
89394 (05)    2025     Agrarian science     Аграрная наука     ISSN 0869-8155 (print)     ISSN 2686-701X (online)     

ZOOTECHNICS

ЗО
ОТ

ЕХ
Н

ИЯ

Р
е

кл
ам

а

УДК: 577.2.0:636.082.2

Краткое сообщение  
Открытый доступ

DOI: 10.32634/0869-8155-2025-394-05-89-94

Р.Р. Вафин

Х.Х. Гильманов 

Федеральный.научный.центр.—.
Всероссийский.научно-
исследовательский.институт.
экспериментальной.ветеринарии..
им..К.И..Скрябина.и.Я.Р..Коваленко.
РАН,.Москва,.Россия

 gilmanov.xx@mail.ru

Поступила в редакцию: 05.02.2025

Одобрена после рецензирования: 08.04.2025

Принята к публикации:  22.04.2025

©.Вафин Р.Р., Гильманов Х.Х.

Short communications 
Open access

DOI: 10.32634/0869-8155-2025-394-05-89-94

Ramil R. Vafin

Khamid Kh. Gilmanov 

Federal.Scientific.Centre.VIEV,.Moscow,.
Russia

 gilmanov.xx@mail.ru

Received by the editorial office:  05.02.2025

Accepted in revised:  08.04.2025

Accepted for publication:  22.04.2025

© Vafin R.R., Gilmanov Kh.Kh.

ДНК-технологии идентификации аллелей 
и генотипов полиморфных маркеров 
анализируемого локуса гена iNOS Bos taurus
РЕЗЮМЕ

Актуальной областью исследования генетико-селекционной направленности, в долго-
срочной перспективе необходимой для воспроизводства высокопродуктивного стада 
крупного рогатого скота с генетической устойчивостью к лейкозу, является изучение 
полиморфизма гена iNOS. Bos. taurus в ассоциативной связи с племенной ценностью 
животных и их резистентностью к указанному хроническому инфекционному заболе-
ванию. 
Цель. настоящего. исследования заключалась в разработке ДНК-технологий иденти-
фикации аллелей и генотипов SNP-маркеров гена iNOS. Bos. taurus детекцией и ин-
терпретацией диагностически значимых однонуклеотидных полиморфизмов на ос-
нове смоделированных способов проведения вложенной ПЦР с dCAPS-праймерами 
и SNP-генотипирования анализом данных прямого секвенирования ПЦР-продукта. 
Конструирование dCAPS праймеров iNOS-F1 и iNOS-R1 выполнено с использованием 
программного обеспечения dCAPS Finder 2.0 и OligoAnalyzer 1.2. Картирование по-
лиморфных сайтов рестрикции и расчет ПЦР-ПДРФ-профилей возможных генотипов 
SNP-маркеров осуществлены с применением онлайн-программы NEBcutter V2.0. Скон-
струированные dCAPS-праймеры успешно протестированы при постановке вложенной 
ПЦР в статусе внутренних пар олигонуклеотидов с последующей процедурой эндону-
клеазного расщепления амплификата 2-го раунда ПЦР длиной 123 bp подобранными 
рестриктазами, идентификационно значимыми для определенного полиморфного 
маркера. Амплификат 1-го раунда ПЦР длиной 258 bp был подвергнут капиллярному 
секвенированию ДНК по Сэнгеру для детекции и интерпретации диагностически зна-
чимых однонуклеотидных полиморфизмов в контексте идентификации аллелей и ге-
нотипов SNP-маркеров. ДНК-технологии, использованные в данной работе, оказались 
действенными подходами к корректному генотипированию крупного рогатого скота по 
SNP-маркерам гена iNOS.

Ключевые слова: iNOS,.Bos.taurus,.SNP-маркеры, ПЦР, ПДРФ, секвенирование, геноти-
пирование
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DNA technologies for identification of alleles 
and genotypes of polymorphic markers of the 
analyzed locus of the Bos taurus iNOS gene
ABSTRACT

The current area of research in genetic and selection focus, which is necessary in the long term 
for the reproduction of a highly productive herd of cattle with genetic resistance to leukemia, is 
the study of the polymorphism of the Bos.taurus.iNOS gene of in association with the breeding 
value of animals and their resistance to this chronic infectious disease.
The.aim.of.this.study was to develop DNA technologies for identification of alleles and genotypes 
of SNP markers of the Bos.taurus.iNOS gene by detection and interpretation of diagnostically 
significant single nucleotide polymorphisms based on simulated methods of nested PCR 
with dCAPS primers and SNP genotyping by analysis of direct sequencing data of the PCR 
product. Construction of dCAPS primers.iNOS-F1 and iNOS-R1 was performed using dCAPS 
Finder 2.0 and OligoAnalyzer 1.2 software. Mapping of polymorphic restriction sites and 
calculation of PCR-RFLP profiles of possible genotypes of SNP markers were performed 
using the NEBcutter V2.0 online program. The constructed dCAPS primers were successfully 
tested in nested PCR as internal oligonucleotide pairs followed by endonuclease digestion  
of the 123 bp PCR amplification product of the second round with selected restriction enzymes 
that were significant for identification of a particular polymorphic marker. The 258 bp PCR 
amplification product of the first round was subjected to capillary DNA sequencing according 
to Sanger for detection and interpretation of diagnostically significant single nucleotide 
polymorphisms in the context of identification of alleles and genotypes of SNP markers. The 
DNA technologies used in this work turned out to be effective approaches to correct genotyping 
of cattle by SNP markers of the.iNOS gene.
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Введение/Introduction
Индуцибельная синтаза оксида азота — цито-

плазматический фермент, кодируемый одноимен-
ным геном iNOS (inducible nitric oxide synthase) [1, 2]. 
Указанный фермент способен инициировать как вы-
работку короткоживущих молекул оксида азота, яв-
ляющихся регулятором системы врожденного им-
мунитета, так и его реактивных форм — токсичных 
молекул иммунной системы, подавляющих микроб-
ные патогены [3–5].

Изучение полиморфизма гена iNOS Bos. taurus 
в ассоциативной связи с чувствительностью и ре-
зистентностью к лейкозу крупного рогатого скота, 
а также его племенной ценностью — актуальная 
область исследования генетико-селекционной 
направленности, в долгосрочной перспективе 
необходимая для воспроизводства высокопро-
дуктивного стада с генетической устойчивостью 
к указанной хронической инфекционной болезни 
вирусной природы [6–8].

Полимеразная цепная реакция, совмещенная 
с полиморфизмом длин рестрикционных фраг-
ментов (ПЦР-ПДРФ), — комбинированный мо-
лекулярно-генетический подход к определению 
генетического полиморфизма, имеющий аль-
тернативное название — расщепленные ампли-
фицированные полиморфные последователь-
ности (Cleaved Amplified Polymorphic Sequences, 
CAPS) [9–11].

Данный комбинированный подход ранее 
был использован и при разработке способов 
ПЦР-ПДРФ-генотипирования крупного рогато-
го скота по полиморфным маркерам, локализо-
ванным в анализируемом локусе гена iNOS Bos.
taurus [12–14]. При этом из уровня техники изве-
стен модифицированный метод Derived Cleaved 
Amplified Polymorphic Sequences (dCAPS) — полу-
ченные расщепленные амплифицированные по-
лиморфные последовательности, приводящий 
к созданию искусственного сайта рестрикции в 
анализируемой полиморфной позиции за счет 
изменения в нуклеотидных последовательностях 
праймеров [15].

Среди ДНК-технологий, ориентированных на 
детекцию Single Nucleotide Polymorphism (SNP) — 
однонуклеотидный полиморфизм, можно выде-
лить метод прямого секвенирования продуктов 
ПЦР, позволяющий определить первичную после-
довательность анализируемого локуса гена [16].

Таким образом, наряду с применением спосо-
бов ПЦР-ПДРФ-генотипирования крупного рога-
того скота по полиморфным маркерам гена iNOS, 
с позиции корректной идентификации ряда ге-
нотипов SNP-маркеров могут быть востребова-
ны и другие подходы, в том числе основанные на 
dCAPS и секвенировании.

Цель. исследования — разработка ДНК-тех-
нологий идентификации аллелей и генотипов 
SNP-маркеров гена iNOS. Bos. taurus детекци-
ей и интерпретацией диагностически значимых 
однонуклеотидных полиморфизмов на основе 

смоделированных способов проведения вложен-
ной ПЦР с dCAPS-праймерами и SNP-генотипиро-
вания анализом данных прямого секвенирования 
ПЦР-продукта.

Материалы и методы исследования / 
Materials and methods
Работа проведена в лаборатории лейкозооло-

гии Всероссийского научно-исследовательско-
го института экспериментальной ветеринарии 
им. К.И. Скрябина и Я.Р. Коваленко Российской 
академии наук в 2024 году.

Конструирование dCAPS-праймеров iNOS-F1 
5′-CCTTGGCTTCTTCAGGGCGT-3′ и  iNOS-R1 5′-AAGAT 
CCCCCCTGTCTGGTC-3′ выполнено с применени-
ем программного обеспечения OligoAnalyzer 1.2 и 
dCAPS Finder 2.0 (http://helix.wustl.edu/dcaps/).

Картирование полиморфных сайтов рестрикции 
у трех SNP-маркеров (AH13-1, AH13-3 и AH13-6) 
гена iNOS Bos.taurus и расчет ПЦР-ПДРФ-профи-
лей возможных генотипов осуществлены с ис-
пользованием онлайн-программы  NEBcutter V2.0 
(https://nc2.neb.com/NEBcutter2/).

Экстракция нуклеиновых кислот из 65 отобран-
ных проб цельной консервированной крови голшти-
низированного скота черно-пестрой породы про-
ведена комплектом реагентов для выделения ДНК 
из клинического материала «ДНК-сорб B» (ЦНИИ 
эпидемиологии Роспотребнадзора, Россия).

Постановка ПЦР с праймерами iNOS-F и iNOS-R 
для амплификации локуса гена iNOS Bos. taurus 
длиной 258 bp выполнена набором реагентов 
Encyclo Plus PCR kit (ЗАО «Евроген», Россия) со-
гласно ранее использованному протоколу [14].  
Постановка гнездовой ПЦР с праймерами iNOS-F1 
и iNOS-R1. для амплификации локуса гена iNOS..
Bos. taurus длиной 123 bp выполнена с Taq 
ДНК- полимеразой со стандартным буфером 
(ООО «СибЭнзайм», Россия).

Процедура эндонуклеазного расщепления 
ПЦР-продуктов, амплифицированных со сконстру-
ированными праймерами iNOS-F1 и iNOS-R1, осу-
ществлена подобранными для определенного по-
лиморфного маркера рестриктазами. В частности, 
для детекции полиморфной позиции SNP-марке-
ра AH13-1 10 мкл амплификата смешивали с рав-
ным объемом ПДРФ-смеси, содержащей 2 ед.  
эндонуклеазы рестрикции BstACI в SE-буфере W 
(ООО «СибЭнзайм», Россия) и инкубировали в тер-
мостате при 37 °С в течение 4 часов.

Аналогичный объем амплификата и ПДРФ-сме-
си, а также схожее время инкубирования использо-
вали и при детекции полиморфных позиций других 
SNP-маркеров: AH13-3 (5 ед. Bme18I в SE-буфе-
ре O (ООО «СибЭнзайм», Россия) и AH13-6 (5 ед. 
HinfI в SE-буфере O (ООО «СибЭнзайм», Россия).

Далее инкубированные ПЦР-ПДРФ-пробы 
окрашивали буфером для нанесения образцов 
ДНК 4X Gel Loading Dye, Blue (ЗАО «Евроген», Рос-
сия) и в объеме 20 мкл вносили в лунки 3% ага-
розного геля, подвергая вместе с маркерами длин 
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ДНК DNA Ladder 50+ bp (ЗАО «Евроген», Россия) 
горизонтальному электрофорезу в буфере ТBE 
(pH 8,0) с последующей визуализацией электро-
фореграмм в УФ-трансиллюминаторе.

Праймеры iNOS-F и iNOS-R, инициирующие ам-
плификацию локуса iNOS-гена Bos.taurus.длиной 
258 bp, использованы и в качестве сиквенсных 
при расшифровке анализируемых нуклеотидных 
последовательностей на генетическом анализа-
торе ABI PRISM 3100 (Applied Biosystems, США) в 
лаборатории НПК «Синтол» (Россия) для детекции 
6 SNP-маркеров (AH13-1, AH13-2,.AH13-3, AH13-4, 
AH13-5 и AH13-6) методом прямого секвенирова-
ния ПЦР-продукта по Сэнгеру.

Результаты и обсуждение / 
Results and discussion
Биоинформационный анализ депонированных 

в GenBank NCBI нуклеотидных последователь-
ностей локуса гена iNOS. Bos. taurus (AF465168, 
LR962749, OX344708), фланкируемых праймера-
ми iNOS-F и iNOS-R, свидетельствует о существо-
вании не менее 6 однонуклеотидных полимор-
физмов, рассматриваемых в качестве следующих 
SNP-маркеров: AH13-1, AH13-2, AH13-3, AH13-4,.
AH13-5.и AH13-6.

Синтетическая нуклеотидная последователь-
ность анализируемого локуса гена, сформиро-
ванная в результате множественного выравни-
вания депонированных в GenBank 
NCBI последовательностей, пред-
ставлена на рисунке 1, где смешан-
ные нуклеотиды в полиморфных по-
зициях 6 SNP-маркеров выделены 
красным цветом.

При этом смешанный нуклеотид Y, 
локализованный в полиморфной по-
зиции 70 синтетической последова-
тельности локуса гена iNOS, ассо-
циирован с SNP-маркером AH13-1. 
Определенные для других SNP-мар-
керов смешанные нуклеотиды и их 
полиморфные позиции следующие: 
AH13-2 (R, 114), AH13-3 (R, 152), 
AH13-4 (R, 230), AH13-5 (K, 78) и 
AH13-6 (Y, 82).

На этом же рисунке представле-
ны полиморфные сайты рестрикции 
трех SNP-маркеров (AH13-1,.AH13-3.
и. AH13-6) и соответствующие 
ПЦР-ПДРФ-профили их возмож-
ных генотипов, сгенерированные 
при рестрикционном картировании 
анализируемой последовательно-
сти ДНК, ограниченной уже вну-
тренними праймерами iNOS-F1 и 
iNOS-R1 (рис. 1).

Конструирование dCAPS-прайме-
ров iNOS-F1 и iNOS-R1 продиктовано 
необходимостью корректной иден-
тификации генотипов SNP-маркеров 

Рис. 1. Синтетическая нуклеотидная последовательность локуса гена  
iNOS.Bos.taurus со смешанными нуклеотидами в полиморфных позициях  
6 SNP-маркеров, включая полиморфные сайты рестрикции 3 SNP-маркеров 
(AH13-1,.AH13-3.и AH13-6) и ПЦР-ПДРФ-профили их возможных генотипов, 
сгенерированные при рестрикционном картировании анализируемой 
последовательности ДНК, ограниченной уже внутренними праймерами 
iNOS-F1 и iNOS-R1
Fig. 1. Synthetic nucleotide sequence of the Bos.taurus.iNOS gene locus 
with mixed nucleotides at polymorphic positions of 6 SNP markers, including 
polymorphic restriction sites of 3 SNP markers (AH13-1,.AH13-3.and.AH13-6)  
and PCR-RFLP profiles of their possible genotypes generated by restriction 
mapping of the analyzed DNA sequence, already limited by internal primers 
iNOS-F1 and iNOS-R1

AH13-1, AH13-3 и AH13-6. При этом введенные 
в 3′-концевые участки праймеров неспаренные 
(mismatch) нуклеотиды, выделенные серым цветом 
(рис. 1), приведут к искусственно созданным по-
лиморфным сайтам рестрикции, затрагивающим 
SNP-маркеры AH13-1 (BsaHI) и AH13-3 (AvaII). Это 
в свою очередь позволит обеспечить и корректную 
идентификацию генотипов AH13-6 ранее отобран-
ной рестриктазой HinfI.

На рисунке 2 представлен результат in.silico мо-
делирования ПЦР-ПДРФ-профилей генотипов по-
лиморфных маркеров AH13-1, AH13-3 и AH13-6 
гена iNOS.Bos.taurus с эндонуклеазами рестрикции 
BsaHI,.AvaII и HinfI соответственно.

Генерация рассчитанных ПЦР-ПДРФ-фраг-
ментов и ассоциированных с ними профилей ге-
нотипов опосредована полиморфной позицией: 
SNP-маркера. AH13-1 в положении 70, приводя-
щей с dCAPS-праймером. iNOS-F1 к созданию 
участка узнавания рестриктазы. BsaHI (GR/CGYC) 
при SNP с заменой тимина (T) на цитозин (C); 
SNP-маркера AH13-3 в положении 152, приво-
дящей с dCAPS-праймером. iNOS-R1 к созданию 
участка узнавания рестриктазы AvaII (G/GWCC) 
при SNP с заменой аденина (A) на гуанин (G); 
SNP-маркера. AH13-6 в положении 82, приводя-
щей к созданию участка узнавания рестриктазы 
HinfI (G/ANTC) при SNP с заменой цитозина (C) на 
тимин (T) (рис. 1, 2).
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Рис. 2. In.silico моделирование ПЦР-ПДРФ-профилей генотипов SNP-мар-
керов AH13-1, AH13-3 и AH13-6 гена iNOS.Bos.taurus.(праймеры iNOS-F1 и 
iNOS-R1). Обозначения: BsaHI-ПЦР-ПДРФ-профили генотипов SNP-маркера 
AH13-1: генотип CC (106/17 bp), генотип TT (123 bp), генотип CT (123/106/17 bp). 
AvaII-ПЦР-ПДРФ-профили генотипов SNP-маркера AH13-3: генотип AA (123 bp), 
генотип GG (103/20 bp), генотип AG (123/103/20 bp). HinfI-ПЦР-ПДРФ-профили 
генотипов SNP-маркера AH13-6: генотип CC (123 bp), генотип TT (93/30 bp), 
генотип CT (123/93/30 bp)
Fig. 2..In.silico modeling of PCR-RFLP profiles of genotypes of SNP markers 
AH13-1, AH13-3 and AH13-6 of the Bos.taurus iNOS gene (primers iNOS-F1 
and iNOS-R1). Designation: BsaHI-PCR-RFLP profiles of genotypes of SNP 
marker AH13-1: genotype CC (106/17 bp), genotype TT (123 bp), genotype CT 
(123/106/17 bp). AvaII-PCR-RFLP profiles of genotypes of SNP marker AH13-3: 
genotype AA (123 bp), genotype GG (103/20 bp), genotype AG (123/103/20 bp). 
HinfI-PCR-RFLP profiles of genotypes of the SNP marker AH13-6: genotype CC 
(123 bp), genotype TT (93/30 bp), genotype CT (123/93/30 bp)

 

В настоящем исследовании 
сконструированные dCAPS-прай-
меры iNOS-F1 и iNOS-R1, иниции-
рующие амплификацию локуса 
гена iNOS Bos. taurus длиной 
123 bp, были применены в стату-
се внутренних пар олигонуклео-
тидов при постановке вложенной 
ПЦР (2-й раунд) с использованием 
в качестве пробы ДНК 2 мкл ампли-
фиката 1-го раунда ПЦР, предвари-
тельно наработанного с праймера-
ми iNOS-F и iNOS-R.

При этом праймеры iNOS-F и 
iNOS-R, инициирующие амплифи-
кацию локуса гена iNOS Bos.taurus.
длиной 258 bp, были использова-
ны не только в статусе внешних 
пар олигонуклеотидов, но и в каче-
стве сиквенсных при расшифровке 
анализируемых нуклеотидных по-
следовательностей для детекции 
6 SNP-маркеров методом прямо-
го секвенирования ПЦР-продукта.

Наглядные фрагменты аналити-
ческой картины результата секве-
нирования амплифицированного 
локуса гена iNOS Bos.taurus пред-
ставлены на рисунке 3.

На нем в качестве примера 
идентификационного потенциала  
SNP-генотипирования анализом 
данных прямого секвенирования 
ПЦР-продукта локуса гена iNOS 
Bos. taurus проведены детекция и 
интерпретация диагностически 
значимых однонуклеотидных по-
лиморфизмов в контексте иден-
тификации аллелей и генотипов 6 
SNP-маркеров: AH13-1 (генотип 
CT), AH13-2 (генотип GG), AH13-3 
(генотип AG), AH13-4 (генотип AA), 
AH13-5 (генотип TT) и AH13-6 (гено-
тип CT).

Наглядные же примеры полу-
ченных электрофореграмм ПЦР-
ПДРФ- профилей генотипов SNP- 
маркеров AH13-1,.AH13-3 и AH13-6 
гена iNOS. Bos. taurus, сгенериро-
ванных. с внутренними праймера-
ми и отобранными рестриктазами, 
представлены на объединенном 
рисунке 4.

На нем в общей сложности запе-
чатлены ПЦР-ПДРФ-профили трех 
генотипов SNP-маркеров AH13-1.
(TT,.CC,.CT) и AH13-3 (AA,.GG,.AG), 
а также двух генотипов AH13-6.
(CC. и. CT). При этом генотип TT 
SNP-маркера AH13-6 в ходе тести-
рования предложенного способа 

Рис. 3. Фрагменты аналитической картины результата капиллярного 
секвенирования амплифицированного локуса гена iNOS Bos taurus
Fig. 3. Fragments of the analytical picture of the result of capillary sequencing  
of the amplified locus of the Bos taurus iNOS gene

 
Рис. 4. Электрофореграммы ПЦР-ПДРФ-профилей генотипов SNP-маркеров 
AH13-1,.AH13-3 и AH13-6 гена iNOS.Bos.Taurus. Обозначение: М) маркеры длин 
ДНК. A — BstACI-ПЦР-ПДРФ-профили генотипов SNP-маркера AH13-1: 1, 4) 
генотип TT (123 bp); 2) генотип CC (106/17 bp); 3, 5) генотип CT (123/106/17 bp). 
B — Bme18I-ПЦР-ПДРФ-профили генотипов SNP-маркера AH13-3: 1, 4)  
генотип AA (123 bp); 2) генотип GG (103/20 bp); 3, 5) генотип AG (123/103/20 bp).  
C — HinfI-ПЦР-ПДРФ-профили генотипов SNP-маркера AH13-6: 1, 2, 3)  
генотип СС (123 bp); 4, 5) генотип CT (123/93/30 bp)
Fig. 4. Electropherograms of PCR-RFLP profiles of genotypes of SNP markers AH13-1, 
AH13-3 and AH13-6 of the Bos.taurus.iNOS gene. Designation: M) DNA length markers. 
A — BstACI-PCR-RFLP profiles of genotypes of SNP marker AH13-1: 1, 4) genotype TT.
(123 bp); 2) genotype CC.(106/17 bp); 3, 5) genotype CT (123/106/17 bp).  
B — Bme18I-PCR-RFLP profiles of genotypes of SNP marker AH13-3: 1, 4) genotype AA 
(123 bp); 2) genotype GG (103/20 bp); 3, 5) genotype AG (123/103/20 bp).  
C — HinfI-PCR-RFLP profiles of genotypes of the SNP marker AH13-6: 1, 2, 3)  
CC.genotype.(123.bp);.4,.5).genotype.CT.(123/93/30.bp)
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генотипирования в исследуемой выборке крупно-
го рогатого скота не выявлен.

Следует отметить, что дополнительно ото-
бранные эндонуклеазы рестрикции (BsaHI и 
AvaII) были успешно заменены на их прототипы, 
в частности BsaHI на изошизомер BstACI, а AvaII 
на изошизомер Bme18I. Данные изошизомеры 
и рестриктаза HinfI доступны к приобретению на 
территории Российской Федерации благодаря их 
производству и реализации отечественной ком-
панией ООО «СибЭнзайм».

Выводы/Conclusions
Сконструированные dCAPS-праймеры iNOS-F1.

и.iNOS-R1, предназначенные для корректной иден-
тификации генотипов SNP-маркеров AH13-1, 
AH13-3, AH13-6, успешно протестированы при по-
становке вложенной ПЦР в статусе внутренних пар 

олигонуклеотидов с последующей процедурой эн-
донуклеазного расщепления амплифицированно-
го локуса гена iNOS Bos.taurus длиной 123 bp по-
добранными рестриктазами, диагностически 
значимыми для определенного полиморфного  
маркера. Амплификат 1-го раунда ПЦР длиной 
258 bp, предварительно наработанный с прайме-
рами iNOS-F.и.iNOS-R в статусе внешних пар оли-
гонуклеотидов, был подвергнут секвенированию 
ДНК для детекции и интерпретации диагностиче-
ски значимых однонуклеотидных полиморфизмов 
в контексте идентификации аллелей и генотипов 
6 SNP-маркеров: AH13-1, AH13-2, AH13-3, AH13-4, 
AH13-5 и AH13-6.

Использованные в работе ДНК-технологии яв-
ляются действенными подходами к корректно-
му генотипированию крупного рогатого скота по 
SNP-маркерам гена iNOS.
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