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Аннотация. Объектом исследования являются гены CAST (специфический ингибитор кальпаина), GH (ген гор
мона роста) и GDF9 (экспрессируется в ооцитах и необходим для фолликулогенеза яичников). Предмет исследова
ния – генетическая структура помесей второго поколения мелкого рогатого скота. Целью исследований является 
изучение генетического полиморфизма у помесей мелкого рогатого скота. Научная новизна заключается в изучении 
аллельных вариантов генов посредством генотипирования помесных баранов поколения F2 в условиях Республики 
Дагестан. Были использованы метод гельэлектрофореза, ПЦРПДРФ метод – с целью генотипирования в исследуе
мой выборке по генам GH, GDF9, CAST. При помощи стандартного набора формул осуществлялся генетикостати
стический анализ. Полиморфизм гена CAST был представлен аллелью M с высокой (0,9) и аллелью N с низкой (0,1) 
частотой встречаемости. Гомозиготные генотипы CASTMM и CASTNN, а также гетерозиготный CASTMN распредели
лись в следующем соотношении: 86,6; 6,7; 6,7 % соответственно. Своеобразие аллельного спектра гена GH, представ
ленного двумя аллелями и двумя генотипами – GHA и GHB, GHAA и GHAB, выразилось в менее высокой частоте встре
чаемости аллеля GHA, генотипа GHAA, составившей 0,8 и 80 % соответственно. В исследуемой выборке при изучении 
полиморфизма локуса гена GDF9 было определено, что частота встречаемости аллеля GDF9G в 1,7 раза выше 
по сравнению с частотой встречаемости аллеля GDF9А (0,37). В результате проведенных исследований установлен 
полиморфизм генов с разной частотой встречаемости. Анализ структуры исследуемых генов выявил селекционно 
значимые генотипы для целенаправленного отбора. В выборке изученного помесного скота второго поколения 
селек ционно значимыми генотипами являются CASTNN, GHBB, GDF9AA.

Ключевые слова: генотипирование, помесные бараны, аллельный спектр генов, повышение племенных ка
честв, полиморфизм, генетическая структура
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INFLUENCE OF GENES ON GROWTH AND DEVELOPMENT OF THE STUDIED POPULATION 
OF CROSS-BREED SHEEP

Abstract. The research object are the genes: CAST (specific inhibitor of calpain), GH (growth hormone gene) and 
GDF9 (expressed in oocytes and necessary for ovarian folliculogenesis). The research subject is the genetic structure 
of secondgeneration crossbreeds of small ruminants. The aim of the research is to study genetic polymorphism in 
crossbreeds of small ruminants. The scientific novelty consisted in the study of allelic variants of genes through geno
typing of crossbred rams of the F2 generation in the conditions of the Republic of Dagestan. The following has been 
used for the research: gel electrophoresis method; PCRRFLP method – for the purpose of genotyping the studied sam
ple by the GH, GDF9 and CAST genes. Genetic and statistical analysis was carried out using a standard set of formulas. 
Polymorphism of the CAST gene was represented by the M allele with a high (0.9) and the N allele with a low (0.1) fre
quency occurrence. Homozygous genotypes CASTMM and CASTNN, as well as heterozygous CASTMN were distributed 
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in the following ratio: 86.6; 6.7; 6.7 % respectively. The peculiarity of the allelic spectrum of the GH gene, represented 
by two alleles and two genotypes – GHA and GHB, GHAA and GHAB, was expressed in a lower frequency of occurrence 
of the GHA allele of GHAA genotype, which amounted to 0.8 and 80 %, respectively. In the studied sample, when stu
dying the polymorphism of the GDF9 gene locus, it has been determined that the frequency of occurrence of GDF9G 

allele was 1.7 times higher than the frequency of occurrence of GDF9A allele (0.37). As a result of the research, poly
morphism of genes with different frequencies of occurrence was established. Analysis of the structure of the studied 
genes revealed significant genotypes in terms of breeding for targeted selection. In the sample of the studied se cond
generation crossbred cattle, the significant genotypes in terms of breeding are CASTNN, GHBB, GDF9AA.

Keywords: biotechnology, genotyping, crossbred rams, allelic spectrum of genes, increasing breeding qualities, 
polymorphism, genetic structure
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Введение. В сфере животноводства особое значение приобретают исследования на уров
не ДНК, необходимые для понимания происхождения пород, изучения их генетического 
многообразия и выявления уникальных особенностей различных популяций. Благодаря со
четанию традиционных и молекулярных методов селекции, включая использование генети
ческих маркеров, ученым удается успешно анализировать генетический резерв и существен
но улучшать эффективность в сфере животноводства. Такой подход является ключевым для 
защиты генетических ресурсов, создания новых и улучшения существующих пород домаш
них животных, а также для ускорения селекционной работы [1]. Исследования различных 
пород показывают неоднозначные результаты связи генетических вариантов, что может 
быть обусловлено сложным наследованием признаков. Продолжение подобных исследова
ний поможет накопить данные о генах и использовать их для контроля генетического разно
образия и прогнозирования продуктивности [2].

С помощью генетических технологий возможно выявлять высокопродуктивных живот
ных и их способность передавать эти качества потомству. Во многих странах генотипирова
ние стало ключевым в селекционной работе. Однако в животноводстве использование огра
ниченного числа производителей и интенсивная селекция могут уменьшить генетическое 
разнообразие, что уже привело к утрате уникальных местных пород. Это также ведет к со
кращению продолжительности жизни животных и увеличению случаев болезней. Важно 
сохранять генетическое разнообразие для адаптации животных к изменениям окружающей 
среды. Существуют разные подходы мониторинга генетического разнообразия, включая 
анализ микросателлитов, SNP и полных геномов, но не все они одинаково эффективны и до
ступны изза стоимости и точности.

Важнейшим условием поддержания хозяйственной ценности популяций является изуче
ние их генетической структуры [3]. Выявление ассоциаций вариантов генов с параметрами 
мясной продуктивности возможно при активном участии этих генов в формировании при
знаков мясошерстной продуктивности с последующим формированием тестсистем, необхо
димых в геномной селекции [4]. Дагестанская горная порода овец, так же как и ряд других 
районированных пород крупного и мелкого рогатого скота, в этом отношении изучена недо
статочно [5–7].

Совершенствование хозяйственно полезных качеств у крупного и мелкого рогатого ско
та, создание генофонда позволит получать мясо улучшенного качества. Одной из наиболее 
ценных особенностей дагестанской горной породы овец является повышенный потенциал 
приспособляемости к суровым природноклиматическим и кормовым условиям, что опреде
ляет их высокую хозяйственную ценность. Использование геномной оценки в разведении 
крупного рогатого скота и овец значительно ускорит селекционный прогресс и улучшит эф
фективность отрасли.

Один производитель может дать тысячи потомков, оказывая значительное влияние на 
генетические особенности стада. Ген соматотропина (GH) играет ключевую роль в росте 
и развитии животных, а также влияет на производство молока и расщепление жиров. Его 
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полиморфизмы связаны с экономически ценными характеристиками, что делает его предме-
том особого внимания в селекции. В результате исследований, проведенных в последние 
годы [8], выявлено, что ключевой ген, отвечающий за продуцирование гормона роста у круп-
ного рогатого скота, расположен на 19-й хромосоме. Структура этого гена включает пять эк-
зонов и четыре интрона. Соматотропин, вырабатываемый этим геном, является централь-
ным элементом в регулировании роста и развития у млекопитающих. Этот белок, 
однотипный для всех млекопитающих, представляет собой сложный пептид.

Гормон роста (GH), который принадлежит к группе производителей со схожими структу-
рами, играет ключевую роль в стимуляции и поддержании процесса лактации у млекопитаю-
щих. Этот гормон характеризуется наличием от 190 до 199 аминокислот в цепочке, что под-
тверждается в исследованиях различных видов.

Было установлено, что изменения в гене, отвечающем за выработку соматотропина, кор-
релируют с повышенным содержанием жира [2]. Кроме того, отмечается рост уровня белка. 
Также выявлено, что в пятом экзоне гена происходит перестановка нуклеотидов с цитозина 
на гуанин. Это приводит к смене аминокислоты в белке: лейцин заменяется на валин на  
127-й позиции. Некоторые исследователи зарегистрировали определенные генетические ва-
риации, связанные с полезными сельскохозяйственными характеристиками у крупного рога-
того скота, такими как рост, развитие и молочная продуктивность. Была отмечена важность 
полиморфизма гена GH в контексте этих признаков. В научной литературе упоминаются 
разные мутации этого гена, которые имеют значение для гормона роста. Исследования пока-
зали, что определенный генетический маркер – аллель Mspl (–) гена, отвечающего за произ-
водство соматотропина, оказывает значительное воздействие на содержание жира и белка 
в молоке у коров разных пород. Наличие этого аллеля у животных коррелирует с повышен-
ной молочной продуктивностью и уменьшением количества соматических клеток в молоке, 
что является показателем его качества. Также было отмечено, что определенная мутация 
в генетике коров голштинской породы не ведет к изменениям в количестве жира в молоке. 
Однако выявлена корреляция между наличием аллеля Mspl (–) и повышенным уровнем бел-
ка в молоке, достигающим 3,1 %. Особенно высокий процент белка наблюдается у живот-
ных, у которых обе копии гена несут этот аллель. При этом объем производства молока и его 
жирность не показали заметной зависимости от генотипа Mspl. Проведенные исследования 
показали, что определенный генетический вариант (аллель Mspl (–)) в третьем интроне гена, 
отвечающий за производство соматотропного гормона, может служить индикатором высо-
кого содержания белка в молоке [9]. В дополнение к этому была выявлена связь между раз-
личными формами этого же гена и качественными характеристиками мяса, что может быть 
полезно для селекционной работы в сфере животноводства.

Разнообразие полиморфных маркеров (SNP) позволяет классифицировать их по степени 
информативности. SNP, как наиболее часто встречающийся тип, играют важную роль в этой 
классификации, обеспечивая точечную характеристику генетических различий. В области 
селекционной работы животных использование генетических маркеров становится новым 
этапом развития. Ряд исследователей подчеркивают значимость этих технологий [10]. Отход 
от традиционных методов и фокусирование на генотипических особенностях скота несут 
существенные преимущества, при этом игнорируется изменчивость экономических и дру-
гих внешних факторов. Продолжительное и эффективное использование сельскохозяйствен-
ных животных в хозяйствах – ключевой аспект, влияющий на доходность молочной отрасли. 
Это напрямую связано с жизненной продуктивностью животных, объемом и качеством по-
томства, которое они приносят. В результате это ведет к усовершенствованию стад, рас и по-
пуляций в целом. 

Экономическая целесообразность в молочной отрасли тесно связана с продолжительно-
стью эксплуатации поголовья. Приоритет отдается животным с увеличенным периодом про-
дуктивности, что напрямую сказывается на уровне продуктивной отдачи и общей рента-
бельности фермерских хозяйств.
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Анализ различных литературных источников подтверждает целесообразность более ши-
рокого использования ДНК-маркеров [11]. 

Методология и методы исследования. Пробы крови, взятые у помесей F2 маточного 
поголовья и баранов-производителей, были использованы для выделения ДНК при проведе-
нии генетических исследований.

Метод полимеразной цепной реакции (ПЦР) применялся при генотипировании помесей 
(F2) баранов-производителей. ПЦР осуществлялась с использованием специфических прай-
меров (табл. 1).

Т а б л и ц а  1.  Характеристика аллельных вариантов
T a b l e  1. Characteristics of allelic variants

Нуклеотидные последовательности T отжига, oС Генотипы Амплификат,
п. н.

Рестриктаза / замена 
нуклеотида

CAST
F: 5ʹ-tggggcccaatgacgccatcgatg-3ʹ
R: 5ʹ-ggtggagcacttctgatcacc-3ʹ 62 MM/MN/NN 422 MspI 

GH
F: 5ʹ-ggaggcaggaagggatgaa-3ʹ
R: 5ʹ-ccaagggagggagagacaga-3ʹ  60 AA/AB/BB 277 HaeIII

GDF9
F: 5ʹ-gaagactggtatggggaaatg-3ʹ
R: 5ʹ-ccaatctgctcctacacacct-3ʹ 63 AA/AG/GG 462 BstHH1 

Термоциклер «Терцик» был использован для генотипирования генов, ассоциированных 
с такими показателями, как рост и развитие (GH, GDF9, CAST).

Место и объект проведения исследований. Проведение опытов с выборкой помесей для 
изучения селекционно значимых аллелей генов GH, GDF9, CAST, ассоциируемых с такими 
хозяйственно полезными показателями, как рост и развитие, были проведены в сельскохо-
зяйственном кооперативе «Агрофирма «Согратль».

С целью выполнения вышеуказанных задач была отобрана опытная группа помесей (F2) 
баранов-производителей (n = 13). Генотипирование помесных (F2) баранов-производителей 
проводилось методом ПЦР в отношении генов GDF9, CAST, GH.

Выделение ДНК осуществлялось из проб крови опытного поголовья при помощи набора 
реагентов Diatomtm DNA Prep. Проведение ПЦР выполнялось наборами Gene Pak PCR Core.

Число и длина фрагментов рестрикции в агарозном геле (2–4 %) при ультрафиолетовом 
свете были определены методом гель-электрофореза. При этом использовался стандартный 
набор М 50 (Gene Pak DNA Markers), являвшийся маркером молекулярных масс [6].

Определение частоты встречаемости генотипов проводилось по формуле

 ,np
N

=

где р – частота того или иного генотипа; n – количество особей с определенным генотипом;  
N – общее количество особей.

Частоту встречаемости аллелей подсчитывали следующим образом:

 1 22( ) ,
2

N NP A
n
+

=  

где P (A) – частота встречаемости аллели; N1 – число гомозигот по изучаемому аллелю; N2 – 
число гетерозигот по изучаемому аллелю; n – объем выборки.

При помощи стандартного набора формул осуществлялся генетико-статистический анализ.
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Т а б л и ц а  2.  Полиморфизм помесных баранов производителей (♂) II поколения в генах CAST, GH, GDF9
T a b l e  2. Polymorphism of crossbred rams (♂) of generation II in CAST, GH and GDF9 genes

CAST GH GDF9
MM MN NN AA AB BB AA AG GG

– – NN – AB – – AG –
– MN – AA – – – AG –

MM – – AA – – – – GG
MM – – AA – – AA – –
MM – – AA – – – – GG
MM – – AA – – AA – –
MM – – AA – – – – GG
MM – – AA – – AA – –
MM – – AA – – – AG –
MM – – AA – – – – GG
MM – – – AB – – – GG
MM – – AA – – – – GG
MM – – AA – – – – GG
MM – – AA – – AA – –
MM – – – AB – – – GG

Рис. 1. Распределение аллелей гена CAST у помесей F2 
Fig. 1. Distribution of CAST gene alleles in F2 crosses

Рис. 2. Распределение аллелей гена GH у помесей F2
Fig. 2. Distribution of GH gene alleles in F2 crosses

Рис. 3. Распределение аллелей гена GDF9 у помесей F2
Fig. 3. Distribution of GDF9 gene alleles in F2 crosses
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Рис. 4. Распределение генотипов гена CAST  
у помесей F2

Fig. 4. Distribution of CAST gene genotypes in F2 crosses

  Рис. 5. Распределение генотипов гена GH  
у помесей F2

Fig. 5. Distribution of GH gene genotypes in F2 crosses

Рис. 6. Распределение генотипов гена GDF9 у помесей F2
Fig. 6. Distribution of GDF9 gene genotypes in F2 crosses

Результаты исследований и их обсуждение. Результаты проведенных исследований по 
изучению полиморфизма помесей F2 баранов-производителей приведены в табл. 2.

При анализе результатов генотипирования исследуемого помесного поголовья II поко-
ления можно наблюдать участие по паре аллелей в исследуемых генах: CAST аллели CASTM 

и CASTN (рис. 1); GH – аллели GHA и GHB (рис. 2); GDF9 – аллели GDF9A и GDF9G (рис. 3) с разной 
частотой встречаемости.

Полиморфизм гена CAST представлен аллелью M с высокой (0,9) и аллелью N с низкой 
(0,1) частотой встречаемости. Гомозиготные генотипы CASTMM и CASTNN, а также гетерози-
готный CASTMN распределились в следующем соотношении: 86,6; 6,7; 6,7 % соответственно 
(рис. 4). (На рис. 4, 5, 6 NN*, BB*, AA* – селекционно значимые генотипы.)

Своеобразие аллельного спектра гена GH, представленного двумя аллелями и двумя ге-
нотипами – GHA и GHB, GHAA и GHAB (рис. 5), выразилось в менее высокой частоте встречае-
мости аллеля GHA, генотипа GHAA (0,8 и 80 % соответственно).

В исследуемой выборке при изучении полиморфизма локуса гена GDF9/BstHH1 было 
определено, что частота встречаемости аллеля GDF9G в 1,7 раза выше по сравнению с часто-
той встречаемости аллеля GDF9А (0,37). 

Выявленная закономерность стала основой присутствия высокой (53 %) частоты встречае-
мости гомозиготного генотипа GDF9GG (рис. 6) и низкой частоты встречаемости гетерози-
готного генотипа GDF9AG (20 %), частота встречаемости монозиготного генотипа GDF9AA 
составила 27,0 %. Наряду с этим, была изучена генетическая структура помесей F2 (табл. 3).
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Т а б л и ц а  3. Генетическая структура помесей II поколения (♂)
T a b l e  3. Genetic structure of crossbreeds of generation II (♂)

Показатель Гетерозиготы
(n)

Гомозиготы
(n) Hobs* Hex** χ2 Са, % Na V, % ТГ

GDF9 3
3

12
12

0,25
0,25

0,87
0,87

4,81
4,81

53,4
53,4

1,87
1,87

46,6
46,6

–0,62 Ф < Т
–0,62 Ф < Т

CAST 1
1

14
14

0,07
0,07

0,22
0,22

7,73
7,73

82
82

1,22
1,22

18
18

–0,13 Ф < Т
–0,13 Ф < Т

GH 3
3

12
12

0,25
0,25

0,22
0,22

0,18
0,18

82
82

1,22
1,22

18
18

0,03 Ф > Т
0,03 Ф > Т

* Наблюдаемая гетерозиготность; ** ожидаемая гетерозиготность.
* Observed heterozygosity; ** еxpected heterozygosity.

Проведенные расчеты по структуре исследуемых генов показали, что гомо- и гетерози-
готность по гену GDF9 у баранов-производителей распределилась в процентном отношении 
как 20,0 и 80,0 %. Ген CAST имел следующие значения: 6,7 %  гетерозигот и 93,3 % гомози-
гот. У гена GH эти показатели варьировали в пределах 20,0 и 80,0 % соответственно.

Показатель наблюдаемой гетерозиготности у баранов-производителей сохранил иден-
тичность по генам GH и GDF9 и составил 0,25, что превышает этот показатель в отношении 
гена CAST на 72 %. 

Расчет ожидаемой гетерозиготности у баранов-производителей показал идентичные зна-
чения по генам GH и CAST – 0,22 и значительно большие значение (на 74,7 %) по гену GDF9.

При анализе значения показателя – коэффициента парной корреляции (χ2),  необходимого 
для наглядности селективного различия в отношении исследуемых генотипов, приходим 
к выводу, что генетическая корреляция в отношении гена GH была положительной (0,22). 

В отношении степени гомозиготности значения коэффициента Ca выглядели следующим 
образом: у гена GDF9 – 53,4, причем у генов CAST и GH данный коэффициент был практиче-
ски схожим (82 %). 

Показатель степени генетической изменчивости в популяции баранов-производителей – 
V-коффициент – был наиболее высоким у гена GDF9 – 46 %. Гены CAST и GH имели одина-
ковые значения степени генетической изменчивости – 18 %.

Отрицательное значение теста гетерозиготности (ТГ) у баранов-производителей в генах 
GDF9 и CAST (–0,62 и –0,13 соответственно) свидетельствует о недостатке гетерозигот. У 
гена GH этот показатель был положительным и составил 0,03.

Заключение. 1. Исследования показали, что в изученной выборке животных генетиче-
ский состав по генам CAST и GDF9 уравновешен, что указывает на малую вероятность его 
изменений под воздействием внешних факторов. Даже активный и долгосрочный процесс 
отбора не ведет к сдвигу в распределении аллельных частот. Благодаря этому в породах со-
храняется определенный уровень гетерозиготности, что способствует поддержанию генети-
ческой изменчивости. Таким образом, даже выраженная направленность на разведение мяс-
ных пород со специфическими характеристиками, включая те, что разводят в Дагестане, не 
влечет за собой значительного сокращения генетического многообразия в пределах популя-
ции и не уменьшает их адаптационных возможностей, по крайней мере в контексте изучен-
ных генов CAST и GDF9.

2. Проведенный анализ по результатам генотипирования в исследуемом помесном пого-
ловье баранов-производителей свидетельствует о наличии полиморфизма в изучаемых ге-
нах, контролирующих рост и развитие, который представлен двумя аллелями каждого из 
изученных генов: GDF9 – аллелями GDF9A и GDF9G; CAST – аллелями CASTM и CASTN; GH – 
аллелями GHA и GHB с разной частотой встречаемости. Анализ структуры исследуемых ге-
нов выявил селекционно значимые генотипы для целенаправленного отбора. В выборке изу-
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ченного помесного скота второго поколения такими генотипами являются CASTNN, GHBB, 
GDF9AA. При анализе коэффициента парной корреляции (χ2), необходимого для наглядности 
селективного различия в отношении исследуемых генотипов, выявлено, что генетическая 
корреляция в отношении гена GH была положительной (0,22). Отрицательное значение теста 
гетерозиготности у баранов-производителей в генах GDF9 и CAST (–0,62 и –0,13 соответ-
ственно) свидетельствует о генном равновесии в популяции. У гена GH этот показатель был 
положительным и составил 0,03.

3. Проведенные исследования по генотипированию генов GDF9, CAST и GH у бара-
нов-производителей поколения F2 дают основания сделать вывод о целесообразности даль-
нейшей работы по созданию нового типа, получаемого в результате скрещивания овец даге-
станской горной породы.
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