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Резюме 
Цель. Изучение генетического полиморфизма эритроцитарных антигенов у крупного рогато-
го скота калмыцкой, казахской белоголовой, герефордской и симментальской пород, оценка 
их генетической структуры, а также сравнительный анализ групп крови калмыцкого скота в 
Республике Калмыкия и Астраханской области. 
Материалы и методы. Проведена сравнительная характеристика генетической структуры по 
группам крови калмыцкого скота Республики Калмыкия с крупным рогатым скотом казах-
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ской белоголовой, герефордской, симментальской и калмыцкой породами Астраханской об-
ласти. Тестирование по группам крови проводилось по стандартным методикам (Neimann-
Sorensen) с использованием моноспецифических сывороток (Nei M. and Li W.H., 1979) про-
изводства ОАО «Самарское» по племенной работе. 
Результаты. Иммуногенетическое тестирование животных проводилось по стандартным ме-
тодикам (Neimann-Sorensen) с использованием реагентов – моноспецифических сывороток, 
производимых в ОАО «Самарское» по племенной работе. Анализ иммуногенетического те-
стирования скота калмыцкой породы в Республике Калмыкия установил наибольшую часто-
ту встречаемости антигенов В2 (69%), E'3 (82%), С1 (88%), W (67%), Z (71%) и наименьшую 
частоту встречаемости – B' (15%), Q (10%), C2 (17%), F (19%). Тестирование по группам 
крови казахской белоголовой породы показало, что антигены А1, I', C1, W, L, F имели высо-
кой показатель частоты и составляли 63; 79; 73; 66; 91; 87% соответственно. Низкий показа-
тель частоты у антигенов B2 (20%), G3 (11%), Y2 (2%), F' (11%), C2 (5%), X2 (5%), U” (12%). 
Такие антигены, как О2 и Н'', не встречались вообще. Наибольшая частота встречаемости 
эритроцитарных антигенов герефордской породы была у антигенов G2 (69%), O3 (65%), O4 
(58%), Y2 (67%), Q (61%), C2 (72%), X2 (59%), L (71%), V (68%), наименьшая – у B2 (15%), 
I1 (14%), I' (17%), R2 (13%). Наибольшая частота встречаемости симментальской породы 
наблюдалась у антигена A2 – 66%, Y2 – 77%, C1 – 91%, F – 90%, H” – 65%. Наименьшая ча-
стота наблюдалась у антигенов B2 – 5%, I1 – 12%, F' – 11%. Антигены A'2, I', W и U” не 
встречались вообще. Тестирование по группам крови крупного рогатого скота калмыцкой 
породы Астраханской области показало, что максимальную частоту встречаемости имели 
антигены A2 – 100%, I1 – 70%, A'2 – 90%, O4 – 70%, E'3 – 92%, F' – 70%, R2 – 94%, L – 90%, 
F – 71% и Z – 100%. Антигены с минимальной частотой – O2 (1%), I' (2%), C2 (11%), S1 (1%). 
Такие антигены, как O3 и Q, не наблюдались вообще.  
Заключение. Установлено, что скот калмыцкой породы, разводимый в Калмыкии, отличает-
ся от животных, разводимых в другой зоне, обеспечивая дальнейшее совершенствование по-
роды. Генетический статус племенного поголовья калмыцкого скота Республики Калмыкия и 
казахской белоголовой, герефордской, симментальской и калмыцкой Астраханской области 
свидетельствует о генетическом разнообразии, о разнонаправленной селекционно-племенной 
работе в стадах.  
Ключевые слова: калмыцкий скот, полиморфизм, казахская белоголовая порода, симмен-
тальская порода, герефордская порода, эритроцитарные факторы крови, частота встречаемо-
сти антигенов 
 
Abstract 
Aim. The study of the genetic polymorphism of erythrocyte antigens in Kalmyk, Kazakh white-
headed, Hereford and Simmental cattle, to evaluate their genetic structure, and to compare the 
blood groups of Kalmyk cattle in the Republic of Kalmykia and the Astrakhan region. 
Materials and Methods. A comparative characterization of the genetic structure by blood groups of 
Kalmyk cattle of the Republic of Kalmykia with cattle of the Kazakh Whitehead, Hereford, Simmen-
tal and Kalmyk breeds of the Astrakhan region was carried out. Blood group testing was conducted 
according to standard methods (Neimann-Sorensen) using monospecific serum (Nei M. and Li 
W.H., 1979) produced by JSC "Samarskoye" for breeding work. 
Results. Immunogenetic testing of animals was performed according to standard methods 
(Neimann-Sorensen) using reagents – monospecific serum produced by JSC "Samarskoye" for 
breeding work. Analysis of immunogenetic testing of Kalmyk cattle in the Republic of Kalmykia es-
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tablished the highest frequency of B2 (69%), E'3 (82%), C1 (88%), W (67%), Z (71%) antigens and 
the lowest frequency of B' (15%), Q (10%), C2 (17%), F (19%). Blood group testing of Kazakh 
white-headed breed showed that A1, I', C1, W, L, F antigens had a high frequency index and were 
63; 79; 73; 66; 91; 87%, respectively. The antigens B2 (20%), G3 (11%), Y2 (2%), F' (11%), C2 
(5%), X2 (5%), U' (12%) had a low frequency rate. Antigens such as O2 and H'' were not found at 
all. The highest frequency of occurrence of the Hereford antigens was in G2 (69%), O3 (65%), O4 
(58%), Y2 (67%), Q (61%), C2 (72%), X2 (59%), L (71%), V (68%), the lowest in B2 (15%), I1 
(14%), I' (17%), R2 (13%). The highest frequency of the Simmental breed was observed for the A2 
antigen at 66%, Y2 at 77%, C1 at 91%, F at 90%, and H' at 65%. The lowest frequency was ob-
served for the B2 antigen – 5%, I1 – 12%, F' – 11%. Antigens A'2, I', W and U' did not occur at all. 
Blood group testing of Kalmyk breeds of Astrakhan cattle showed the highest frequency of antigens 
A2 – 100%, I1 – 70%, A'2 – 90%, O4 – 70%, E'3 – 92%, F' – 70%, R2 – 94%, L – 90%, F – 71% 
and Z – 100%. Antigens with minimal frequency are O2 (1%), I' (2%), C2 (11%), S1 (1%). Antigens 
such as O3 and Q were not observed at all.  
Conclusion. It has been established that the cattle of the Kalmyk breed bred in Kalmykia differs 
from the animals bred in another zone, providing further improvement of the breed. The genetic sta-
tus of the breeding stock of the Kalmyk cattle of the Republic of Kalmykia and the Kazakh white-
headed, Hereford, Simmental and Kalmyk of the Astrakhan region indicates genetic diversity, mul-
tidirectional selection and breeding work in the herds. 
Keywords: Kalmyk cattle, polymorphism, Kazakh white-headed breed, Simmental breed, Hereford 
breed, erythrocyte blood factors, frequency of antigens 

 
Введение. В настоящее время первостепенное научное и практическое значение отво-

дится современным методам селекции крупного рогатого скота, выведению новых заводских 
типов, линий с высокой племенной ценностью, хорошо адаптированных к местным услови-
ям. В современной селекционно-племенной работе особое значение имеют исследование и 
использование иммуногенетических показателей животных, поскольку дает представление о 
генетической структуре популяции и впоследствии позволяет целенаправленно вести селек-
ционную работу с ними [1-6].  

Открытие антигенных эритроцитарных факторов создало необходимые условия для по-
лучения объективной оценки генотипа животных, анализа генетической структуры различ-
ных популяций, осуществления мониторинга, определения маркеров продуктивности, а так-
же для выявления лучшей сочетаемости родительских пар.  

Генетическое маркирование позволяет сравнивать популяции скота по уровню биораз-
нообразия, проводить генетическую дифференциацию линий и семейств, мониторинг гено-
фонда породы, оценивать и прогнозировать эффективность племенной работы [7-10; 11-14]. 

Иммуногенетическое тестирование животных применяется для проверки истинности 
происхождения животных на основе сопоставления аллельных вариантов – групп крови по-
томка и его родителей. Использование иммуногенетических маркеров позволяет повышать 
эффективность селекции в породах и популяциях крупного рогатого скота [15-17; 18-20].  

Целью исследования было сравнение генетической структуры антигенных эритроци-
тарных факторов крупного рогатого скота калмыцкой, казахской белоголовой, герефордской 
и симментальской пород. 

Материалы и методы. Была проведена сравнительная характеристика генетической 
структуры по группам крови калмыцкого скота Республики Калмыкия с крупным рогатым 
скотом казахской белоголовой, герефордской, симментальской и калмыцкой пород Астра-
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ханской области. Тестирование по группам крови проводилось по стандартным методикам 
(Neimann-Sorensen) с использованием моноспецифических сывороток (Nei M and Li WH, 
1979) производства ОАО «Самарское» по племенной работе. 

Частоту встречаемости антигенов определяли по формуле: 
p=n/N, 

где p – частота определяемого антигена; n – количество особей с данным антигеном; N 
– общее количество животных.  

Генетические расстояния были вычислены по формуле: 
 

 
 

 
 
Все животные находились в одинаковых условиях при чистопородном разведении.  
Результаты и обсуждение. Вариация аллелофонда крупного рогатого скота разных по-

род по 30 антигенам составляет от 0 до 100% (таблица 1).  
В результате иммуногенетического тестирования скота калмыцкой породы в Республи-

ке Калмыкия установлено, что наибольшую частоту встречаемости имели антигены В2 
(69%), E'3 (82%), С1 (88%), W (67%), Z (71%). Наименьшую частоту встречаемости имели 
антигены B' (15%), Q (10%), C2 (17%), F (19%). 

Тестирование по группам крови казахской белоголовой породы Астраханской области 
показало, что антигены А1, I', C1, W, L, F имели высокой показатель частоты и составляли 
63; 79; 73; 66; 91; 87% соответственно. Низкий показатель частоты у антигенов B2 (20%), G3 
(11%), Y2 (2%), F' (11%), C2 (%5), X2 (%5), U” (12%). Такие антигены, как О2 и Н'', не встре-
чались вообще.  

Наибольшая частота встречаемости эритроцитарных антигенов герефордской породы 
Астраханской области была у антигенов G2 (69%), O3 (65%), O4 (58%), Y2 (67%), Q (61%), 
C2 (72%), X2 (59%), L (71%), V (68%), наименьшая – у B2 (15%), I1 (14%), I' (17%), R2 (13%).  

Симментальская порода крупного рогатого скота Астраханской области также была 
протестирована по 30 антигенам, где наибольшая частота встречаемости наблюдалась у ан-
тигена A2 – 66%, Y2 – 77%, C1 – 91%, F – 90%, H” – 65%. Наименьшая частота наблюдалась 
у антигенов B2 – 5%, I1 – 12%, F' – 11%. Антигены A'2, I', W и U” не встречались вообще. 

Тестирование по группам крови крупного рогатого скота калмыцкой породы Астрахан-
ской области показало, что максимальную частоту встречаемости имели антигены A2 – 
100%, I1 – 70%, A'2 – 90%, O4 – 70%, E'3 – 92%, F' – 70%, R2 – 94%, L – 90%, F – 71% и Z – 
100%. Антигены с минимальной частотой – O2 (1%), I' (2%), C2 (11%), S1 (1%). Такие анти-
гены, как O3 и Q, не наблюдались вообще.  

Анализ антигенных свойств групп крови позволил провести сравнительную характери-
стику аллелофонда калмыцкого скота Республики Калмыкия со скотом разных пород Астра-
ханской области. 

Анализ генетического статуса разных пород выявил антигены, встречающиеся с 
наибольшей частотой как у калмыцкой породы, так и в других. Так, например, антиген А1 с 
наибольшей частотой встречается у калмыцкой породы РК (67%), казахской белоголовой 
(63%) и калмыцкой АО (60%). Антиген А2 имеет максимальную частоту у калмыцкой поро-
ды РК (66%), симментальской (66%) и калмыцкой АО (100%). 
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Таблица 1. Сравнительная характеристика аллелофонда  
крупного рогатого скота разных пород 
Table 1. Comparative characteristics of the allelofond of cattle of different breeds 

 
Антиген Y2 имеет наибольший показатель у герефордской породы (67%) и симмен-

тальской (77%). 
Частота встречаемости антигена Е'3 максимальна только у калмыцкой породы в РК 

(88%) и АО (92%), исходя из этого, можно предполагать типичность этого антигена данной 
породе. 

Антиген С1 встречается с высокой частотой у калмыцкой породы РК (88%), казахской 
белоголовой (73%) и симментальской (91%). Частота встречаемости антигена С2 наибольшая 
у герефордской (72%) и симментальской пород (94%).  

Антиген W имеет высокий показатель у калмыцкой породы РК (67%) и казахской бело-
головой (66%). Высока частота встречаемости антигена L у казахской белоголовой (91%), ге-

Система 
System 

Антиген 
Antigen 

Калмыцкая 
n-1918 
Kalmyk 
n-1918 

Казахская 
белоголовая 

n-200 
Kazakh  

white-head 
n-200 

Герефордская 
n-50 

Hereford 
n-50 

Симментальская 
n-50 

Simmental 
n-50 

Калмыцкая 
(Астраханская обл.) 

n-70 
Kalmyk 

(Astrakhan region) 
n-70 

А A1 0,67 0,63 0,18 0,43 0,6 
A2 0,66 0,45 0,29 0,66 1 

В B2 0,69 0,20 0,15 0,05 0,2 
G2 0,27 0,28 0,69 0,39 0,2 
G3 0,35 0,11 0,24 0,14 0,9 
I1 0,33 0,50 0,14 0,12 0,7 

A'2 0,32 0,49 0,25 - 0,9 
O2 0,64 - 0,30 0,49 0,01 
O3 0,23 0,17 0,65 0,39 - 
O4 0,23 0,21 0,58 - 0,7 
Y2 0,43 0,02 0,67 0,77 0,2 
B' 0,15 0,40 0,2 0,04 0,3 
D’ 0,61 0,55 0,26 0,17 0,21 
E’3 0,82 0,22 0,22 0,30 0,92 
F' 0,6 0,11 0,24 0,11 0,7 
I’ 0,32 0,79 0,17 - 0,02 
O’ 0,62 0,27 0,55 0,22 0,5 
Q 0,10 0,17 0,61 0,06 - 

C C1 0,88 0,73 0,35 0,91 0,32 

C2 0,17 0,05 0,72 0,94 0,11 
R2 0,29 0,50 0,13 0,20 0,94 
W 0,67 0,66 0,21 - 0,5 
X2 0,43 0,05 0,59 0,14 0,22 
L 0,2 0,91 0,71 0,23 0,90 

F-V F 0,19 0,87 0,47 0,90 0,71 

V 0,49 0,19 0,68 0,28 0,33 
EAS S1 0,41 0,33 0,46 0,13 0,01 

H” 0,41 - 0,18 0,65 0,4 
U” 0,55 0,12 0,21 - 0,3 

EAZ Z 0,71 0,46 0,25 0,25 1 
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рефордской (71%) и калмыцкой АО (90%). Максимальное значение антигена F наблюдается 
у казахской белоголовой (87%), симментальской (90%) и калмыцкой АО (71%).  

Наибольшая частота антигена Z, встречающаяся только у калмыцкой породы РК (71%) 
и Астраханской области (100%), также может свидетельствовать о принадлежности этого ан-
тигена данной породе. 

Таким образом, проанализировав группы крови крупного рогатого скота разных пород, 
мы установили генетическую структуру каждой породы, что в последствии возможно будет 
связать их с хозяйственно-полезными признаками разных пород скота. 

Традиционная оценка сельскохозяйственных животных по морфофункциональным и 
фенотипическим признакам уже не соответствует требованиям, предъявляемым к селекции. 
В связи с этим одной из главных задач в племенной работе является исследование полимор-
физма генетических систем крови, в частности, групп крови. 

Характеристика генетической структуры крупного рогатого скота разных пород по ан-
тигенным факторам крови показала, что полиморфизм эритроцитарных антигенов достаточ-
но разнообразен. 

Наибольшая частота встречаемости антигенов калмыцкой породы в Республике Кал-
мыкия: В2, E'3, С1, W, Z, наименьшая – B', Q, C2, F. 

Наибольшая частота встречаемости антигенов казахской белоголовой: А1, I', C1, W, L, 
F, наименьшая – B2, G3, Y2, F', C2, X2, U”. Такие антигены, как О2 и Н'', не встречались во-
обще.  

Максимальная частота встречаемости эритроцитарных антигенов герефордской породы 
была у антигенов G2, O3, O4, Y2, Q, C2, X2, L, V, минимальная – у B2, I1, I', R2.  

В симментальской породе скота с максимальной частотой были антигены A2, Y2, C1, F, 
H”, с минимальной наблюдались B2, I1, F'. Антигены A'2, I', W и U” не встречались вообще. 

Наибольшую частоту встречаемости эритроцитарных факторов калмыцкой породы в 
Астраханской области имели антигены A2, I1, A'2, O4, E'3, F', R2, L, F и Z. Антигены с 
наименьшей частотой O2, I', C2, S1. Такие антигены, как O3 и Q, не наблюдались вообще. 

Были выявлены антигены, встречающиеся с максимальной частотой как у калмыцкого 
скота Республики, так и Астраханской области – E'3 и Z, исходя из чего можно констатиро-
вать типичность этих антигенов данной породе. 

Заключение. Установленный генетический статус племенного поголовья калмыцкого 
скота Республики Калмыкия и казахской белоголовой, герефордской, симментальской и кал-
мыцкой Астраханской области свидетельствует о генетическом разнообразии, о разнона-
правленной селекционно-племенной работе в стадах. Скот калмыцкой породы, разводимый в 
Калмыкии, отличается от животных, разводимых в другой зоне, что обеспечивает дальней-
шее совершенствование породы.  
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