплекса генотипов и номера лактации и варьировали от высоких положительных 
до высоких отрицательных значений (r=0,80 …-0,83).  

Заключение. При оценке ассоциированного влияния комплексов генотипов генов DGAT1, 
GH, PRL и BLG на показатели молочной продуктивности коров белорусской черно-пестрой породы 
установлено, что по массовой доле жира и количеству молочного жира в молоке, в большинстве 
случаев, наиболее высокие показатели имели животные с комплексом генотипов генов 
DGAT1ККGHLLPRLAABLGAB. Установлено, что у животных всех комплексов генотипов генов по трем 
лактациям были выявлены средняя и высокая положительные корреляционные связи между удоем 
и количеством молочного жира в молоке, удоем и количеством молочного белка в молоке, а также 
между количеством молочного жира и количеством молочного белка в молоке. Что касается 
взаимосвязи между другими показателями молочной продуктивности, в частности, между удоем и 
жирномолочностью, удоем и белковомолочностью, а также между жирномолочностью и 
белковомолочностью, то корреляционные связи изменялись в зависимости от комплекса генотипов 
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и номера лактации, и варьировали от высоких положительных до высоких отрицательных значений 
(r=0,80 …-0,83). 

Conclusion. When assessing the associated effect of the genotype complex for the DGAT1, GH, 
PRL and BLG genes in terms of productivity indicators in cows of the Belarusian black-and-white breed, it 
was found that by weight and the amount of milk fat in milk, in most cases, the highest indicators were ob-
tained with the complex of genotypes for DGAT1ККGHLLPRLAABLGAB genes. It was found that in animals 
with all gene genotype complexes over three lactations, the medium and high positive correlations were 
identified between milk yield and the amount of milk fat in milk, milk yield and the amount of milk protein in 
milk, as well as between the amount of milk fat and the amount of milk protein in milk. As for the relation-
ship between other indicators of milk productivity, in particular, between milk yield and fat percentage, milk 
yield and protein percentage, as well as between fat percentage and protein percentage, the correlations 
varied depending on the complex of genotypes and lactation number, and ranged from high positive to high 
negative values (r=0.80…–0.83). 
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