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Представлены результаты генотипирования генов фактора некроза опухоли (TNF) и толл-по-
добного рецептора 2 (TLR2) у 644 голов крупного рогатого скота шести пород, относящихся 
по происхождению к четырем разным генетическим корням. Исследованы холмогорская и 
голштинская породы черно-пестрого корня, айрширская порода красного корня, костром-
ская и бурая швицкая породы бурого корня и палевая симментальская порода. Для выявления 
аллелей и генотипов использовали метод ПЦР-ПДРФ. Установлены достоверные различия  
частоты встречаемости аллелей генов TNF и TLR2 между породами разных генетических корней  
(р < 0.001) и между породами молочного и молочно-мясного направления продуктивности  
(р < 0.001). У пяти пород скота из шести изученных по гену TLR2 выявлено преобладание ал-
леля T, наиболее высокая его частота (0.99) установлена у айрширской породы. Стадо айршир-
ских коров близко к мономорфному типу по гену TLR2, 98% животных имеют гомозиготный 
генотип TТ. Более равномерное распределение аллелей и генотипов по гену TLR2 установлено у 
животных черно-пестрого корня: у голштинского скота средняя частота аллеля T составила 0.78, 
у холмогорского – 0.83. Генотип TТ выявлен у большинства голштинских (61%) и холмогорских 
(69%) коров. Частота аллеля T у симментальской породы составила 0.62, у костромской породы 
– 0.67. У симментальских и костромских коров чаще встречается гетерозиготный генотип TG 
(54 и 47% соответственно). Иная картина распределения частоты аллелей и генотипов выявлена 
у животных бурой швицкой породы. Частота аллеля T  составляет в среднем 0.26. Более поло-
вины коров бурой швицкой породы (55%) имеют гомозиготный генотип GG. У всех пород по 
гену TNF преобладал аллель В с частотой встречаемости от 0.61 у голштинского скота до 0.98 у 
бурой швицкой породы. Высокая частота аллеля В  установлена у костромской (0.94), айршир-
ской (0.885) и симментальской (0.80) пород; у холмогорской породы выявлена средняя частота 
данного аллеля – 0.72. Наиболее высокая частота генотипа ВВ  установлена в стадах бурой швиц-
кой породы (96%). Выявлено преобладание гомозиготного генотипа ВВ  у холмогорского (53%), 
симментальского (62%), айрширского (77%) и костромского скота (87.5%). У голштинских коров 
большинство животных (53%) представлены гетерозиготным генотипом АВ. У трех пород – айр-
ширской, костромской и бурой швицкой – не выявлен генотип АА.
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Изменчивость генов иммунной системы играет 
важную роль в формировании иммунного ответа 
при развитии заболеваний крупного рогатого ско-
та [1, 2]. Идентификация генетических вариантов 
и исследование их ассоциаций с устойчивостью к 
заболеваниям необходимы для селекционно-пле-
менной работы, направленной на улучшение по-
казателей здоровья животных и продуктивного 

долголетия. Использование маркерных последова-
тельностей, связанных с иммунитетом, будет спо-
собствовать улучшению показателей иммунного 
статуса животных.

Эффективность животноводства, объем и ка-
чество продукции можно значительно повысить 
за счет снижения потерь от болезней. Несмотря на 
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современные технологические достижения, одной 
из основных проблем в молочном скотоводстве 
является распространенность инфекций вымени, 
особенно в высокопродуктивных стадах, что ве-
дет к увеличению затрат, связанных с лечением и 
профилактикой заболеваний, а также увеличивает 
риск ранней выбраковки коров [3, 4].

Толл-подобные рецепторы (TLR) участвуют в 
распознавании патоген-ассоциированных молеку-
лярных паттернов и управляют самыми ранними 
стадиями иммунного ответа [5]. В геноме крупно-
го рогатого скота были идентифицированы десять 
генов TLR. TLR2 крупного рогатого скота распо-
ложен на хромосоме 17 (NCBI ID 28154) [6]. По 
данным L.P. Zhang с соавт. [7], этот ген охватыва-
ет около 13.2 тпн геномной ДНК и состоит из двух 
экзонов и одного интрона. Первый экзон имеет 
длину 179 пн, а второй – 3333 пн. TLR2 располо-
жен на поверхности клеток и распознает широкий 
спектр паттернов, ассоциированных с патогенами 
(РАМРs) [8–10].

TLR2 принимает активное участие в формиро-
вании устойчивости к маститу [2, 7, 11, 12]. Обна-
ружена выраженная экспрессия TLR2 при масти-
те, вызванном S. aureus [13]. Выявлены однонукле-
отидные мутации гена TLR2, ассоциированные с 
паратуберкулезной инфекцией крупного рогатого 
скота [14, 15]. Установлены различия в иммунном 
ответе у разных пород крупного рогатого скота, ко-
торые могут способствовать повышенной или сни-
женной восприимчивости животных к инфекции 
[16]. Было показано, что локус SNP rs55617172 гена 
TLR2 достоверно (p < 0.01) связан с устойчивостью 
к туберкулезу крупного рогатого скота [17]. 

При взаимодействии с возбудителем TLR2 по-
средством каскада реакций индуцирует экспрес-
сию провоспалительных цитокинов (TNF и др.) 
[18]. Фактор некроза опухоли (TNF) был впервые 
идентифицирован как цитокин с противоопухоле-
вым действием [19, 20]. Ген, кодирующий TNF, со-
держит четыре экзона, три интрона и расположен 
на хромосоме BTA23q22 (NCBI ID 280943) [21, 22].

TNF является одним из основных провоспали-
тельных цитокинов. Он индуцирует высвобожде-
ние многих других цитокинов [23, 24] и является 
одним из ключевых медиаторов местного воспа-
лительного иммунного ответа. Исследованиями 
ряда авторов определены однонуклеотидные заме-
ны (SNP) в гене TNF, ассоциированные с масти-
том коров [12, 25–27]. Установлена связь между 
полиморфизмом гена TNF и лейкозом крупного 
рогатого скота [28, 29]. Показана взаимосвязь по-
лиморфизмов гена TNF с риском развития тубер-
кулеза крупного рогатого скота [30]. У голштин-
ских коров было показано влияние SNP гена TNF 
на иммунную и репродуктивную функции [31, 
32]. Кроме того, S. Kahl с соавт. установили связь 

полиморфизма гена TNF с гиперчувствительно-
стью к эндотоксину у телят [33]. 

Таким образом, гены паттерн-распознающих 
рецепторов и провоспалительных цитокинов бла-
годаря своим биологическим функциям могут 
быть использованы в качестве потенциальных 
ДНК-маркеров иммунитета крупного рогатого 
скота.

Целью нашего исследования было изучение по-
лиморфизма генов TNF и TLR2 у крупного рогато-
го скота разных пород.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ
Для изучения полиморфизма генов TNF и TLR2 

в лаборатории ДНК-технологий ФГБНУ ВНИИ 
племенного дела методом ПЦР-ПДРФ были иссле-
дованы пробы ДНК крупного рогатого скота шести 
пород из девяти племенных хозяйств РФ, принад-
лежащих четырем разным генетическим корням. 
Всего было исследовано 644 головы. Объектом ис-
следований послужили животные молочного на-
правления продуктивности: коровы холмогорской 
породы из Архангельской области (120 голов), гол-
штинской породы (146 голов) зарубежной и отече-
ственной селекции из трех регионов РФ – из Крас-
ноярского края (27 голов), из Курской области (40 
голов), из двух хозяйств Московской области (39 
и 40 голов), а также айрширской породы из Воло-
годской области (100 голов). Были изучены коро-
вы молочно-мясного направления продуктивно-
сти: костромской породы (32 головы) из Костром-
ской области, бурой швицкой породы (141 голова) 
из двух регионов РФ – Смоленской (51 головa) и 
Тульской областей (90 голов) и симментальской 
породы, разводимой в условиях Красноярского 
края (105 голов). Породная принадлежность опре-
делялась согласно первичным данным зоотехниче-
ского учета. 

При генотипировании гена TLR2 (NC_037344.1 
rs55617172) два аллеля экзона 2, отличающиеся за-
меной тимина (T) на гуанин (G) в нуклеотидной 
цепи (T385G) с последующим изменением ас-
парагина (N) на глутамин (Q) в аминокислотной 
последовательности, выявляли по наличию сайта 
рестрикции EcoRV [7]. Однонуклеотидный поли-
морфизм гена TNF (NC_037350.1) в экзоне 4 был 
изучен с использованием рестриктазы RsaI [27].

Для амплификации участков генов TNF и TLR2 
методом ПЦР были синтезированы следующие 
пары праймеров: 

TLR2 – F: 5’-AGGTCAAATCACTGGACAATG-3’ 
и R: 5’-GAGATGTTTCCCCAAGTGTTT-3’;
TNF – F: 5´-AGAGTAGAACTGACAGGGTCG-3’ 
и R: 5’-CTCGGCATAGTCCAGGTAG-3’ [7, 27]. 
Продукт амплификации для TLR2 соста-

вил 448 пн, для гена TNF – 445 пн. С помощью 
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электрофореза в 3%-ном агарозном геле против 
маркера pUC19 DNA/MspI и компьютерной систе-
мы гель-документирования была определена длина 
фрагментов рестрикции.

РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБСУЖДЕНИЕ
По результатам ПЦР-ПДРФ анализа для гена 

TLR2 выявлено два аллеля G и T и три генотипа 
(рис. 1). Генотип GG имеет длину фрагмента 448 
пн, генотип TG  – три фрагмента длиной 448, 241 и 
207 пн, генотип TT – два фрагмента длиной 241 и 
201 пн.  В табл. 1 представлены частоты аллелей и 
генотипов гена TLR2. 

Анализ полученных данных показал, что из ше-
сти исследованных пород крупного рогатого скота 
у пяти пород – холмогорской, голштинской, айр-
ширской, костромской и симментальской – пре-
обладает аллель T гена TLR2. Породы молочного 
направления продуктивности отличаются от по-
род молочно-мясного направления более высокой 
частотой встречаемости аллеля T (р < 0.001). У ай-
рширской породы молочного направления про-
дуктивности отмечена наиболее высокая частота 
аллеля T (0.990). Среди коров айрширской породы 
98% имеют генотип TT и лишь 2% – генотип TG. У 
коров черно-пестрого корня молочного направле-
ния продуктивности частота встречаемости алле-
ля T варьирует от 0.780 у голштинской породы до 
0.830 у холмогорских коров и достоверно отлича-
ется от частоты этого аллеля у айрширской породы 
(р < 0.001). В стадах голштинской и холмогорской 
пород преобладает гомозиготный генотип TT (61 
и 69% соответственно). Между популяциями гол-
штинского скота частота этого генотипа варьирует 

от 50% у животных датской селекции из племенно-
го хозяйства Курской области до 67% у отечествен-
ных голштинских коров из Московской области. 
Доля гетерозиготных животных с генотипом TG 
среди холмогорских коров (27%) из Архангельской 
области в целом ниже, чем в стадах голштинских 
коров (34%). Гомозиготный генотип GG в стадах 
холмогорской и голштинской пород имеют в сред-
нем 4–5% коров.

У коров молочно-мясного направления про-
дуктивности частота аллеля T гена TLR2 варьирует 
между породами в достоверно значимых пределах 
(р < 0.001). Наименьшая частота этого аллеля от-
мечена в стадах животных бурой швицкой породы 
(0.260), где преобладает генотип GG с частотой от 
52 до 57%, в среднем 55%. От 35% до 42% живот-
ных бурой швицкой породы имеют гетерозиготный 
генотип, в среднем 38%. Частота аллеля T у коров 
костромской породы достигает 0.670, что достовер-
но выше (р < 0.001), чем у коров бурой швицкой 
породы. Большинство коров костромской породы 
имеет гетерозиготный генотип (47%), частота гено-
типа TT составляет 44%. У коров симментальской 
породы палевого корня также преобладает аллель T 
(0.620) и гетерозиготный генотип (54%), на втором 
месте – генотип TT с частотой 35%.

Полученные нами данные по частоте аллелей 
и генотипов TLR2 у голштинской породы в целом 
соответствуют результатам исследований полимор-
физма гена TLR2 у коров голштинской породы в 
Китае. L. P. Zhang с соавт. выявили низкую частоту 
генотипа GG (< 5%) для TLR2 T385G в популяции 
голштинского скота в Китае [7], частота аллеля G 
составила 0.24. У симментальской породы частота 
аллеля G в Китае выше и достигает 0.55 [7]. Поли-
морфизм T385G был достоверно связан с количе-
ством соматических клеток (SCS), p < 0.05. Коровы 
с генотипами ТТ и ТG имели больший показатель 
SCS, чем коровы с генотипом GG [7]. В то же время 
у помесного скота в Индии выявлена высокая ча-
стота встречаемости генотипа ТТ SNP (rs55617172) 
гена TLR2 в группе животных, у которых было под-
тверждено отсутствие мастита [34].

Исследование локуса TLR2-EcoRV у местных 
пород крупного рогатого скота в Турции показало 
преобладание аллеля С(G) у большинства исследо-
ванных пород (от 51.39 до 68.97%), за исключени-
ем местной черной породы Native Black, где часто-
та аллеля А(T) составила 54.29% [35]. Исследование  
P. Raufian с соавт. [12] показало, что в группе вос-
приимчивых к маститу животных голштинской по-
роды частота аллеля К(T) гена TLR2 в 2.5 раза пре-
вышала частоту аллеля А(G). 

В результате генотипирования гена TNF было 
выявлено наличие двух аллелей и трех генотипов 
(рис. 2). Генотип АА соответствует на электро-
форезе одному фрагменту ДНК длиной 445 пн, 

Рис. 1. Результаты электрофореза рестрикционных 
фрагментов гена TLR2. Маркер pUC19 / MspI. 
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Таблица 1. Полиморфизм гена TLR2 

Хозяйство, область n
Частота генотипа Частота аллеля

Не  χ²GG TG TT
G ± mG T ± mTn % n % n %

Холмогорская порода
ООО “Пежма”,

Архангельская обл. 88 4 5 25 28 59 67 0.19 ± 0.03 0.81 ± 0.03 0.30 0.40

ООО “Агрофирма 
“Холмогорская”,

Архангельская обл. 
32 1 3 7 22 24 75 0.14 ± 0.04 0.86 ± 0.04 0.24 0.29

В целом  
по холмогорской породе 120 5 4 32 27 83 69

0.17 ± 
0.02a***

b** c*** d***

0.83 ± 
0.02 a*** b*** 

c** d***
0.29 0.70

Голштинская порода
ИП ГК(Ф)К

Зубарева Н.В.,
Красноярский край 

27 – – 10 37 17 63 0.19 ± 0.05 0.81 ± 0.05 0.31 1.35

ООО “Луч”
Курская обл. 40 3 8 17 42 20 50 0.29 ± 0.05 0.71 ± 0.05 0.41 0.06

ООО “Лесные поляны”,
Московская обл. 39 1 2 12 31 26 67 0.18 ± 0.04 0.82 ± 0.04 0.30 0.78

АО “Зеленоградское”,
Московская обл. 40 3 8 11 27 26 65 0.21 ± 0.05 0.79 ± 0.05 0.34 1.27

В целом  
по голштинской породе 146 7 5 50 34 89 61 0.22 ± 0.02 

e***  f*** g***
0.78 ± 0.02 

e*** f*** g*** h*** 0.34 0.00004

Айрширская порода

СХПК “Племзавод 
Майский”,

Вологодская обл.
100 0 0 2 2 98 98

0.01 ± 
0.007 a*** e*** 

h*** i*** j***

0.99 ± 
0.007

d*** f***i*** j***
k***

0.02 0.01

Костромская порода
СПК колхоз “Родина”,

Костромская обл. 32 3 9 15 47 14 44 0.33 ± 0.06 
b** j*** k***

0.67 ± 0.06 
c** k*** l*** 0.44 0.13

Бурая швицкая порода
АО “Смоленское”,

Смоленская обл. 48 25 52 20 42 3 6 0.73 ± 0.05 0.27 ± 0.05 0.39 0.15

ООО “Агрофармтрест”,
Тульская обл. 90 51 57 32 35 7 8 0.74 ± 0.03 0.26 ± 0.03 0.38 0.39

В целом по бурой  
швицкой породе 138 76 55 52 38 10 7

0.74 ± 0.03 
c*** f***

i*** k*** l***

0.26 ± 0.03 
b***g*** j***

l*** m***
0.39 0.07

Симментальская порода

ЗАО “Сибирь-1”,
Красноярский край 105 11 11 57 54 37 35

0.38 ± 0.03 
d***  

g*** h*** l***

0.62 ± 0.03 
a*** e*** h***

i*** m***
0.47 2.58

Примечание. mG(mT) – ошибка частот аллелей, Не – ожидаемая гетерозиготность, χ² – критерий соответствия. Пары разли-
чающихся генотипов при уровне достоверности **p < 0.01, ***p < 0.001 обозначены буквенными индексами a, b, c, d, e, f, 
g, h, i, j, k, l, m.



70	 КАЛАШНИКОВА и др.

ГЕНЕТИКА том 60 № 12 2024

генотип АВ имеет три фрагмента длиной 445, 350 и 
95 пн, а генотип ВВ – два фрагмента длиной 350 и 
95 пн. Распределение частот аллелей и генотипов 
гена TNF у крупного рогатого скота представлено 
в табл. 2.

Согласно полученным данным, у всех шести 
изученных пород преобладал аллель В гена TNF. 
Наиболее высокие частоты встречаемости геноти-
па BB и аллеля B отмечены у пород бурого корня 
молочно-мясного направления продуктивности. 
Частота генотипа BB в стадах бурой швицкой по-
роды достигает в среднем 96%, частота аллеля B 
– 0.98. Среди коров отечественной костромской 
породы, также относящейся к бурому корню, 88% 
животных имеет генотип BB, частота аллеля B – 
0.94. В стадах обеих пород бурого корня не обнару-
жены животные с генотипом AA. У коров симмен-
тальской породы, относящейся к палевому корню 
молочно-мясного направления продуктивности, 
частота аллеля B достоверно ниже, чем у пород бу-
рого корня (р < 0.001), и составляет 0.80, распре-
деление генотипов гена TNF: AA – 3%, AB – 35%, 
BB – 62%. 

Выявлены достоверные различия частот алле-
лей гена TNF у коров молочного направления про-
дуктивности, относящихся к разным генетическим 
корням. У коров айрширской породы молочного 
направления продуктивности, представляющей 
красный корень, преобладает генотип BB с часто-
той 77% и аллель B с частотой 0.885, генотип AA 
не обнаружен. У коров черно-пестрого корня ча-
стота аллеля B достоверно ниже (р < 0.001) и ва-
рьирует от 0.610 у голштинской породы до 0.720 у 
холмогорской породы. Частота аллеля B в стадах 
голштинской породы составляет от 0.540 у коров 
отечественной селекции до 0.650 у импортных 
животных. Частота гетерозиготного генотипа AB 
у голштинской породы варьирует в пределах от 

40% у импортных животных до 62% у коров оте-
чественной селекции, разводимых в хозяйствах 
Московской области, и в среднем составляет 53%. 
Наибольшее количество гомозигот BB обнаружено 
среди импортных голштинских животных, разво-
димых в Красноярском крае (41%) и Московской 
области (42%). Среди холмогорских коров также 
чаще встречается генотип BB (53%). От 5 до 18% 
голштинских коров имеют генотип AA, в среднем 
12%; у коров холмогорской породы частота AA = 
8%.

В исследовании P. Raufian с соавт. [12] выявле-
но преобладание генотипа АА гена TNF в группе 
устойчивых к маститу животных голштинской по-
роды, в группе чувствительных к заболеванию жи-
вотных чаще встречался генотип ВВ. Установлена 
достоверная корреляция между полиморфизмом 
гена TNF и SCS (p < 0.01) и разность в экспрессии 
гена – самый высокий уровень экспрессии отме-
чен у животных с генотипом ВВ. Ученые полагают, 
что генотип АА может быть ассоциирован с отно-
сительной фенотипической устойчивостью к ма-
ститу в популяции голштинского скота [25]. A.J. 
Xu с соавт. выявили наибольшую частоту распро-
странения гетерозиготного генотипа АВ гена TNF у 
китайского голштинского скота. При этом у здоро-
вого скота преобладал аллель А (0.5237), а у живот-
ных, больных маститом, чаще встречался аллель В 
(0.65). Кроме того, была обнаружена статистически 
значимая связь (p < 0.05) генотипа ВВ с высоким 
количеством соматических клеток SCS [27].

Таким образом, анализ результатов генотипиро-
вания SNP в ключевых генах иммунной системы 
TNF и TLR2 у шести пород крупного рогатого скота 
разного происхождения выявил достоверные раз-
личия между породами разных направлений про-
дуктивности (р < 0.001) и между породами, относя-
щимися к разным генетическим корням (р < 0.001). 
По SNP T385G гена TLR2 низкий уровень поли-
морфизма установлен у коров айрширской поро-
ды красного корня молочного направления про-
дуктивности. Стадо айрширских коров близко к 
мономорфному типу по гену TLR2, поскольку 98% 
животных представлены одним гомозиготным ге-
нотипом TT.

Низкий уровень полиморфности выявлен по 
сайту RsaI гена TNF в стадах животных бурого 
корня молочно-мясного направления продуктив-
ности, где 96% животных представлены одним го-
мозиготным генотипом BB. Более равномерное 
распределение аллелей и генотипов гена TNF уста-
новлено в стадах голштинской и холмогорской по-
род черно-пестрого корня молочного направления 
продуктивности, где присутствует от 8 до 12% ко-
ров с генотипом AA, предположительно связанным 
с устойчивостью к маститу.

Рис. 2. Результаты электрофореза рестрикционных 
фрагментов гена TNF. Маркер pUC19 / MspI.
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Таблица 2. Полиморфизм гена TNF 

Хозяйство, область n
Частота генотипа Частота аллеля

Не  χ²АА АВ ВВ
А ± mA В ± mBn % n % n %

Холмогорская порода
ООО “Пежма”,

Архангельская обл. 88 9 10 35 40 44 50 0.30 ± 0.04 0.70 ± 0.04 0.42 0.27

ООО “Агрофирма 
“Холмогорская”,

Архангельская обл.
32 1 3 12 38 19 59 0.22 ± 0.05 0.78 ± 0.05 0.34 0.30

В целом  
по холмогорской 

породе
120 10 8 47 39 63 53

0.28 ± 0.03 
a** b***      c***   

d***

0.72 ± 0.03 
a**b***   c*** d***    0.40 0.09

Голштинская порода
ИП ГК(Ф)К

Зубарева Н.В.,
Красноярский край

27 3 11 13 48 11 41 0.35 ± 0.07 0.65 ± 0.07 0.48 0.57

ООО “Луч”,
Курская обл. 40 2 5 24 60 14 35 0.35 ± 0.05 0.65 ± 0.05 0.46 4.06

ООО “Лесные 
поляны”,

Московская обл.
39 6 15 24 62 9 23 0.46 ± 0.06 0.54  ± 0.06 0.50 2.21

АО “Зеленоградское”,
Московская обл. 40 7 18 16 40 17 42 0.38 ± 0.05 0.62 ± 0.05 0.47 0.86

В целом  
по голштинской породе 146 18 12 77 53 51 35

0.39 ± 0.03 
a** e*** f***

g*** h***

0.61 ± 0.03 a**
e*** f*** g*** h*** 0.47 1.82

Айрширская порода
СХПК “Племзавод 

Майский”,
Вологодская обл.

100 0 0 23 23 77 77 0.115 ± 0.022 
b*** e*** i*** j*

0.885 ± 0.022 
b*** e***  i***  j* 0.20 1.69

Костромская порода
СПК колхоз 

“Родина”,
Костромская обл.

32 0 0 4 12.5 28 87.5 0.06 ± 0.03 
c*** f***  k**  

0.94 ± 0.03 c***
f*** k** 0.12 0.14

Бурая швицкая порода
АО “Смоленское”,

Смоленская обл. 51 0 0 3 6 48 94 0.03 ± 0.01 0.97 ± 0.01 0.06 0.05

ООО
“Агрофармтрест”,

Тульская обл.
90 0 0 2 2 88 98 0.01 ± 0.01 0.99± 0.01 0.02 0.04

В целом по бурой 
швицкой породе 141 0 0 5 4 136 96 0.02 ± 0

g*** i*** l***
0.98 ± 0.01 d***

g*** i*** l*** 0.04 0.11

Симментальская порода
ЗАО “Сибирь-1”,

Красноярский край 105 3 3 37 35 65 62 0.20 ± 0.03 
h***j* k** l***

0.80 ± 0.03 h***j* 
k** l*** 0.33 0.71

Примечание. mА(mВ) – ошибка частот аллелей, Не – ожидаемая гетерозиготность, χ² – критерий соответствия. Пары разли-
чающихся генотипов при уровне достоверности *p < 0.05, **p < 0.01, ***p < 0.001 обозначены буквенными индексами a, 
b, c, d, e, f, g, h, i, j, k, l.
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В целом наличие выраженного полиморфизма 
по изученным генам иммунной системы у холмо-
горского и голштинского скота открывает возмож-
ность для дальнейших исследований и поиска ас-
социаций с показателями здоровья животных, в 
частности с устойчивостью к маститу. 

Исследование выполнено за счет гранта Рос-
сийского научного фонда (проект № 23-26-00235). 

Исследование одобрено Этическим комитетом 
ФГБНУ “Всероссийский научно-исследователь-
ский институт племенного дела”, протокол № 1 от 
02.02.2023 г.

Все применимые международные, националь-
ные и/или институциональные принципы ухода и 
использования животных были соблюдены.

Авторы заявляют, что у них нет конфликта 
интересов. 
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In this article the results of genotyping of tumor necrosis factor (TNF) and toll-like receptor 2 (TLR2) 
genes among 644 heads of cattle of six breeds belonging to four different genetic roots are presented. The 
Kholmogory and Holstein breeds of black-and-white root, the Ayrshire breed of red root, the Kostroma 
and Brown Swiss breed of brown root and the fawn Simmental breed were studied. The PCR-RFLP 
method was used to identify alleles and genotypes. Significant differences in allele frequency of the 
TNF and TLR2 genes were observed between breeds of different genetic roots (p < 0.001) and between 
breeds of dairy and dairy-meat productivity (p < 0.001). In five of the six cattle breeds studied, the 
predominance of the TLR2T allele was revealed. The highest frequency of the TLR2T allele (0.99) was 
found in the Ayrshire breed. The herd of Ayrshire cows is close to being monomorphic for the TLR2 
gene, 98% of the animals have the homozygous TLR2TT genotype. A more uniform distribution of alleles 
and genotypes for the TLR2 gene was found in black-and-white animals: in Holstein cattle the average 
frequency of the TLR2T allele was 0.78, in Kholmogory cattle it was 0.83. The TLR2TT genotype was 
detected in the majority of Holstein (61%) and Kholmogory (69%) cows. The frequency of the TLR2T 
allele in the Simmental breed was 0.62, in the Kostroma breed – 0.67. In Simmental and Kostroma cows, 
the heterozygous TLR2TG genotype is more common (54 and 47% respectively). A different picture of the 
distribution of allele and genotype frequencies was revealed in Brown Swiss animals. The TLR2T allele 
frequency averages 0.26. More than half of Brown Swiss cows (55%) are homozygous for TLR2GG. In 
all breeds, the TNFB allele predominated with a frequency of occurrence ranging from 0.61 in Holstein 
cattle to 0.98 in the Brown Swiss breed. A high frequency of the TNFB allele was found in the Kostroma 
(0.94), Ayrshire (0.885) and Simmental (0.80) breeds. In the Kholmogory breed, the average frequency 
of the TNFB allele was 0.72. The highest frequency of the TNFBB genotype was found in Brown Swiss 
herds (96%). The predominance of the homozygous TNFBB genotype was revealed in Kholmogory 
(53%), Simmental (62%), Ayrshire (77%) and Kostroma cattle (87.5%). In Holstein cows, the majority 
of animals (53%) carry the heterozygous TNFАВ genotype. In three breeds – Ayrshire, Kostroma and 
Brown Swiss, the TNFAA genotype was not detected.
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