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Аннотация. В статье представлен обзор иностранных и отечественных исследований по изучению 
полиморфизмов генов-кандидатов, определяющих мясную и молочную продуктивность, качество 
мяса крупного рогатого скота: LEP, CAPN1, CAST, DGAT1, FABP4, RORC, SCD, 1СSN3, PRL, 
BLG, TNF-α и других. Использование информативных данных ДНК-маркеров позволяет вести от-
бор в раннем возрасте, а также характеризует полигенную природу наследования. Выбор генетиче-
ских маркеров зависит от частотного распределения генов, генетического расстояния между поро-
дами и наличия частных аллелей. В настоящее время в практику селекционно-племенной работы 
стала внедряться селекция, основанная на ДНК-маркерах продуктивности мясного скота. Анализ 
генетического разнообразия эколого-генетических групп с использованием эритроцитарных анти-
генных факторов и ДНК-маркеров обеспечит объективный контроль за селекционным процессом и 
определит дальнейшее его направление. 
Ключевые слова: крупный рогатый скот, селекция, однонуклеотидный полиморфизм, ДНК-
маркеры, мясная продуктивность, качество мяса. 
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Summary. The article provides an overview of foreign and domestic researches on study of polymor-
phisms of candidate genes that determine meat and milk productivity, quality of cattle meat: LEP, 
CAPN1, CAST, DGAT1, FABP4, RORC, SCD, 1СSN3, PRL, BLG, TNF-α and others. The use of in-
formative data of DNA markers allows selection at an early age, and also characterizes the polygenic na-
ture of inheritance. The choice of genetic markers depends on the frequency distribution of genes, genetic 
distance between breeds and the presence of particular alleles. Nowadays, selection based on DNA mark-
ers of beef cattle productivity has begun to be introduced into the practice of selection and breeding work. 
Analysis of the genetic diversity of ecological and genetic groups using erythrocyte antigenic factors and 
DNA markers will provide objective control over selection process and determine its further direction. 
Key words: cattle, selection, single nucleotide polymorphism, DNA markers, meat productivity, meat 
quality. 

 
Введение.  
Селекция крупного рогатого скота на основе особенностей нуклеотидной последовательно-

сти в их геноме с применением ДНК-технологий получила стремительное развитие в странах с 
развитым мясным скотоводством в течение последних двадцати лет. Молекулярно-генетическая 
оценка стада коров и быков является важнейшим этапом племенной работы в мясном скотоводстве 
(Shmukler BE et al., 2000; Neja W et al., 2015). Большинство хозяйственно ценных селекционных 
признаков имеют полигенный характер, т. е. контролируются различными генами. Поэтому в 
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настоящее время в странах с развитой экономикой активно формируется новое направление селек-
ции, основанное на информации о генотипах живых организмов – маркерная вспомогательная се-
лекция. Выявление животных с высоким генетическим потенциалом продуктивности и качеством 
получаемой от них продукции, экспресс-оценка особей на устойчивость к стрессовым факторам 
окружающей среды и резистентность к инфекционным заболеваниям становятся доступным сред-
ством в результате разработки ДНК-маркеров хозяйственно-полезных признаков крупного рогатого 
скота (Mudili V et al., 2012; Mishra A et al., 2012, Mishra A et al., 2013; Arzt J et al., 2014; Juliarena MA, 2016; 
Raphaka K et al., 2017).  

Животноводство сегодня становится одной из самых прибыльных отраслей агропромыш-
ленного комплекса не только в России, но и за рубежом.  Одним из основных направлений селек-
ционной работы в мясном скотоводстве является повышение мясной продуктивности различных 
пород крупного рогатого скота. Для решения этой задачи используется маркер-ассоциированный 
отбор сельскохозяйственных животных (Cheong HS et al., 2008; Spurlock DM et al., 2014; Kariuki CM et 
al., 2017).  

Преимущество генетических маркеров заключается в том, что они неизменны по своему 
составу, независимы от условий окружающей среды и обладают кодовым типом наследования, а 
значит, и чётким генетическим контролем (Jaton C et al., 2016; Shavhuzhev A et al., 2017). Исполь-
зование генетических маркеров для производства мяса в практическом скотоводстве позволяет бо-
лее достоверно оценивать генетический потенциал пород, популяций и отдельных особей, контро-
лировать селекционные процессы и корректировать их направленность.  Разработка молекулярно-
генетических методов анализа, создающих новые маркерные системы, обеспечивающие выявление 
потенциала на уровне ДНК, начиная от пола и возраста, позволяет прогнозировать продуктивность 
сельскохозяйственных животных на ранних стадиях их развития (Allais S et al., 2011; Goddard ME 
and Whitelaw E, 2014).  

Полиморфизм генов, определяющих мясную и молочную продуктивность. Как извест-
но, мясная продуктивность животных и качественные характеристики мяса зависят от многих фак-
торов: порода и генетический потенциал, условия содержания и кормления, возраст убоя и способ 
хранения мяса (Durkin K et al., 2012; Calus MP et al., 2015; Auton A et al., 2015; Broderick GA, 2018). 
Для оценки потенциала мясной продуктивности разработан метод ДНК-маркирования племенных 
животных по генам, связанным с мясной продуктивностью: ген рилизинг-фактора гормона роста, 
ген диацилглицерол О-ацилтралсферазы 1 (DGAT1), ген кальпаина (CAPN1), ген лептина (LEP), 
ген тиреоглобулина (TG5) (Komisarek J, 2010; Тюлькин С.В. и др., 2012; Xin L et al., 2013; Горлов И.Ф. и др., 
2014; Auty H et al., 2015; Kök S et al., 2017; Bayram D et al., 2019). Скрининг по этим генам необхо-
дим для направленной селекционно-племенной работы, формирования высокопродуктивного пле-
менного стада на основе особей, в геноме которых находятся аллели генов, позволяющие получать 
высокие привесы, отбор молодняка для формирования племенного ремонтного стада с высокими 
показателями качества мяса.  

В качестве потенциального маркера молочной и мясной продуктивности крупного рогатого 
скота могут рассматриваться аллели гена лептина LEP (Giblin L et al., 2010; Carvalho T et al., 2012; 
Aviles C et al., 2013). Лептин является ключевой сигнальной молекулой, связывающей питание с 
репродуктивной функцией. Он выполняет несколько функций у млекопитающих, большинство из 
которых связано с контролем баланса энергии и общего пищевого поведения. Данный белок участ-
вует в регулировании воспроизводства и иммунной реакции. Лептин – гормон, вырабатываемый 
адипоцитами – клетками жировой ткани, секретируется в кровоток и влияет на синтез посредников 
в гипоталамусе, регулирующих пищевое поведение. Наряду с этим доказано влияние гена лептина 
на продуктивное долголетие крупного рогатого скота. Описано около 60 однонуклеотидных (SNP) 
полиморфизмов для гена лептина, который располагается в 4 хромосоме крупного рогатого скота 
(Kmieć M et al., 2006; Komisarek J, 2010; Xin L et al., 2013). 
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При изучении полиморфизма гена LEP у быков-производителей европейской и северо-
американской селекции обнаружена высокая частота встречаемости генотипов лептина, ассоцииро-
ванных с длительными сроками хозяйственного использования (Kmieć M et al., 2006; Komisarek J, 2010). 

При изучении полиморфизма гена лептина (R25C, Y7F и A80V), связанных с продуктив-
ным долголетием голштинского скота, в выборке быков-производителей голштинской породы, ис-
пользуемых или планируемых к использованию в системе искусственного осеменения, было выяв-
лено, что данный полиморфизм можно использовать для ведения маркер-ассоциированной селек-
ции (Giblin L et al., 2010).  

Carvalho T с коллегами (2012) провели оценку влияния полиморфизма гена лептина на мо-
лочность коров. Авторы установили, что наивысшая жирномолочность (4 %) отмечается у особей-
носителей генотипа СТ, что подтверждается более высоким выходом молочного жира по сравне-
нию с особями, не имевшими этого генотипа. При этом установлено влияние полиморфизма гена 
тиреоглобулина на молочную продуктивность. Наибольшую жирномолочность (4,22 %), а также 
преимущество по удою, выходу жира и выходу белка имели особи с гомозиготным генотипом ТТ. 

Durán Aguilar M с соавторами (2017) изучали полиморфизм гена лептина и связь энергооб-
мена с молочной продуктивностью у коров голштинской породы. Выявлено, что такие параметры 
продуктивности, как лёгкость отёлов, продолжительность стельности, содержание белка и жира в 
молоке связаны с полиморфизмом R25C. При этом установлена связь гетерозиготных генотипов с 
вероятностью выбраковки животных. Животные с генотипом СС (в точке R25C) имели в 3,1 раза 
увеличенный риск выбраковки из стада, чем особи с гетерозиготным генотипом, а коровы с гено-
типом FF (в точке Y7F) – в 3,6 раз более высокий риск выбраковки по сравнению с носителями ге-
нотипа YY. 

В своих исследованиях Li C с коллегами (2016) и Chiaia HL с соавторами (2018) определяли 
полиморфизм гена лептина на экзоне 3 (локус A59V) и интроне 2 (локус SAU3AI) в вымирающей 
популяции автохтонного крупного рогатого скота породы Буша и молочной породе Nellor. Отсут-
ствие генотипа BB и значимых различий в исследуемых функциональных признаках между двумя 
генотипами SAU3AI и отсутствие полиморфизма A59V (наличие только генотипа CC) свидетель-
ствуют о том, что Бушинская порода крупного рогатого скота, хотя и является автохтонной мало-
продуктивной нативной породой, используемой для производства мяса и молока, но имеет поли-
морфизм по генным маркерам, характерный для высокопродуктивных молочных коров. 

Появление геномной селекции с соответствующей улучшенной точностью прогнозирова-
ния ускорит внедрение элитной генетики для повышения эффективности кормления в популяциях 
мясного скота. Существующие проблемы, связанные с этим подходом, могут быть преодолены в 
долгосрочной перспективе за счёт активизации международных совместных усилий, но в кратко-
срочной перспективе не устранят сохраняющуюся потребность в точном измерении первичного 
фенотипа (Rumpold BA and Schlüter OK, 2013; Aschard H et al., 2014; Zhou X and Stephens M, 2014; 
Bolormaa S et al., 2016; de Haas Y et al., 2017; Signer-Hasler H et al., 2017). 

Включение комплекса признаков, в том числе показателей хромосомной нестабильности, 
является важной задачей при оценке интерьера животных, в том числе для изучения фенофонда 
пород животных. Это связано с тем, что спонтанный мутагенез свойственен для любой популяции. 
Воздействие различных факторов, связанных с нарушением функционирования ферментов, репа-
ративными процессами репликации хромосом, целостностью генома, подавлением иммунитета 
определяет особенности происходящих нарушений (Wiener P et al., 2009; Ye MH et al., 2010; 
Rothammer S et al., 2014; Wiedemar N et al., 2014; Nimbona C et al., 2019). 

При анализе однонуклеотидного полиморфизма ДНК-маркеров в популяции крупного ро-
гатого скота герефордской породы и формировании банка ДНК животных для проведения популя-
ционно-генетических исследований были представлены аллельные частоты генов CAPN 1, CAST, 
GDF 5, TG 5, bGH. Изучение полиморфизма гена CAST, ответственного за нежность мяса, показа-
ло высокую распространённость животных с генотипом CC – 0,700. Среди изученных генетиче-
ских маркеров в герефордской популяции наблюдалась достоверная гетерозиготность по генам 
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CAPN1 и bGH, которая колебалась в пределах 0,289-0,303. Минимальное эффективное число алле-
лей (1120) было установлено в гене GDF5, напротив, наибольшее число (1843) – в гене 
bGH. Чёткую дифференциацию герефордских стад на Уральскую и Северокавказскую субпопуля-
ции, расстояние между которыми составляет более 0,20 единиц, подтверждают результаты кла-
стерного анализа генетических частот маркеров (Косян Д.Б. и др., 2012). 

Полиморфизмы, расположенные в генах ABCG2, DGAT1, LEP, PRLR, RORC, CAPN1 и 
CAST, ранее исследователями были связаны с признаками молочного или мясного производства. В 
работе авторами были изучены эти полиморфизмы на предмет существенного влияния на репро-
дуктивные признаки (возраст в пубертатный период, послеродовой интервал эструса, способность 
овулировать и вес, рост и сывороточную концентрацию инсулиноподобного фактора роста). В ре-
зультате исследований полиморфизм в гене DGAT1 был связан с возрастом периода полового со-
зревания, а два полиморфизма в CAPN1 были связаны с послеродовым интервалом эструса и ову-
ляцией (Giordano JO et al., 2013; Jaton C et al., 2016). Благоприятная аллель для репродуктивных 
признаков не всегда была благоприятной аллелью, связанной с производственными признака-
ми. Влияние этих полиморфизмов на репродуктивные признаки было незначительным по сравне-
нию с их влиянием на молочное и мясное производство (Pinto LFB et al., 2010). 

Полиморфизм генов, определяющих качество мяса. При оценке ассоциаций между од-
нонуклеотидными полиморфизмами генов CAPN1, CAST, DGAT1, FABP4, LEP, RORC и SCD1 и 
сенсорным качеством мяса крупного рогатого скота пород Charolais, Limousin и Retinta получено, 
что гены CAST, LEP и SCD1 потенциально влияют на различные измерения сенсорного качества 
мяса. Для маркеров UoG-CAST, LEP: g.73C>T и SCD1: g.878T>C по различным дескрипторам 
наблюдалась значительная ассоциация и эффект аллельной замены (Pogorzelska J et al., 2013). 

При исследовании генетических эффектов на качество мяса были проведены ассоциатив-
ные анализы между однонуклеотидными полиморфизмами (SNPs) генов DGAT1, LEP, SCD1, 
CAPN1 и CAST, связанных с окраской, мраморностью, влагоудерживающей способностью и 
нежностью мяса бычков. По результатам исследований было получено, что ассоциации полимор-
физма K232A в гене DGAT1 (мраморность мяса) и полиморфизм в генах CAPN1 и CAST 
(нежность мяса), а также гены LEP, SCD1 и CAPN1 связаны с вариабельностью окраски мяса в 
процессе созревания в течение 6 дней. Результаты подтвердили, что качественные признаки мяса 
находятся под генетическим контролем (Xin L et al., 2013). 

В работе Giblin L с коллегами (2010) рассматривался одиночный полиморфизм нуклеотида 
(SNP) в гене лептина, который приводит к варианту Arg25Cys, непосредственно связанному с ка-
чеством туши и составом молока в молочном скотоводстве. Однако лептин (LEP) также играет 
определённую роль в иммунной системе. В частности, Asiamah PA с соавторами (2009) определя-
ли, будет ли отбор, основанный на SNP, отрицательно влиять на количество иммунных клеток или 
продукцию антител. Для этого экспериментальным животным была введена коммерческая вакцина 
против бешенства. Перед вакцинацией у каждого животного определяли количество мононуклеар-
ных клеток (общих и активированных В-лимфоцитов, общих и активированных Т-хелперов и Т-цито-
токсических, Т-лимфоцитов и моноцитов), а также исходные титры антител в сыворотке крови. По 
результатам исследований определено, что количество шести различных типов клеток были досто-
верно ассоциированы с генотипом LEP, однако между генотипом LEP (TT, CT или CC) и популя-
циями мононуклеарных клеток периферической крови не наблюдалось никаких последовательных 
закономерностей. В то же время наблюдались достоверные различия в продукции антирабических 
антител в ответ на вакцинацию относительно генотипа LEP. Результаты свидетельствуют о том, 
что отбор по аллелю С или Т не оказал бы отрицательного влияния на измеренные показатели им-
мунной функции у мясного скота (Walz PH et al., 2017). 

Для исследования мясного скота основной задачей является контроль развития мышц и как 
итог – качество мяса. Качество говядины – это сложный вариабельный фенотип, который обнару-
живается только после убоя (Serra X et al., 2008; Martins P et al., 2012; Solovieff N et al., 2013; 
Oliveira de HR et al., 2018). На сегодняшний день продолжается идентификация соответствующих 
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генетических и геномных маркеров, особенно для определения нежности мяса. Многими авторами 
предложены стратегические этапы изучения экспрессии маркеров на основе улучшения сенсорного 
качества говядины, начиная с обнаружения биомаркеров, которые идентифицируют основные био-
логические свойства мяса (Fisher AV et al., 2000; Allais S et al., 2011; Aldai N et al., 2012; Brewer S, 
2010; Chung H et al., 2014; Marino R et al., 2014). 

Мраморность мяса является важной характеристикой качественного мяса говядины. В 
частности, мраморность является сложным признаком и требует системного подхода для выявле-
ния генов-кандидатов, связанных с этим признаком. Для определения гена-кандидата авторами 
был использован взвешенный сетевой анализ коэкспрессии генов из экспрессии генов крупного 
рогатого скота.  Полученные результаты демонстрируют, что трансмембранный белок 60 
(TMEM60) и дигидропиримидин дегидрогеназа (DPYD) связаны с повышением мраморности мяса 
(Xin L et al., 2013).  

Белок семейства кальпаинов (calpain) принимает активное участие в декомпозиции мышеч-
ной ткани, происходящей после убоя животного. Он действует следующим образом: за счёт дей-
ствия кальций-зависимой цистеинпротеазы и декомпозиции Z-дисков скелетной мускулатуры про-
исходит ослабление связей межмышечных волокон, что способствует более равномерному распре-
делению внутримышечного жира между волокнами, тем самым обеспечивается мраморность мяса, 
его сочность и нежность. Невысокая вариабельность и относительно низкий коэффициент насле-
дования не позволяют получать объективные данные об этом признаке при использовании тради-
ционных селекционных методов. Однако результаты более детального изучения полиморфизма 
гена кальпаина можно использовать при подборе быков-производителей к материнскому поголо-
вью для увеличения доли аллелей, маркирующих качественные характеристики мясной продукции 
(Dehnavi E et al., 2012; Chung H et al., 2014; Lenis C et al., 2018). 

Авторами изучен полиморфизм гена ASAP1, расположенный в области QTL, отвечающий 
за качество мяса. Также была описана новая ассоциация SNP в гене ASP1 на группе крупного рога-
того скота породы Nelore. Полиморфизм в процентном количестве составил 1,13 % от общей адди-
тивной дисперсии и 17,5 % – от общей дисперсии фенотипического признака, что позволило ис-
следователям предположить, что данный маркер можно использовать при маркерной селекции 
(Wientjes YCJ et al., 2015).  

Влияние генотипов по гену CAPN1 на отдельные признаки экстерьера животных абердин-
ангусской породы является большим, чем генотипов по гену CAST.  Желательные с точки зрения 
нежности мяса аллели С генов CAPN1 и CAST положительно коррелируют с увеличением разме-
ров грудной клетки (CAPN1) и мускулатуры (CAST) животных. В свою очередь аллели G этих ге-
нов положительно коррелируют с более гармоничным строением тела. Результаты, полученные 
при оценке заводских линий, подтверждают сделанные выводы: у животных линии Саутхом 
Экстра, которые имеют лучшие показатели экстерьера, частота предпочтительных аллелей С генов 
CAPN1 и CAST выше, чем в других линиях. Таким образом, отбор животных в направлении уве-
личения частоты аллелей С генов CAPN1 и CAST позволяет достичь не только улучшения каче-
ства мяса, но и увеличения размеров мускулатуры и отдельных частей тела с высоким содержани-
ем мышечной ткани (Papaleo Mazzucco J et al., 2016).  

Бейшова И.С. с коллегами (2017a) проводили анализ аллельного и генотипического поли-
морфизма генов С-рецептора ретиноевой кислоты (RORC), диацилглицерол ацилтрансферазы 1 
(DGAT1) и гормона роста (bGH). Исследовалось 4 популяции: калмыцкая порода, казахская бело-
головая порода российской селекции, казахская белоголовая порода казахстанской селекции и 
монгольская порода хогорого. Выявлено, что ген bGH ассоциирован с увеличением выхода мяса, 
гены bGH и RORC – с его мраморностью, а ген DGAT1 – с мягкостью мяса. Изучаемые популяции 
казахской белоголовой породы характеризовались высоким содержанием предпочтительных для 
получения высококачественного мяса гомозиготных генотипов – АА генотипа гена RORC (0,71 и 
0,61 соответственно) и АА генотипа DGAT1 (0,91 и 0,98). Суммарные частоты сопряжённых гено-
типов по генам bGH и RORC, более предпочтительных для качества и выхода мяса, в популяциях 
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казахской белоголовой составили: GG/AA и GC/AA – 68,8 и 57,0 % для российской и казахстан-
ской популяций, что в 2 раза превышает соответствующие показатели у двух других изученных 
пород.  

Авторами определены генотипы животных по генам фактора транскрипции гипофиза-1 
(bPit-1), гормона роста (bGH), рецептора гормона роста (bGHR) и инсулиноподобного фактора ро-
ста-1 (bIGF-1) с использованием метода ПЦР-ПДРФ с эндонуклеазной рестрикцией HinFI, AluI, 
SspI и SnaBI соответственно.  Наибольшее значение индекса удлинения наблюдалось у животных с 
генотипами bPit-1-Hinfiav и bPit-1-Hinfiaa.Так, индекс растяжимости у коров с генотипом bPit-1-
HinFIAB составляет 129.464 (125.000, 132.787), с генотипом bPit-1-HinFIAA – 127.966 (125.000, 
132.787), в то время как показатель у коров с генотипом bPit-1-HinFIBB составляет 124.167 
(111.864,131.026). Полиморфизм bIGF-1-SnaBI был связан с показателем живой массы казахского 
белоголового скота. По результатам исследования, животные с генотипом bIGF-1-SnaBIBB во все 
возрастные периоды характеризуются сниженной живой массой по сравнению с животными с ге-
нотипами bIGF-1-SnaBIAB и bIGF-1-SnaBIAA (Бейшова И.С. и др., 2017б).  

В продолжение вышеупомянутых исследований были изучены генетические ассоциации 
нуклеотидных последовательностей с признаками качества мяса у мясного скота с использованием 
общегеномного однонуклеотидного полиморфизма (SNP). Исследуемые животные были генотипи-
рованы с помощью Beadchip Illumina BovineSNP50 и 39 129 SNPs и каждый проанализирован по 
фенотипу. Пять маркеров последовательности были связаны с одним из признаков качества мя-
са: rs109593638 – на хромосоме 3 с показателем мраморности, rs109821175 – на хромосоме 11,  
rs110862496 – на хромосоме 13 с показателем толщины жировой ткани, rs110228023 – на хромосо-
ме 6 и rs110201414 – на хромосоме 16 с показателем толщины мышечной ткани. Следует отметить, 
что по результатам исследования для животных с генотипом СС были характерны лучшие показа-
тели по качеству мяса (Ross EM et al., 2013).  

Немаловажно учесть, что при отборе мясного скота учитывается поедаемость, которая име-
ет непосредственное отношение к определению продуктивной и экономической эффективности, в 
связи с этим авторы поставили цель выявить гены, связанные с данным фенотипом. Для этого во-
семь генов были дифференцированно экспрессированы между исследуемыми животными. Анализ 
коэкспрессии выявил 34 генных модуля, из которых 4 были сильно связаны с признаками поедае-
мости. Всего было обнаружено 8 экспрессий генов, влияющих на поедаемость (Lawrence P et al., 
2013; Carberry CA et al., 2014; Orsavova J et al., 2015).  

Авторы изучили влияние аллельных вариантов гена bPit-1 на мясную продуктивность Аули-
екольской и казахской белоголовых пород. Установлено, что генотип bPit-1-HinFIAA достоверно 
ассоциирован с повышением суточного прироста живой массы у животных породы Аулиеколь как 
по отношению к альтернативным генотипам, так и к образцу в целом, и может быть рекомендован 
в качестве генетического маркера (Бейшова И.С. и др., 2017a). 

Так, при изучении влияния полиморфных генов bPit-1, bGH и bGHR на мясную продуктив-
ность крупного рогатого скота Аулиекольской породы генотипы были идентифицированы как 
предпочтительные и нежелательные. В результате фенотипического влияния генотипа bPit-1-
HinFIAA по сравнению с общей выборкой было показано, что данный геноцид может стать факто-
ром в качестве маркера повышенной продуктивности только в возрасте 24 месяцев, поскольку в 
возрасте 18 месяцев живая масса особей этой группы находится в пределах показателей общей вы-
борки (Бейшова И.С. и др., 2017б). 

Одним из генов, влияющих на мясную продуктивность, является ген миостатина (MSTN) 
(Wiener P et al., 2009; Sumantri C et al., 2012; Трухачев В.И. и др., 2018). Miretti S с коллегами (2013) 
изучали данные контрольного убоя помесных бычков герефорд×чёрно-пёстрая порода в связи с 
генотипами гена миостатина (MSTN). Отмечено превосходство генотипа BB по всем убойным по-
казателям над носителями генотипа АА. По убойной массе животных превосходство составило 5,4 % 
(17,5 кг; P>0,05), а по массе парной туши – 9,4 % (26,1 кг; P>0,05). Наиболее высокий выход мяса, 
по сравнению со сверстниками, при убое в 16-месячном возрасте получен от особей-носителей ге-
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нотипа MSTNВВ. При этом отмечено, что по коэффициенту мясности носители генотипа ВВ пре-
восходили сверстников на 4,8-9,8 %. 

В работе Naderi S с соавторами (2018) были изучены ассоциации полиморфизмов гена ре-
цептора инсулиноподобного фактора роста 2 (IGF2R) с молочными признаками у голштино-
фризских коров. Данный фактор роста рассматривается как генетический маркер, влияющий на 
производство молока и на качество мяса у сельскохозяйственных животных. В гене IGF2R крупно-
го рогатого скота были выявлены два новых генетических полиморфизма: полиморфный TG-
повтор в интроне 23 (g.72389 (TG)15-67) и g.72479 G>SNP RFLP-stii в экзоне 24. По результатам 
исследования выявлено, что генотип G/A связан с удоем молока и молочным белком, содержанием 
лактозы и количеством соматических клеток. Генотипы TGN (29/22, 28/29, 28/22, 28/28) были свя-
заны с высоким удоем молока, (28/22, 28/23) – с содержанием белка и жира, (25/20) – с содержани-
ем лактозы. Авторы предложили, что полиморфизмы гена IGF2R могут быть полезными генетиче-
скими маркерами для учёта признаков молочного производства у крупного рогатого скота. 

Роль однонуклеотидных замен в иммунной защите животных.  Немаловажным в селек-
ционной работе является и определение генов устойчивости к различным заболеваниям (Arzt J et 
al., 2014; Auty H et al., 2015; Mekata H et al., 2015; Ridpath JF et al., 2015; Juliarena MA et al, 2016; 
Banos G et al., 2017; Raphaka K, 2017). 

Для сокращения экономических потерь необходимо выявление генетических аномалий: за-
болевание синдрома иммунодефицита (BLAD-CD18), заболевание комплексного порока позвоноч-
ника (CVM), мутация дефицита уридин монофосфатсинтетазы (DUMPS), заболевание синдрома 
Brachyspina (BS), выявление цитруллинемии (BC), заболевание дефицита коагуляционного факто-
ра крови XI (FXI) (van der Spek D et al., 2015; Castillo-López RI et al., 2017). 

Известны исследования по изучению полиморфизмов СSN3, PRL, BLG, TNF-α генов наря-
ду с иммуногенетической характеристикой коров симментальской породы, выращиваемых в степ-
ной и горной зонах. Методом ПЦР выявлены генотипы изучаемых генов, определена их частота в 
разных стадах и рассчитаны популяционно-генетические параметры. Отмечается, что в стадах 
степной зоны наблюдается более низкая, на 0,179, частота генотипа АА и более высокая, на 0,142, 
генотипа АВ гена k-казеина, в сравнении со стадами горной зоны разведения. Однако более чем на 
0,70 ген PRL представлен гомозиготным генотипом АА. При этом частота генотипов гена BLG и 
TNF-α в сравниваемых популяциях симменталов не имела значимых различий. При сравнении го-
мозиготности генов в стадах отмечается, что наиболее высокое её значение наблюдалось по гену 
PRL в обоих стадах (72,1-76,3 %). По остальным генам соотношение гомо- и гетерозиготных гено-
типов находилось на одном уровне, за исключением гена CSN3 (Saatchi M et al., 2012; Shevhuzhev A et 
al., 2017). 

Повышение резистентности к болезням в животноводстве может быть достигнуто с помо-
щью генетических программ улучшения (Tucker MA et al., 2015; Jenko J et al., 2019). Наиболее хо-
рошо охарактеризован генетический контроль резистентности к заболеваниям и иммунный ответ у 
животных, связанный с главным комплексом гистосовместимости (ГКГ). Ответ на специфические 
антигены тесно связан с генами ГКГ, и поэтому их ассоциации могут дать ценные ответы на ос-
новные вопросы о взаимодействии патогена-хозяина. У крупного рогатого скота существует связь 
между обладанием определённым локусом BoLA-DRB3 (ГКГ class II) и резистентностью или вос-
приимчивостью к инфекционным заболеваниям. В исследовании распознано 39 различных алле-
лей, также были определены частоты аллелей в общей выборке. Высокие частоты этих аллелей 
(gbb, fbd и fba) составили 8,75, 8,75 и 6,25 % соответственно. Кроме того, BoLA-DRB3.2*11, 
DRB3*2701 и DRB3*0701 были связаны с устойчивостью к вирусу бычьего лейкоза, в то время как 
аллель DRB3.2*01 был связан с более высокой стабильностью к ящуру. Наконец, аллели 
DRB3*2701 и DRB3*1101 также ассоциировались с более высоким риском развития мастита 
(Medrano-Galarza C et al., 2012; Verma A et al., 2013).  

Таким образом, модифицированный и апробированный ПЦР-ПДРФ метод подходит для 
массового типирования животных и позволяет точно идентифицировать аллели генов Bola DRB3. 
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Метод рекомендуется использовать для определения аллельного полиморфизма гена Bola-DRB3 в 
сперме быков-производителей (Mekata H et al., 2015). 

 
Выводы.  
В связи с вышесказанным однозначно ясно, что дальнейшее проведение научно-

исследовательских работ, направленных на разработку фундаментальных основ зоотехнии в рам-
ках изучения новых полиморфизмов генов-кандидатов, будет способствовать разработке и оптими-
зации методик определения генов, ответственных за формирование мясной продуктивности и ка-
чества мяса, а также коммерческой ценности животных. Результаты таких исследований позволят 
проводить ранний отбор перспективных животных для мясного животноводства и принимать ре-
шение о целесообразности использования особей с желательными генотипами для осуществления 
селекционного процесса. 

 
Исследования выполнены в соответствии с планом НИР на 2019-2021 гг. ФГБНУ 
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