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ный нормативный документ по оценке 
ПЦ быков, нам, как авторам данной 
статьи, ничего не известно. При этом с 
нашей стороны имеются обоснованные 
сомнения в результативности прове-
денных расчетов племенной ценности 
быков в 2021 г. силами сотрудников 
Головного селекцентра ВНИИплем. 
Для примера, по холмогорской породе 
бык Бисер 972, рождения 16.11.1994 г., 
был включен в итоговый документ с 
оценкой по 2 дочерям (имея показатель 
«стадо-год-сезон» = 2) с достоверно-
стью в 67%. При этом следует отме-
тить, что отцовские предки быка Бисер 
972: Олимп 7 (отец), Аван 922 (отец 
отца), Маскарад 4895 (отец матери) по 
нашему мнению не оценивались, так 
как результаты официальной оценки их 
племенной ценности в сводной ведо-
мости каталога 2021 г. отсутствуют. И 
таких «проблемных» быков в каталоге 
2021 г. - десятки. 

В целом по результатам централи-
зованной оценки племенной ценно-
сти быков России необходимо также 
указать, что на сегодня нет четких 
рекомендаций по использованию по-
лученных данных за 2021 г. в офици-
ально действующей племенной доку-
ментации. Нет и ответа на вопрос: как 
быть с официальной оценкой быков по 
качеству потомства (по категориям), 
полученной Головным селекцентром 
ВНИИплем за предыдущие годы. 

Результаты официальной оценки 
быков холмогорской породы поставили 
в тупик не только всю работу селекци-
онеров с племхозами популяции, но и 
крайне негативно сказались на финан-
совых показателях деятельности плем-
предприятий, работающих с генофонд-
ными породами России. Повсеместная 
коммерциализация селекционного про-

Аннотация. В статье представлены 
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родоспецифичных SNP, маркирующих 
повышенную мясную продуктивность 
у крупного рогатого скота казахской 
белоголовой породы. 
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цесса в племенном животноводстве 
страны и целенаправленный маркетинг 
импортной племенной продукции при-
вели к тому, что в настоящее время 
значительно упали объемы реализации 
запасов биопродукции генофондных 
пород крупного рогатого скота, вклю-
чая холмогорскую породу. Значитель-
но сократились объемы проверяемых 
быков отечественных пород и упала 
численность ремонтного поголовья, 
предназначенного для комплектования 
российских племпредприятий. И как 
следствие этого - по Архангельскому, 
головному по породе, племпредпри-
ятию - остались невыполненными 
запросы заказчиков по необходимым 
поставкам семени быков-улучшате-
лей холмогорской породы требуемой 
линейности принадлежности. 

Таким образом, в современных реа-
лиях, когда усиливается межпородная 
конкуренция в отрасли производства 
товарной и племенной продукции, в 
отсутствии действенных мер по со-
хранению национального генофонда 
пород крупного рогатого скота, необ-
ходимо в кратчайшие сроки и с боль-
шей ответственностью адаптировать 
к российским условиям предлагаемые 
нормативные документы ведения от-
расли племенного животноводства, 
направленные на повышение конку-
рентоспособности отечественного 
сельскохозяйственного производства. 
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ную мясную продуктивность у телят в 
возрасте 12 месяцев. 

Показано, что состав генов поро-
доспецифичных областей генома ау-
лиекольской породы по генным сетям 
биологических процессов характеризу-
ется наибольшей долей генов, регули-
рующих клеточные процессы (26,6%), 
биологическую регуляцию (16,0%) и 
метаболические процессы (21,3 %). 

Summary- The article presents the 
results of the analysis of gene networks 
of breed-specific SNPs marking increased 
meat productivity in cattle of the Kazakh 
White-Headed breed. 

With the help of the GeneSeek GGP 
Bovine 150K chip ("lllumina Inc.", USA), 
breed-specific sections of the genome 
corresponding to potential QTL were 
determined in comparison with the 
Auliekolsky breed. 4 genotypes marking 
increased and 2 genotypes marking 
reduced meat productivity in calves at 
the age of 12 months were found. 

It is shown that the composition of the 
genes of the breed-specific regions of the 
Auliekolsky breed genome according to 
the gene networks of biological processes 
is characterized by the largest proportion 
of genes regulating cellular processes 
(26.6%), biological regulation (16.0%) 
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and metabolic processes (21.3%). 
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Геномная селекция позволяет сокра-
тить интервалы генераций и значитель-
но ускорить селекционный прогресс в 
животноводстве и данные получае-
мые с помощью ДНК-чипов с высокой 
плотностью покрытия, предоставляют 
генетикам и селекционерам огромные 
массивы информации о потенциальных 
генах-кандидатах, влияющих на раз-
личные хозяйственно-полезные при-
знаки. Однако, дороговизна ДНК-чи-
пирования является ограничивающим 
фактором, для внедрения такой систе-
мы оценки потенциала продуктивности 
животных в товарных стадах. Поэтому 
актуальность сохраняет разработка 
небольших диагностических панелей 
для реалтайм ПЦР, включающих от 
нескольких единиц, до пары десят-
ков полиморфных генов-кандидатов, 
маркирующих признак, интересующий 
селекционеров [1-2]. С этой точки зре-
ния интерес представляет разработка 
подходов к созданию таких диагности-
ческих панелей на основании данных, 
получаемых на ДНК-чипах высокой 
плотности покрытия. В данной публи-
кации представлено описание и неко-
торые результаты поиска генетических 
маркеров мясной продуктивности ка-
захской белоголовой породы с помо-
щью ДНК-чипа GeneSeek GGP Bovine 
150К («lllumina Inc.», США) и анализ 
биологической функции белковых про-
дуктов генов-кандидатов, отобранных 
из нескольких сотен и обладающих 
устойчивыми фенотипическими эф-
фектами на признак живой массы в 
возрасте 12 месяцев по отношению к 
живой масее исследованной выборки 
в целом. 

Получение характеристики биологи-
ческих функций белковых продуктов, 
транслируемых с генов-кандидатов на 
наш взгляд, является одной из важ-
нейших задач на пути к пониманию ге-
номных механизмов регуляции мясной 
продуктивности животных. 

Материалы и методика исследо-
ваний. 

Генотипирование образцов прове-
дено с помощью ДНК-чипа GeneSeek 
GGP Bovine 150К согласно протоко-
лу фирмы - производителя («lllumina 
Inc.», США). В качестве биоматериала 
использованы волосяные луковицы 
501 головы селекционного поголовья 
крупного рогатого скота казахской бело-
головой породы 2011-2012 г.р. Образцы 
биоматериала были получены из трех 
разных хозяйств одной климатической 
зоны, с примерно одинаковыми усло-
виями содержания, кормления и раз-
ведения. Показатели продуктивности 
животных предоставлены хозяйством. 

Зная геномные адреса SNP, име-
ющихся на чипе и интенсивность их 
обнаружения у представителей обеих 
пород проводился поиск максимально 
совпадающих и максимально различ-

Th* number Ы SNP* wilhin 1Mb window »iz* 
СМ» IH* T.Uk TIM» HMt 4*Mt I3U* ЩМ» 1ЯХ» 

Рисунок 1. Участки генома, с наибольшей и наименьшей плотностью 
перекрывания обнаруживаемых SNP 
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Рисунок 2. Плотность покрытия породоспецифичных ROH -участков генома 
у Казахской белоголовой породы 

The density of coverage of breed-specific ROH-sites of the genome 
in the Kazakh White-Headed breed 
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Рисунок 3. Распределение биологических процессов, в которых участвуют 
гены-кандидаты, локализованные в породоспецифичных областях генома 

у казахской белоголовой породы. 
Distribution of biological processes involving candidate genes localized 

in the breed-specific regions of the genome of the Kazakh White-Headed breed. 
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ных участков генома. 
Участки генома, с наибольшей 

плотностью перекрывания обнаружи-
ваемых SNP, которые характеризова-
лись наибольшим сходством по набору 
и частоте детектируемых SNP (от 125 
до 249 и более SNP на 1 Мб пар ос-
нований) принимались как общие для 
двух пород. 

Поиск породоспецифичных ге-
нов-кандидатов включал также по-
строение манхэттенского графика, для 
выявления участков с максимальной 
плотностью покрытия выявляемыми 
SNP относительно положения SNP 
во всех хромосомах вместе [3-5]. 
Полиморфизмы, которые имеют наи-
большую ассоциацию с изучаемым 
признаком, имеют максимальное зна-
чение на графике. Обработка данных 
для дальнейшего контроля качества 
и биоинформатического анализа про-
водилась с помощью программного 
обеспечения Genome Studio [3]. 

Перечень генов, локализованных в 
породоспецифичных участках генома 
получен с помощью открытой генетиче-
ской базы Pantherdb [6], затем, он сопо-
ставлялся с SNP имеющимися на чипе. 
Далее в анализ были включены только 
SNP, локализованные в транслируемых 
либо регуляторных областях генома и 
приводящие к замене аминокислот в 
последовательности транслируемого 
белка, либо влияющие не экспрессию 
гена. Данная информация получена 
из описания чипа и базы данных [7]. 
Заявляемая данными литературных 
источников популяционная частота 
отобраных SNP должна быть не ме-
нее 5%. Далее проводилась оценка 
частоты встречаемости аллелей и ге-
нотипов в группе животных класса элит 
+ элит рекорд и у животных II класса и 
ниже и оценка соответствия характера 
распределения генотипов закону Хар-
ди-Вайнберга. 

Те полиморфизмы, для которых 
установлены статистически значи-
мые отклонения, были исследованы 
на предмет ассоциации с признаками 
мясной продуктивности, такими, как 
темпы роста на первом году жизни и 
живая масса в 12 месяцев. Сравнение 
продуктивности в группах с разными 
генотипами проводится относительно 
продуктивности популяции в целом. 
Достоверность разницы между по-
казателями живой массы в группах 
с разными генотипами оценивалась 
с помощью однофакторного диспер-
сионного анализа путем нахождения 
Р- значения для оценки значимости 
различия между тремя независмыми 
группами. 

На каждом этапе исследования с 
помощью базы данных Pantherdb [6] 
проводился анализ биологической 
функции белковых продуктов, транс-
лируемых с генов-кандидатов, прохо-
дивших определенный этап отбора. На 
основании полученных данных строит-
ся предположение об интенсивности 
участия тех или иных генных сетей в 
регуляции мясной продуктивности КРС 
и перспективных направлениях для 

Таблица 1. Общая характеристика отобранных генов-кандидатов 
General characteristics of the selected candidate genes 

№ ID гена/ название rs SNP Смысл замены 

1. ENSBTAG00000006021/ 
Центросомальный протеин (СЕР) rs477350428/ Т/С Val1357Ala 

2. ENSBTAT00000082365/ гистасерин 
(HSTN) rs109910863/T/C Lys107Glu 

3. ENSBTAT00000015674/ миостатин 
(MSTN) rs110065568/А/С 5 prime UTR variant 

4. ENSBTAT00000063007/ гистасерин 
(HSTN) rs110175257/Т/С 5 prime UTR variant 

5. ENSBTAT00000076372/ гистасерин 
(HSTN) rs110320975/A/G Leu249Ser 

6. ENSBTAT00000063007/ гистасерин 
(HSTN) rs133461412/T/C 3 prime UTR variant 

7. 
ENSBTAT00000053292/ 6-й протеин 
связывающий инсулиноподобный 

фактор роста (IGFBP6) 
rs136552787/ G/A His188Tyr 

8. ENSBTAT00000011957/ гистасерин 
(HSTN) rs137243785/G/A Val7lle 

9. ENSBTAT00000015674/ миостатин 
(MSTN) rs522351439/ G/A 5 prime UTR variant 

Select -Ontotjgr; |J)iok>giGeJ Procwo " Vmn 
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Клепзчмы* процессы 2 28.Е 
Процессы развития 0 00 

ПрОЦКСм ПЫмуинЖ* 0 00 
Межвидовое 

иаммцдейгтие между 
организмами 0 00 
Ло*впюв1ря 0 0.0 
Ло*омоцмя 0 00 

М«гвбслич«а<м» 
процессы 1 14.3 

Мвгмкугшриы» процессы 
• орг*нн*ы* 0 00 
Пвптоитця 0 0.9 

Ответ не стимуляцию 2 28.6 
Рунические провесы 0 0,0 1 Сигнаппнг 2 ze,6 1 

Рисунок 4. Распределение биологиче< 
потенциальные 

Distribution of biological processes 
поиска генетических маркеров. 

Результаты и обсуждение. Зная 
геномные адреса SNP, имеющихся на 
чипе и интенсивность их обнаружения 
проводился поиск максимально со-
впадающих и максимально различных 
участков генома у казахской белоголо-
вой и аулиекольской пород. 

Участки генома с наибольшей плот-
ностью перекрывания обнаруживае-
мых SNP, которые характеризовались 
наибольшим сходством по набору и 
частоте детектируемых SNP (от 125 
до 249 и более SNP на 1 Мб пар ос-
нований), принимались как общие для 
двух пород. 

На рисунке 1 показаны области ге-
нома, в которых отражена плотность 
перекрывания SNP, которая характе-
ризует степень геномного сходства 
двух пород. 

Как видно из рисунка 1, наибольшая 
плотность совпадения обнаруживае-

:ких процессов, в которые вовлечены 
гены-кандидаты 
involving potential candidate genes 
мых SNP (249 и бодьше на 1 МБ пар 
оснований) наблюдается по хромосо-
мам 5, 6, 20 и 24. 

Построение манхэттэнского графика 
позволяет наглядно увидеть плотность 
покрытия хромосом, обнаруживаемыми 
SNP (рисунок 2). 

По рисунку видно, что наибольшей 
плотностью покрытия SNP у крупного 
рогатого скота казахской белоголовой 
породы характеризуются хромосомы 
5, 6 и 14. Ранее (см. рис. 1) на этих 
хромосомах обнаружены породоспец-
ифичные ROH последовательности: 
5 (1 участок 1,9 Мб), 6 (1 участок 23,9 
Мб) и 14(0,4 Мб). 

Для дальнейшего анализа были ото-
браны участки на хромосомах 5,6 и 14 
так как в исследовании участвовала 
также аулиекольская порода и у нее на 
этих хромосомах также были обнару-
жены уникальные участки генома. В ка-
честве уникальных участков генома с 
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Таблица 2. Распределение относительных частот аллелей 
потенциально-маркирующих SNP в популяции крупного рогатого скота 

казахской белоголовой породы (Q ±SQ) 
Distribution of relative frequencies of alleles potentially marking SNP 
in the population of cattle of the Kazakh White-Headed breed (Q ±SQ) 

№ Ген расшифровка/ rs SNP SNP Популяц. 
Частота 

Элит+Элит 
Рекорд 

II класс 
и менее P 

1. СЕР/ rs477350428 T/C 0.45±0,004 0,38±0,005 0.45±0,004 0,808 

2. HSTN/ rs109910863 T/C 0,12±0,02 0,18±0,02 0,10±0,02 0,015 

3. MSTN/rs110065568 A/C 0,22±0,01 0,21±0,01 0,31±0,02 0,001 

4. HSTN/rs110175257 T/C 0,25±0,004 0,20±0,005 0,22±0,006 0, 301 

5. HSTN/ rs110320975 A/G 0,25±0,03 0,34±0,03 0,21±0,03 0,018 

6. HSTN/ rs133461412 T/C 0,12±0,005 0,12±0,005 0,11 ±0,006 0,32 

7. IGFBP6/rs136552787 G/A 0,28±0,02 0,37±0,02 0,26±0,02 0,061 

8. HSTN/rs137243785 G/A 0,12±0,01 0,19±0,01 0,12±0,01 0,003 

9. MSTN/ rs522351439 G/A 0,35±0,02 0,37±0,02 0,34±0,02 0,002 

Примечание. Различие по частотам аллелей между выборками значимо 
при Р< 0,05 

Таблица 3. Живой вес телят в 12 месяцев казахской белоголовой породы 
в 12 месяцев (т±о). Среднее значение по выборке 318+7 (кг) 

Live weight of calves at 12 months of the Kazakh White-Headed breed 
at 12 months (m± a). The average value of the sample is 318±7 (kg) 

№ Ген расшифровка Замена Генотип 1/1 Генотип 1/2 Генотип 2/2 Рдисп 

1. СЕР/ rs477350428 T/C 322±9 315±7 298±7 0,02 

2. HSTN/rs109910863 T/C 314±11 349±8 315±6 0,04 

3. MSTN/rs 110065568 A/C 317±8 324±7 292±4 0,01 

4. HSTN/ rs110175257 T/C 324±8 326±4 315±6 0,54 

5. HSTN/rs110320975 A/G 319±3 347±7 321 ±2 0,04 

6. HSTN/rs133461412 T/C 312±6 321 ±4 309±9 0,21 

7. IGFBP6/rs136552787 G/A 338±8 314±6 316±5 0,03 

8. HSTN/rs137243785 G/A 316±9 324±9 341±3 0,01 

9. MSTN/ rs522351439 G/A 326±9 317±7 302±11 0,36 

P- значение для оценки значимости различия между тремя независмыми группами; 
Различие значимо при Р<а, а-0,0Ь 

Таблица 4. Оценка достоверности различий между группами животных 
казахской белоголовой породы с маркирующими генотипами по отношению 

к общей выборке 
Assessment of the reliability of differences between groups 

of Kazakh White-Headed breed animals with marking genotypes 
in relation to the general sample 

№ Ген расшифровка rs SNP Замена Генотип 
1/1 

Генотип 
1/2 

Генотип 
2/2 

1. Центросомальный 
протеин (СЕР) rs477350428 T/C 0,38 -""0,61 0,01 

2. Гистосерин (HSTN) rs109910863 T/C 0,67 0,02 0,18 

3. Миостатин (MSTN) rs 110065568 A/C 0,84 0,34 0,02 

4. Гистосерин (HSTN) rs 110320975 A/G 0,36 0,00 0,41 

5. 
6-й протеин, 

связывающий 
инсулиноподобный 

фактор роста (IGFBP6) 
rs136552787 G/A 0,01 0,52 0,64 

6. Гистосерин (HSTN) rs137243785 G/A 0,53 0,29 0,04 

P- значение для оценки значимости различия между двумя независмыми группами; 
Различие значимо при Р<а, а=0,05 

наибольшей плотностью покрытия SNP 
у крупного рогатого скота казахской 
белоголовой породы отобраны следу-
ющие области: 5:17125373-19033947 
(1,9 Мб), 6: 64247306- 68186013 (3,9 
Мб) и 14:81909059 - 82261140 (0,4 Мб). 

С помощью открытой электронной 
базы http://www.ensembl.org в картиро-
ванных областях генома обнаружено 
114 QTL на хромосоме 2, 16 - на хро-
мосоме 4, 59 на хромосоме 5, 886 на 
хромосоме 6, 60 на хромосоме 14, 79 
на хромосоме 26. К этим QTL относится 
140 протеинкодирующих генов, в кото-
рых обнаруживается 39 SNP. 

С помощью генетической базы дан-
ных Pantherdb [http://www.pantherdb. 
org.] произведен анализ биологических 
процессов, в которых участвуют белко-
вые продукты отобранных генов-кан-
дидатов. 

Особенностью Pantherdb является 
всесторонний подход к описанию ге-
нов-кандидатов. Один и тот же ген, в 
случае участия в нескольких генных 
сетях, описывается и включается в 
анализ столько раз, сколько функций 
для его белка описано в базе. Их био-
логическая характеристика отражена 
на рисунке 3. 

По данным приведенным на ди-
аграмме можно отметить, что белок 
кодирующие гены породоспецифичных 
областей генома наибольшей частью 
вовлечены в клеточные биологические 
процессы, метаболические пути и ме-
ханизмы биологической регуляции. Их 
доля составляет 24,7,14,3 и 13,0% со-
ответственно. 

Категория «клеточные процессы» 
объединяет обширную группу генов, 
регулирующих клеточный сигналинг, 
метаболические пути, клеточный цикл, 
апоптоз, клеточную дифференциацию 
и миграцию клеток [8-9]. Можно пред-
положить, что такая значительная доля 
этой группы связана с глобальным зна-
чением этих процессов для клетки, и, 
следовательно, для всего организма 
в целом. 

Метаболические пути представляют 
собой совокупность каскадных анна- и 
катаболических реакций, с помощью 
которых живые организмы преобразуют 
химические вещества. 

Биологическая регуляция - любой 
процесс, который модулирует изме-
римый атрибут любого биологического 
процесса, качества или функции. 

Таким образом, наблюдаемый со-
став биологических процессов среди 
генов-кандидатов вполне объясним и 
ожидаем, тем больший интерес пред-
ставляет характеристика биологиче-
ских процессов, в которых участвуют 
гены-маркеры,ассоциированные с 
мясными признаками. 

Из общего массива белок-кодирую-
щих генов была выделена группа ге-
нов, для которых имеются данные по 
SNP, нанесенным на чип. Нам удалось 
обнаружить 12 SNP для 10 генов. Их 
характеристика отражена в таблице 1. 

Как видно из таблицы, отобрано 9 
SNP, из которых 3 локализовано в 5' 
регуляторной области гена, 5 в транс-

лируемой области с аминокислотной 
заменой в последовательности белка 
и 1 в 3' регуляторной области гена. 

Характеристика биологических про-
цессов в которые вовлечены белковые 
продукты отобранных генов отражена 

на диаграмме, приведенной на рисун-
ке 4. 

Как видно из рисунка, базой данных 
проиндексировано 7 из 9 генов, кото-
рые наибольшей частью вовлечены в 
клеточные биологические процессы, 

http://www.ensembl.org
http://www.pantherdb
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механизмы биологической регуля-
ции, сигналинг, ответ на стимуляцию 
и метаболические процессы. Их доля 
составляет 28,6, 28,6, 28,6, и 14,3% 
соответственно. 

При отборе потенциально маркиру-
ющих SNP учитывались такие харак-
теристики, как популяционная частота 
(GERP), смысл мутации (локализована 
ли она в пределах гена, какой из его 
функциональных частей, и приводит 
ли к изменениям в аминокислотной 
последовательности белка). 

Частота встречаемости аллелей 
SNP потенциально-маркирующих 
признаки мясной продуктивности у 
животных класса элит и элит рекорд 
казахской белоголовой породы при-
ведены в таблице 2. 

Как видно из таблицы 10 в качестве 
SNP-маркеров повышенной мясной 
продуктивности у крупного рогатого 
скота казахской белоголовой породы 
можно рассматривать: 

1.аллель С (rs109910863) в гене ги-
стоферина (hiSHatherin (HSTN)); 

2. аллель С (rs110065568) в гене 
миостатина (myo^latin (MSTN); 

3. аллель G (rs110320975) в гене 
гистоферина (higtatherin (HSTN)); 

4. аллель A (rs137243785) в гене 
гистоферина (hi^atherin (HSTN-201)); 

5. аллель A (rs522351439) в гене 
миостатина (myo^tatin (MSTN)). 

Для определения генов-кандидатов, 
чьи фенотипические эффекты стати-
стически значимо ассоциированы с 
признаками мясной продуктивности 
(живая масса в возрасте 12 месяцев) 
животные с соответствующими геноти-
пами в пределах каждого полиморфиз-
ма были объединены в группы, для них 
были рассчитаны средние значения 
живой массы и стандартные ошибки. 
Сравнение продуктивности в группах 
проводилось относительно продуктив-
ности популяции в целом. Достовер-
ность разницы между показателями 
живой массы в группах с разными 
генотипами оценивалась с помощью 
однофакторного дисперсионного ана-
лиза (таблица 3). 

Для определения генов-кандидатов, 
чьи фенотипические эффекты стати-
стически значимо ассоциированы с 
признаками мясной продуктивности 
(живая масса в возрасте 12 месяцев) 
животные с соответствующими геноти-
пами в пределах каждого полиморфиз-
ма были объединены в группы, для них 
были рассчитаны средние значения 
живой массы и стандартные ошибки. 

Сравнение продуктивности в груп-
пах проводится относительно продук-
тивности популяции в целом. Досто-
верность разницы между показателя-
ми живой массы в группах с разными 
генотипами оценивалась с помощью 
однофакторного дисперсионного ана-
лиза (таблица 4). 

У годовалых телят казахской бело-
головой породы по данным таблицы, 
можно отметить 4 генотипа, марки-
рующих повышенную и 2 генотипа, 
маркирующих пониженную мясную 
продуктивность. 

Генотипом-маркером повышенной 
ЖМ в 12 месяцев является генотип ТС 
rs109910863, гена гистосерина (HSTN), 
который сопровождается аминокислот-
ной заменой Lys107Glu в аминокислот-
ной последовательности белка. Вес 
животных с генотипом ТС превышает 
средний по выборке (318) на 31 кг и 
составляет 349 кг. 

Генотипом-маркером повышенной 
ЖМ в 12 месяцев является генотип AG 
rs110320975, гена гистосерина (HSTN), 
который сопровождается аминокислот-
ной заменой Leu249Ser в аминокислот-
ной последовательности белка. Вес 
животных с генотипом AG превышает 
средний по выборке (318) на 29 кг и 
составляет 347 кг. 

Так же генотипом-маркером повы-
шенной ЖМ в 12 месяцев является 
генотип GArsI 37243785, гена гистосе-
рина (HSTN), который сопровождает-
ся аминокислотной заменой Val7lle в 
аминокислотной последовательности 
белка. Вес животных с генотипом СС 
превышает средний по выборке (318) 
на 23 кг и составляет 341 кг. 

Так же генотипом-маркером повы-
шенной ЖМ в 12 месяцев является 
генотип AArsI36552787, гена протеина 
6 связывающего инсулиноподобный 
фактор роста (IGFBP6)), который со-
провождается аминокислотной заме-
ной His188Tyr в аминокислотной после-
довательности белка. Вес животных с 
генотипом АА превышает средний по 
выборке (318) на 20 кг и составляет 
338 кг. 

Генотипом-маркером пониженной 
ЖМ в 12 месяцев является генотип АС 
rs110065568, гена миостатина (MSTN), 
который локализован в 5' регулирую-
щем участке. Вес животных с геноти-
пом АС ниже среднего по выборке (318) 
на 26 кг и составляет 292 кг. 

Генотипом-маркером пониженной 
ЖМ в 12 месяцев является генотип ТС 
rs477350428, гена центросомального 

протеина (СЕР-201), который сопро-
вождается аминокислотной заменой 
Val1357Ala в аминокислотной после-
довательности белка. Вес животных с 
генотипом ТС ниже среднего по выбор-
ке (318) на 20 кг и составляет 298 кг. 

На рисунке 4 изображена диаграм-
ма, отражающая биологические про-
цессы, на которые влияют отобранные 
гены-кандидаты. Из 3-х генов,чьи по-
лиморфизмы обладают маркирующим 
эффектом, в базе данных информация 
имеется только для двух генов. Харак-
теристика биологических процессов, 
в которых они участвуют отражена в 
диаграмме, приведенной на рисунке 5. 

З А К Л Ю Ч Е Н И Е 
1. С помощью биочипа GeneSeek GGP 

Bovine 150К, со средней плотностью 
покрытия 150000 SNP («lllumina Inc.», 
США) с плотностью 54609 SNP проге-
нотипировали 501 быка казахской бе-
логоловой породы. Выявлено 119 841 
SNP полиморфизмов, подходящих для 
полногеномного ассоциативного поиска 
генов роста и развития животных. 
2. Наибольшей плотностью покры-

тия SNP у крупного рогатого скота 
казахской белоголовой породы ха-
рактеризуются хромосомы 5, 6 и 14. 
Уникальные области генома с наи-
большей плотностью покрытия SNP 
у крупного рогатого скота казахской 
белоголовой породы обнаружены на 
хромосомах 5:17125373-19033947 (1,9 
Мб), 6: 64247306- 68186013 (3,9 Мб) и 
14:81909059 - 82261140 (0,4 Мб). 
3. У крупного рогатого скота казахской 

белоголовой породы установлено 4 
генотипа, маркирующих повышенную 
мясную продуктивность у телят в воз-
расте 12 месяцев. Из них 3 являются 
полиморфным вариантами гена гисто-
серина: 
- генотип ТС rs109910863, который 

сопровождается аминокислотной за-
меной Lys107Glu в аминокислотной по-
следовательности белка. Вес животных 

1 
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Рисунок 5. Распределение биологических процессов, в которые вовлечены 
гены-маркеры миостатин и 6-й протеин, связывающий инсулиноподобный 
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Distribution of biological processes involving the marker genes myoStatin 

and the 6th protein binding insulin-like growth factor 
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РАЗВЕДЕНИЕ, СЕЛЕКЦИЯ, ГЕНЕТИКА 

с генотипом ТС превышает средний по 
выборке (318) на 31 кг и составляет 
349 кг. - доп. прибыль 86,18 долл.США 
на голову. 
- генотип AG rs110320975, который 
сопровождается аминокислотной за-
меной Leu249Ser в аминокислотной 
последовательности белка. Вес жи-
вотных с генотипом AG превышает 
средний по выборке (318) на 29 кг и 
составляет 347 кг. - доп. прибыль 80,62 
цолл.США на голову; 
- генотип GA rs137243785, который 

сопровождается аминокислотной за-
меной Val7lle в аминокислотной после-
цовательности белка. Вес животных с 
генотипом СС превышает средний по 
выборке (318) на 23 кг и составляет 
341 кг. - доп. прибыль 63,94 долл.США 
на голову. 
Так же генотипом-маркером повы-

шенной ЖМ в 12 месяцев является 
генотип АА rs136552787, гена протеина 
6 связывающего инсулиноподобный 
фактор роста (insulin like growth factor 
binding protein 6 (IGFBP6)), который 
сопровождается аминокислотной за-
меной His188Tyr в аминокислотной по-
следовательности белка. Вес животных 
с генотипом АА превышает средний по 
выборке (318) на 20 кг и составляет 
338 кг. - доп. прибыль 55,6 долл.США 
на голову. 
4. Генотипом-маркером пониженной 

ЖМ в 12 месяцев является генотип АС 
rs110065568, гена миостатина myo^tatin 
(MSTN), который локализован в 5' ре-
гулирующем участке гена миостатина 
(myo^latin (MSTN)). Вес животных с 
генотипом АС ниже среднего по вы-
борке (318) на 26 кг и составляет 292 
кг. - недостаток прибыли 72,28 долл. 
США на голову. 
Генотипом-маркером пониженной 

ЖМ в 12 месяцев является генотип ТС 
rs477350428, гена центросомального 
протеина (centrosomal protein (СЕР250-
201)), который сопровождается ами-
нокислотной заменой Val1357Ala в 
аминокислотной последовательности 

белка. Вес животных с генотипом ТС 
ниже среднего по выборке (318) на 22 
кг и составляет 296 кг. - недостаток 
прибыли 61,16 долл.США на голову. 
5. Разработан и научно обоснован 

способ QTL-маркирования мясной 
продуктивности у крупного рогатого 
скота казахской белоголовой и аулие-
кольской пород на основании данных 
SNP-типирования с использованием 
биочипа GeneSeek GGP Bovine 150К, 
со средней плотностью покрытия 
150000 SNP («lllumina Inc.», США). 
6. Состав генов породоспецифичных 

областей генома у казахской белого-
ловой породы по генным сетям био-
логических процессов характеризуется 
наибольшей долей генов, регулирую-
щих клеточные процессы (24,7), био-
логическую регуляцию (14,3) и мета-
болические процессы (13,0 %). 
7. Состав генов-кандидатов, подходя-

щих для применения в селекционных 
программах, у казахской белоголовой 
породы характеризуется наибольшей 
долей генов биологической регуляции 
(28,6%), клеточных процессов (28,6%), 
ответа на стимуляцию и сигналинговых 
генных сетей (28,6%). 
8. Среди установленных генетических 

маркеров у казахской белоголовой по-
роды остается неизменным вовлечение 
в регуляцию признака живой массы 
телят в возрасте 12 месяцев генных 
сетей клеточных процессов (22,2 %), ге-
нов биологической регуляции (22,2%), 
генов метаболических процессов 
(11,1%) и генных сетей распознавания 
стимуляции (22,2%) соответственно. 

Данная информация имеет значе-
ние для дальнейших исследований 
генетических маркеров продуктивности 
крупного рогатого скота и создания ка-
стомизированных чипов более высо-
кой точности при меньшей плотности 
покрытия. 
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- 13%. Сокращение мировой популя-
ции буйволов вызывает определенную 
обеспокоенность ученых и практиков, 
так как завоз высокопродуктивных 
пород крупного рогатого скота в но-
вые условия не всегда оправдан, что 
обусловлено неудовлетворительной 
их адаптацией в регионах с высокой 
солнечной инсоляцией, неустойчи-
востью к ряду инфекционных, крове-
паразитарных и других заболеваний 
(А. Тихомирова с соавт., 2013; М Б. 
Улимбашев с соавт., 2018). Буйволы 
в отличие от многих видов животных 
относительно нетребовательны к ус-
ловиям внешней среды, отличаются 
повышенной устойчивостью к ряду 
заболеваний, получаемая от них про-
дукция - молоко и мясо - являются 
высококачественными органически-
ми продуктами питания (Ю. Гузеев, 
2014; Yu.V. Huzeyev с соавт., 2016). В 
последние десятилетия на всех кон-
тинентах регистрируют глобальное 
потепление климата и в этом плане 
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