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Аннотация. В данной статье пред-
ставлены результаты поиска и анали-
за породоспецифичных для казахской 
белоголовой породы генов-кандида-
тов, маркирующих признаки мясной 
продуктивности на основе данных 
ДНК-типирования животных с помо-
щью чипа GeneSeek GGP Bovine 150К 
(«lllumina Inc.», США). 

Обработку данных генотипирова-
ния для каждого SNP и каждого об-
разца выполняли с использованием 
программного пакета PLINK 1.9 (http:// 
zzz.bwh.harvard.edu/plink/). Поиск уни-
кальных областей генома проводил-
ся помощью рядов гомозиготности 
(ROH). Ряды гомозиготности (ROH) 
оценивали для каждого животного, с 
помощью PLINK Cattle QTL database. 

По геномным координатам выяв-
ленных породоспецифичных участ-
ков генома был проведен поиск QTL, 
заявленных для этих пород по базе 
данных Cattle QTL Database. Затем, 
в этих участках, через базу данных 
Ensembl.org/ были получены списки 

12. -s .6-8 . 
5. Zaveryaev B P. Geneticheskie 

metody ocenki plemennyh kache^tv 
m o l o c h n o g o s k o t a . - L e n i n g r a d , 
Agropromizdat, 1986.-256 s. 

6. Katkov A.V., Sa f ronov S.L. , 
B a s o n o v O . A . S r a v n i t e l ' n a y a 
harakteriStika produktivnyh kacheStv 
korov cherno-pyoStroj porody raznyh 
regionov Rossii // IzveStiya SPbGAU. 
-2017. - №2. - S.85-91. [Elektronnyj 
resurs]. - Rezhim doStupa: URL: https:// 
cyberleninka.ru/article/n/sravnitelnaya-
harakteriStika-produktivnyh-kacheStv-
korov-cherno-peStroy-porody-raznyh-
regionov-rossii (data obrashcheniya: 
25.03.2021). 

генов, локализованных в данных 
областях генома и некоторые их ха-
рактеристики. Для характеристики 
генов-кандидатов использовались 
данные открытой международной ге-
нетической базы http://www.pantherdb. 
org. 

Определены уникальные SNP-ra-
плотипы соответствующие потен-
циальным QTL у крупного рогатого 
скота казахской белоголовой поро-
ды обнаружены на хромосомах: 
2 - участки 67226923:72583890, 
7 3 1 6 5 5 0 0 : 7 4 2 4 6 7 2 5 и 
7 4 3 2 2 6 3 4 : 7 4 4 4 4 1 0 1 , 5 - у ч а -
сток 17125373:19048571, 6- уча-
с ток 6 4 4 6 6 2 7 4 : 8 8 1 8 6 0 1 3 , 13-
у ч а с т к и 6 4 2 2 8 4 2 3 : 6 4 6 6 0 3 1 4 и 
13:65140902:65236809, 14- участок 
81915831:82174926, 26- участок 
48407133:50450382 п.н. 

Установлено, что гены-кандида-
ты, локализованные в породоспец-
ифичных областях генома крупного 
рогатого скота казахской белоголовой 
породы, обладают трансдукторной и 
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каталитической молекулярной актив-
ностью. В частности, у казахского бе-
логолового скота их доли составляют 
27,9 и 36,2% соответственно. 

Summary. This article presents the 
results of the search and analysis of 
breed-specific candidate genes for the 
Kazakh White-Headed breed, marking 
the traits of meat productivity based on 
the data of DNA typing of animals using 
the GeneSeek GGP Bovine 150K chip 
(lllumina Inc., USA). Genotyping data 
for each SNP and each sample was 
processed using the PLINK 1.9 software 
package (http://zzz.bwh.harvard.edu/ 
plink/). The search for unique regions 
of the genome was carried out using 
the series of homozygosity (ROH). 
Rows of homozygosity (ROH) were 
assessed for each animal using the 
PLINK Cattle QTL database. Based 
on the genomic coordinates of the 
identified breed-specific regions of the 
genome, a search was carried out for 
QTLs declared for these breeds using 
the Cattle QTL Database. Then, in 
these regions, through the Ensembl. 
org/ database, liSts of genes localized in 
these regions of the genome and some 
of their characteristics were obtained. 
To characterize candidate genes, data 
from the open international genetic 
base http://www.pantherdb.org were 
used. Identified unique SNP-haplotypes 
corresponding to potential QTLs in 
cattle of the Kazakh White-Headed 
breed were found on chromosomes: 2 
- sites 67226923: 72583890, 73165500: 
74246725 and 74322634: 74444101, 
5 -s i te 17125373: 19048571, 6-18 site 
644601366274: 88 sections 64228423: 
64660314 and 13: 65140902: 65236809, 
14- section 81915831: 82174926, 26-
section 48407133: 50450382 b.n. It has 
been established that candidate genes 
localized in breed-specific regions of the 
genome of cattle of the Kazakh White-
Headed breed have transducer and 
catalytic molecular activity. In particular, 
in the Kazakh White-Headed cattle, their 
shares are 27.9 and 36.2%, respectively. 

Ключевые слова: гены-кандида-
ты, казахская белоголовая порода. 
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Kazakh White-Headed breed. 

Геномная селекция - молодая об-
пасть науки, которая быстро стала 
замой современной в мире мето-
дологией отбора схем разведения 
сельскохозяйственных животных, 
зсобенно крупного рогатого скота. 
Зысокая эффективность геномного 
этбора обусловлена идентификацией 
j раннем возрасте генетически элит-
а х животных на основе информации 
) состоянии однонукпеотидных поли-
лорфизмов ДНК генома, что позво-
1яет рассчитывать индексы племен-
юй ценности с охватом почти всех 
юкусов количественных признаков. 
^ помощью повышенной точности 
ггбора в молодом возрасте можно 
ократить интервалы генераций и 
начительно ускорить генетический 
рогресс в животноводстве [1-2]. 

Казахской белоголовой породе 
ринадлежит большая роль в станов-
ении и развитии отрасли специали-
ированного мясного скотоводства в 
азахстане. Казахская белоголовая 
орода выведена путем скрещива-
ия казахской и калмыцкой пород с 
спользованием генофонда породы 
;рефорд. Животные этой породы 
эчетают в себе мясные качества 

и скороспелость, унаследованные 
от герефордов, а также адаптивные 
свойства, характерные для местного 
скота, что позволяет успешно разво-
дить породу во всех регионах респу-
блики и сохраняет к ней стабильный 
интерес, с точки зрения селекцион-
ного потенциала. 

В данной статье представлены 
результаты поиска и анализа поро-
доспецифичных для казахской бе-
логоловой породы генов-кандида-
тов, маркирующих признаки мясной 
продуктивности на основе данных 
ДНК-типирования животных с помо-
щью чипа GeneSeek GGP Bovine 150К 
(«lllumina Inc.», США). 

Материалы и методика исследо-
ваний. Материалом для проведения 
молекулярно-генетических исследова-
ний послужили волосяные луковицы, 
отобранные от 100 голов крупного 
рогатого скота казахской белоголо-
вой породы (KWh). Геномную ДНК 
экстрагировали и генотипировали в 
Neogen Agrigenomics, США, согласно 
протоколу производителя GeneSeek 
GGP Bovine 150К, который содержит 
-150 тыс. SNP («lllumina Inc.», США). 

Контроль качества и фильтрацию 
данных генотипирования для каждого 

Mirhafannd-KSfcrkinuratiT K«fr 

SNP и каждого образца выполняли с 
использованием программного пакета 
PLINK 1.9 (http://zzz.bwh.harvard.edu/ 
plink/) [3-5] 

Поиск уникальных областей генома 
проводился помощью рядов гомози-
готности (ROH). Ряды гомозиготности 
(ROH) оценивали для каждого жи-
вотного с помощью PLINK Cattle QTL 
database [6-8]. 

По геномным координатам выяв-
ленных породоспецифичных участ-
ков генома был проведен поиск QTL, 
заявленных для этих пород по базе 
данных Cattle QTL Database [9-10]. 
Затем, в этих участках через базу 
данных Ensembl.org/ были получе-
ны списки генов, локализованных в 
данных областях генома и некоторые 
их характеристики. Для характеристи-
ки генов-кандидатов использовались 
данные открытой международной ге-
нетической базы http://www.pantherdb. 
org. 

Результаты и обсуждение. Карти-
рование породоспецифичных участ-
ков генома у крупного рогатого скота 
казахской белоголовой породы про-
водилось посредством выявления 
уникальных участков гомозиготности 
ROH по сравнению с герефордами и 
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Рисунок 1. Частота встречаемости SNP с чипа GeneSeek GGP Bovine 150К ("lllumina Inc.") 
у протестированного поголовья крупного рогатого скота казахской белоголовой (Kwh) породы 

The frequency of occurrence of SNP from the GeneSeek GP Bovine 150K chip ("lllumina Inc.") 
in the tesfted cattle of the Kazakh White-Headed (Kwh) breed 
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аулиекольской породой. 
Для выявления геномных адресов 

конкретных породоспецифичных об-
ластей генома (SNP-гаплотипов), 
связанных с признаками мясной 
продуктивности, оценивали частоту 
отдельных SNP и полученный резуль-
тат анализировали с помощью ман-
хэттенского графика. График Манхэт-
тена показал, что наиболее сильная 
картина наблюдалась на хромосомах 
2, 6 и 26 (рис. 1 ). 

Обнаружено в общей сложности 
1471 SNP. Наибольшее и наимень-
шее к о л и ч е с т в о SNP наблюда-
лось на хромосомах 13 (5 SNP) и 
6 (982 SNP). Породоспецифичные 
SNP-гаплотипы у крупного рогатого 
скота казахской белоголовой поро-
ды обнаружены на хромосомах: 
2 - участки 67226923:72583890, 
7 3 1 6 5 5 0 0 : 7 4 2 4 6 7 2 5 и 
7 4 3 2 2 6 3 4 : 7 4 4 4 4 1 0 1 , 5 - уча -
сток 17125373:19048571, 6- уча-
с ток 6 4 4 6 6 2 7 4 : 8 8 1 8 6 0 1 3 , 13-
у ч а с т к и 6 4 2 2 8 4 2 3 : 6 4 6 6 0 3 1 4 и 
13:65140902:65236809, 14- участок 
81915831 :82174926 , 26- участок 
48407133:50450382 п.н. 

С помощью открытой электронной 
базы http://www.ensembl.org по задан-
ным координатам породоспецифич-
ных участков генома исследовались 
QTL, локализованные в них. Их пе-
речень приведен в таблице. 

Гены-кандидаты, которые потен-
циально вовлечены в процессы фор-
мирования признаков мясной про-
дуктивности крупного рогатого скота 
отбирались с помощью открытой 
международной генетической базы 
http://www.pantherdb.org. 

Посредством базы данных Panthera 
все породоспецифичные гены-канди-
даты были распределены по моле-
кулярной функции их белковых про-
дуктов. Результаты анализа молеку-
лярных эффектов генов-кандидатов 
для казахской белоголовой породы 
приведены в рисунке 2. 

На рисунке 2 показано что, доля 
генов-трансдукторов среди потен-
циальных генетических маркеров по 
сравнению с аулиекольской породой 
составляет всего лишь 7,3 %. В то 
время как доля генов-кандидатов об-
ладающих связывающими стенотипи-
ческими эффектами на молекулярном 
уровне у казахской белоголовой поро-
ды составляет 27,9%, а группа генов 
с каталитической активностью 36,2%. 
Именно они представляют значитель-
ный интерес с точки зрения участия 
в темпах роста, развития животных 
и интенсивности их обмена веществ. 

Результаты оценки распределе-
ния фенотипических эффектов ге-
нов-кандидатов по признаку участия 
в различных биологических процессах 
у крупного рогатого скота казахской 
белоголовой породы представлены 
на рисунке 3, на котором видно, что 
большая часть генов-кандидатов от-

Гены-кандидаты, локализованные в породоспецифичных областях генома 
крупного рогатого скота казахской белоголовой породы 

Candidate genes localized in breed-specific regions of the cattle genome 
of the Kazakh White-Headed breed 

Gene Name 

1. BTB domain-containing protein 

2. Deoxycytidine kinase 

3. Reverse transcriptase domain-containing protein 

4. Cytochrome с oxidase assembly factor COX18 

5. Enamelin 

6. HiStatherin 

7. Reverse transcriptase domain-containing protein 

8. RUN domain-containing protein 

9. G_PROTEIN_RECEP_F1_2 domain-containing protein 

10. Beta-casein 

11. MOB kinase activator 1В 

12. G-rich RNA sequence binding factor 1 

13. Calcium-binding and spermatid-specific protein 1 

14. Sas10 domain-containing protein 

15. Gc-globulin 

16. Alpha-S2-casein 

17. Reverse transcriptase domain-containing protein 

18. Alpha-S1 -casein 

19. Immunoglobulin J chain 

20. Amelotin 

21. Odontogenic ameloblaSl-associated protein 

22. ADAM metallopeptidase with thrombospondin type 1 motif 3 

23. Sulfotransferase 

24. Sulfotransferase 
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Рисунок 2. Распределение фенотипических эффектов генов-кандидатов 

по признаку их молекулярных эффектов 
Distribution of phenotypic effects of candidate genes based 

on their molecular effects 
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Рисунок 3. Распределение фенотипических эффектов генов-кандидатов 
по признаку участия в различных биологических процессах 

Distribution of phenotypic effects of candidate genes based on participation 
in various biological processes 

носится к генным сетям, регулирую-
щим клеточные процессы (39,1%), ре-
продукцию (21,8%) и метаболические 
процессы (24,0%). Гены-кандидаты, 
регулирующие процессы развития 
составляют 6,7%. 

Заключение. В результате про-
веденного исследования с помощью 
биочипа GeneSeek GGP Bovine 150К, 
со средней плотностью покрытия 
150000 SNP («lllumina Inc.», США) с 
плотностью 54609 SNP прогенотипи-
эовали 501 быка казахской белоголо-
зой породы. Всего выявлено 119 841 
3NP полиморфизмов, подходящих 
зля полногеномного ассоциативного 
тоиска генов роста и развития жи-
зотных. 

Определены уникальные SNP-ra-
плотипы соответствующие потен-
циальным QTL у крупного рогатого 
;кота казахской белоголовой поро-
ды обнаружены на хромосомах: 
> - участки 67226923:72583890, 
' 3 1 6 5 5 0 0 : 7 4 2 4 6 7 2 5 и 
' 4 3 2 2 6 3 4 : 7 4 4 4 4 1 0 1 , 5 - у ч а -
сток 17125373:19048571, 6- уча-
сток 6 4 4 6 6 2 7 4 : 8 8 1 8 6 0 1 3 , 13-
^частки 6 4 2 2 8 4 2 3 : 6 4 6 6 0 3 1 4 и 
13:65140902:65236809, 14- участок 
51915831:82174926, 26- участок 
18407133:50450382 п.н. 

Установлено, что гены-кандида-
ы,локализованные в породоспец-
|фичных областях генома крупного 
югатого скота казахской белоголовой 
юроды, обладают трансдукторной и 
аталитической молекулярной актив-
юстью. В частности, у казахского бе-
юголового скота их доли составляют 
!7,9 и 36,2% соответственно. 

Работа выполнена в рамках гран-
ового финансирования фунда-
чентальных и прикладных научных 
юследований молодых ученых по 
аучным и (или) научно-техническим 
роектам Министерства образова-
1ия и науки Республики Казахстан 

АР08052960 «Породоспецифичное 
QTL-маркирование мясной продук-
тивности крупного рогатого скота ау-
лиекольской и казахской белоголовой 
породы на основе полногеномного 
SNP-чипирования» (№ госрегистра-
ции 0120RK00043). 
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