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Аннотация. Ускорение селекционного процесса в последние десятилетие проис-

ходит по пути развития генетики на молекулярном уровне, определении и исследова-

нии генов, связанных с развитием организма и экономически значимыми признаками 

продуктивности животных. Вследствие вышеизложенного, основной целью исследова-

ний явилось изучение однонуклеотидных полиморфизмов (SNP) в генах лептина (LEP), 

стеароил-КоА-десатуразы (SCD) и гена, ответственного за регуляцию внутриклеточно-

го белка, связывающего жирные кислоты (FABP4), а также определение ассоциаций с 

живой массой у мясного скота калмыцкой породы. Проведённые молекулярно-

генетические исследования участка гена LEP позволили выявить в его структуре у 

крупного рогатого скота калмыцкой породы 3однонуклеотидных полиморфизма: 

c.73T>C, c.196-121C>T, g.92436333G>A. В гене FABP4 идентифицировали 

4однонуклеотидныхполиморфизма –c.220A>G, c.328G>A, c.408A>G, c.388G>C, а в 

гене SCD– один SNP – T878C. Выявлена ассоциация генотипов обнаруженных поли-

морфизмов в генах LEP,SCD и FABP4 с живой массой в 8-месячномвозрасте в исследу-

емой популяции мясного скота. Так, установлено, что особи СС, СТ и АG, GG геноти-

пов полиморфизмовc.73T>C и g.92436333G>A гена LEPпревосходили животных ТТ и 

АА генотипов по величине живой массы на 9,5, 7,3, 13,0 и 11,7 % соответственно. Вы-

явлено, что животные, несущие в гомозиготном и гетерозиготном состоянии аллель Т в 

полиморфизме T878C гена SCD,отличались набольшим (на 17,7 и 20,1 %) значением по 

живой массе, чем молоднякСС генотипа. Животные – носители гомозиготного АА ге-

нотипа однонуклеотидногополиморфизмаc.408A>G в гене FABP4 имели наибольшую 

живую массу среди всех исследованных животных по данному гену. Проведённые ис-

следования позволили получить новые сведения о наличии ассоциации генотипов од-

нонуклеотидных полиморфизмов в генах LEP,SCD и FABP4 с признаками роста в по-

пуляции мясного скота калмыцкой породы. 

Ключевые слова: лептин, стеароил-КоА-десатураза, однонуклеотидный поли-

морфизм (SNP), живая масса, крупный рогатый скот, генотип, калмыцкая порода 
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Abstract. The acceleration of the selection process in the last decade goes along with 

the development of genetics at the molecular level, the identification and study of genes, 

which are associated with the development of the organism and economically important traits 

of animal productivity. Therefore, the main purpose of the research was to study single nucle-

otide polymorphisms (SNP) in the genes of leptin (LEP), stearoyl-CoA desaturase (SCD) and 

the gene, which is responsible for the regulation of intracellular fatty acid-binding protein 

(FABP4), as well as to determine associations with live weight in beef cattle of the Kalmyk 

breed. Molecular genetic studies of the LEP gene region made it possible to identify three 

single-nucleotide polymorphisms in its structure in Kalmyk cattle: c.73T>C, c.196-121C>T, 

g.92436333G>A. Four single nucleotide polymorphisms c.220A >G, c.328G >A, c.408A >G, 

c.388G >C were identified in the FABP4 gene, and one SNP – T878C was identified in the 

SCD gene. An association of genotypes of detected polymorphisms in the LEP, SCD and 

FABP4 genes with live weight at the age of 8 months in the studied population of beef cattle 

was identified. Thus, it was found that animal individuals of CC, CT and AG, GG genotypes 

of c.73T>C and g.92436333G>A polymorphisms of the LEP gene exceeded animals of TT 

and AA genotypes in live weight by 9,5, 7,3, 13,0 and 11,7%, respectively. It was found out 

that animals, which carried the T allele in a homozygous and heterozygous state in the T878C 

polymorphism of the SCD gene, differed in greater live weight than young animals of the CC 

genotype by 17,7 and 20,1%. Animals, which carried the homozygous AA genotype of single 

nucleotide polymorphism c.408A>G in the FABP4 gene, had the greatest live weight among 

all studied animals for this gene. The conducted studies made it possible to obtain new infor-

mation about the presence of associations of genotypes of single nucleotide polymorphisms in 

the LEP, SCD and FABP4 genes with growth characteristics in the population of Kalmyk beef 

cattle. 

Keywords: leptin, stearoyl-CoA desaturase, single nucleotide polymorphism (SNP), 

live weight, cattle, genotype, Kalmyk breed 
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Введение. Прогресс в области кормления животных, воспроизводства, количе-

ственной генетики, развития молекулярной генетики, протеомики и функциональной 

геномики открывает новые перспективы для мясной промышленности. Потенциальное 

влияние молекулярной генетики на сельскохозяйственных животных велико, особенно 

в отношении такого признака, как качество мяса, который трудно измерить [1, 2, 3]. 

Ведь получить «мраморное мясо» от молочного скота не представляется возможным, а 

именно такая говядина становится наиболее популярной у потребителя. Изучение экс-

прессии генов в связи с различными производственными и качественными характери-

стиками позволит лучше понять генетические и молекулярные механизмы, участвую-

щие в формировании признаков качества [4, 5]. 

Одной из основных целейживотноводов и исследователей является улучшение 

роста и послеубойных характеристик туш животных.Размер тела считается инструмен-

том для мониторинга роста животных в период откорма. Контролируя развитие каждо-

го животного, можно добиться более высокой прибыли за счёт повышения эффектив-

ности рационов и управления ими [6].  

Применяемые на протяжении многих лет методы отбора желательных особей по 

фенотипу не потеряли своей значимости, и многие достижения реализовывались благо-

даря процессу, который медленно ускоряется в последние годы, особенно в отношении 

качества мяса. Действительно, признак качества мяса трудно улучшить с помощью 

традиционного отбора, потому что наследуемость параметров, характеризующих каче-

ство мяса, низкая, а измерить качественный признак сложно, дорого и возможно только 

после убоя [7]. 

В настоящее время использование информации, полученной в результате геном-

ного анализа, считается эффективной альтернативой для корректировки стратегий се-

лекции и сохранения скота с желаемыми признаками. Внедрение передовых геномных 

технологий в селекционный процесс позволит добиться существенного увеличения 

мясной продуктивности при условии рационального использования генетических ре-

сурсов.  

Среди основных достижений в области геномного анализа является разработка 

комплексной системы геномной оценки на основе полиморфизмов или SNP. Данные о 

полиморфизмах позволили идентифицировать гаплотипы с различным селективным 

давлением и эволюционными паттернами, связанными с формированием породы и 

иными способами генетического улучшения популяций различными методами селек-

ции. Новые знания помогли обозначить векторы для генетического улучшения поголо-

вья [8].  

Геномная оценка обеспечивает отбор в раннем онтогенезе потенциально высо-

копродуктивных по мясным показателям животных с особо ценными вариациями алле-

лей для дальнейшего воспроизводства, что позволяет существенно сократить сроки со-

вершенствования мясных стад. 

В последнее время наибольший интерес проявляется к исследованиям, направ-

ленным на выявление генетического полиморфизма в генах, связанных с формировани-

ем количественно-качественных параметров мясной продуктивности крупного рогатого 

скота у разных пород. 
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Качество мяса – это многокомпонентный фенотип, состоящий из многих харак-

теристик, являющихся основными факторами ценообразования на продукт и принятия 

его потребителями.Качественные показатели мяса относятся к важным параметрам, к 

которым можно причислить: содержание внутримышечного жира, оптимальный состав 

жирных кислот, цвет, нежность, вкус, сочность, аромат. Хорошо известно, что многие 

факторы, связанные с генетическими особенностями животных и условиями окружаю-

щей среды, регулируют показатели качества туши и мяса мясного скота 

[9].Наблюдаемые и измеряемые признаки туши важны для определения показателей 

качества мяса. Такие характеристики, как площадь мышечного глазка и глубина под-

кожного жира, указывают на количество товарной туши, в то время как мраморность 

является важным показателем качества мяса, пригодного для употребления в пищу 

[10]. 

Ген лептина LEP был идентифицирован как перспективный ген, ответственный 

за увеличение веса, ростовые характеристики, накопление энергии и липидный обмен 

[11, 12].  

Ген LEP крупного рогатого скота картирован на хромосоме 4 и содержит 

3экзона и 2интрона, опосредуется экспрессией LEPR (рецептора лептина) в 

гипоталамусе. LEP синтезируется и экспрессируется преимущественно белыми 

адипоцитами с концентрацией 16 кДа, главным образом в белой жировой ткани, но 

также в скелетных мышцах, эпителии молочной железы, желудка и плаценте в 

меньших пропорциях. Ген лептина продуцирует гормон лептин, секретирующийся 

жировой тканью и играющий важную роль в энергетическом балансе, регулируя 

потребление корма, эндокринную и иммунную функции [12-13]. 

Известно о влиянии полиморфизмов в гене LEPу аборигенного корейского скота 

на продуктивные качества. Известно, что генотип CCKpn2 I оказывал значительно 

большее влияние на толщину жира на спине и площадь длинных мышц, чем генотип 

TT. Генотип AAMspI оказал более высокое влияние на показатель мраморности, чем 

генотипы AB и BB [14]. Также носители гаплотипаC/CC в полиморфизмах C73T и 

C528Tпри исследовании популяции абердин-ангусскогомясного скота 

демонстрировали максимальные приросты живой массы, однако тёлки с комбинациями 

TT/CT и CT/CT имели более высокую живую массу перед убоем [15]. 

Кроме того, в популяции абердин-ангусской породы и их помесей с породами 

симментальская и лимузин установлено, что особи ТТ генотипа полиморфизма 

UASMS2 гена LEP отличались более высокими баллами по органолептическим 

свойствам мяса, в сравнении с носителями СС и СТ генотипов. В мясе у животных – 

носителей генотипа СС наблюдалось меньше жира, окружающего филейную часть, чем 

у животных с генотипом СТ и ТТ [16].  

Мышечная ткань является основной тканью организма, определяющей пищевую 

ценность мяса. Состав жирных кислот – важный фактор для оценки качества говядины 

на коммерческом рынке. Жировая ткань, содержащая большое количество мононена-

сыщенных жирных кислот, может способствовать получению высококачественной го-

вядины, поскольку риводит к более низкой температуре плавления, что придает говя-

дине благоприятный вкус и нежность. Результаты исследований ряда учёных предпола-

гают, что указанные качественные характеристики мяса контролируются генами, от-

ветственными за синтез и метаболизм липидов.  

Ген белка, связывающего жирные кислоты (FABP), является членом семейства 

консервативных внутриклеточных липид-связывающих белков. Белок, связывающий 
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жирные кислоты (FABP4), который экспрессируется в жировой ткани, взаимодействует 

с рецепторами, активируемыми пролифераторомпероксисом, и связывается с чувстви-

тельной к гормонам липазой и, следовательно, играет основную роль в метаболизме 

липидов [17].  

Зарубежные учёные высказали предположение, что ген FABP4 у крупного рога-

того скота в значительной степени связан с толщиной жира, мраморностью мяса и мас-

сой туши. На основе биологических свойств учёные предполагают, что этот член се-

мейства (FABP4) играет важную роль в характеристиках туши крупного рогатого скота. 

При этом взаимосвязь FABP4 с прижизненными признаками мясной продуктивности у 

крупного рогатого скота, а именно с величиной живой массы, неоднозначна [18]. 

Ген стеароил-КоАдесатураза (SCD) представляет собой фермент, участвующий в 

превращении насыщенных жирных кислот в ненасыщенные в адипоцитах млекопита-

ющих. Как известно, высокое содержание мононенасыщенных жирных кислот с низкой 

температурой плавления в говядине оказывает значительное влияние на вкусовые каче-

ства и пищевую ценность мяса. У животных фермент SCD катализирует десатурацию 

пальмитиновой и стеариновой кислот, что способствует образованию мононенасыщен-

ных пальмитолеиновой и олеиновой кислот [19]. 

Исследования, свидетельствующие о наличии ассоциаций различных полимор-

физмов гена SCD с хозяйственно значимыми признаками у разных пород, неоднознач-

ны. В то же время достоверных и однозначных сведений об ассоциации гена SCDс при-

знакамимясной продуктивности, а именно с величиной живой массы, не обнаружено.   

Цель исследований. В связи с вышеизложенным цель данного исследования – 

определение полиморфизмов в генах LEP,SCD и FABP4, выявление ассоциаций с вели-

чиной живой массы мясного скота калмыцкой породы. 

Материал и методы исследования. Экспериментальная часть исследований 

проводилась на базе СПК колхоза-племзавода «Дружба» Апанасенковского района 

Ставропольского края.  

Лабораторные исследования выполнялись в условиях лабораторий ВНИИОК – 

филиала ФГБНУ «Северо-Кавказский ФНАЦ». Объект исследования – бычки калмыц-

кой породы 8-месячного возраста, численностью 156 голов. У этой группы животных 

взяты образцы биологического материала и выделена геномная ДНК. В качестве био-

материала для проведения ДНК-генотипирования у животных использовалась кровь, 

забор которой выполнен из яремной вены. Пробы крови отбирали в закрытые системы 

забора крови S-Monovette® производства SARSTEDT (Германия) с антикоагулянтом 

ЭДТА. Выделение ДНК осуществляли методом нуклеосорбции с использованием сер-

тифицированного набора «ДНК – Экстран – 1» (ЗАО «Синтол», Россия). Для определе-

ния наличия аллельного полиморфизма гена лептина (LEP) использовалась ПЦР-

ПДРФ-диагностика с последующим анализом длин рестрикционных фрагментов, 

включающих обработку амплифицированных отрезков ферментами рестриктаз и по-

следующее разделение полученных участков при помощи гель-электрофореза. 

Для изучения полиморфизма гена SCD выполнялось генотипирование методом 

ПЦР-ПДРФ. Полимеразную цепную реакцию выполняли c использованием лиофилизо-

ванных готовых реакционных смесей GenPak® PCRCore (ООО «Лаборатория Изоген», 

Россия) с использованием специфических праймеров подобранных на ресурсе  

Primer-BLAST (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/tools/primer-blast/). ПЦР сделана на ампли-

фикаторе ThermalCyclerT1000 («Bio-RadLaboratories, Inc.», США). Для определения ге-

нотипов животных, полученный амплификат, обрабатывали эндонуклеазой рестрикции 
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FauI (ООО «Сибэнзим», Россия). Реакцию считывали с помощью видеосистемы гель-

документирования «Взгляд» (Хеликон, Россия). Идентификацию рестриктов проводили 

относительно ДНК-маркера молекулярных масс GeneRulerDNALadderMix 

(ThermoFisherScientific, США). 

Для изучения полиморфизма гена FABP4 использовали мультиплексный моле-

кулярно-генетический метод SnapShot. Реакцию проводили с помощью набора 

SNaPshotddNTPPrimerExtensionKit (AppliedBiosystems, Фостер-Сити, Калифорния, 

США) согласно инструкции производителя. Электрофорез выполнялся на генетическом 

анализаторе SeqStudioAppliedBiosystems с последующим анализом продуктов электро-

фореза с использованием программного обеспечения GeneMapperv.6.0 

(AppliedBiosystems, Фостер-Сити, Калифорния, США). 

Показатели роста у животных изучались на основании полученных данных о 

живой массе путём взвешивания. 

Статистическую обработку данных выполняли в программах IBMSPSSStatistics 

26 и MicrosoftExcel.  

Результаты исследований и их обсуждение. На основании проведённого гено-

типирования и выравнивания на референсный геном (www.ncbi.ru) идентифицировано 

3однонуклеотидных полиморфизма – c.73T>C, c.196-121C>T, g.92436333G>A – в гене 

LEP. В гене FABP4 идентифицировали 4однонуклеотидных полиморфизма – c.220A>G, 

c.328G>A, c.408A>G, c.388G>C, а в гене SCD– один SNP – T878C (таблица 1). 

Таблица 1 

Частота встречаемости аллелей и генотипов полиморфизмов  

в генах LEP, SCD и FABP4 у молодняка мясного скота калмыцкой породы 

Ген Полиморфизм 
Частоты аллелей Частоты генотипов, % 
C T CC CT TT 

LEP 

c.73T>C 0,52 0,48 29,0 46,0 25,0 

c.196-121C>T 0,42 0,58 25,0 34,0 41,0 

g.92436333G>A 
A G AA AG GG 

0,54 0,46 39,0 30,0 31,0 

FABP4 

 A G AA AG GG 

c.220A >G 0,49 0,51 25,0 48,0 27,0 

c.328G >A 0,26 0,74 12,0 27,0 61,0 

c.408A >G 0,60 0,40 38,0 44,0 18,0 

 G C GG GC CC 

c.388G >C 0,60 0,40 38,0 44,0 18,0 

SCD T878C 
С Т СС СТ ТТ 

0,67 0,33 44,0 46,0 10,0 

 

Установлено, что выявленные полиморфизмы c.73T>C, c.196-121C>T, 

g.92436333G>A гена LEP представлены 2 аллелями – С и Т, А и G– с разной частотой 

встречаемости. Разница в частоте встречаемости аллелейC и Т полиморфизма c.73T>C 

и аллелей А и G полиморфизма g.92436333G>A в гене LEP оказалась практически в 

одинаковых соотношениях и составили 0,52, 0,48 и 0,54, 0,46 % соответственно. Сопо-

ставление частот встречаемости аллелей в полиморфизме c.196-121C>T выявило сле-
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дующие результаты: установлена высокая частота встречаемости аллеля Т (0,58) и низ-

кая – аллеля С (0,42).  

Разница в частоте встречаемости аллелей А и G полиморфизма c.220A>G в гене 

FABP4 оказалась практически в одинаковых соотношениях – 0,49 и 0,51, но в тоже 

время аллели А и G по полиморфизмам c.328G>A, c.408A>G исследуемого гена харак-

теризовались значительной разницей по частоте встречаемости. Так, в анализируемой 

позиции c.328G>A обнаружена высокая частота встречаемости аллеляG (0,74), низкая –

аллеля А (0,26). Рассмотрение частот встречаемости аллелей в полиморфизмах 

c.408A>G и c.388G>Cгена FABP4 позволиловыявить следующие результаты: обнару-

жена высокая частота встречаемости аллелей A и G (0,60), низкая – аллелей G и C 

(0,40) соответственно. 

В единичном полиморфизме T878C гена SCDобнаружена высокая частота 

встречаемости аллеля С (0,67) и низкая аллеляT (0,33). 

Наш результат согласуется с множеством исследований, в которых аллель C 

встречался с высокой частотой в исследуемых популяциях крупного рогатого скота: 

голштинской породысловацкой селекции, голштинской породыканадской селекции, 

японской чёрной породы, голштинской породы китайской и польской селекции[20]. 

По результатам распределения частот аллелей у животных исследуемой популя-

ции были определены по 3 генотипа СС, СТ, ТТ в 2 полиморфизмах c.73T>C и c.196-

121C>T, АА, АG, GG в единичном полиморфизме g.92436333G>A гена LEP.  

Изучение полиморфных вариантов в гене LEP позволило установить, что среди 

исследуемой группы животных в популяции мясного скота наибольшую частоту встре-

чаемости имел гетерозиготный СТ генотип в полиморфизме c.73T>C, составивший 46,0 

%, тогда как гомозиготные особи СС и ТТ генотипа встречались практически в одина-

ковых соотношениях (29,0 и 25,0). Однако в исследуемой группе животных наиболее 

часто встречался гомозиготный ТТ генотип в полиморфизме c.196-121C>T, составив-

ший 41,0 %.Особи с гетерозиготным СТ генотипом распределились в средних значени-

ях частот встречаемости (34,0 %), тогда как меньшую частоту (25,0 %) встречаемости 

имел гомозиготный СС вариант. В полиморфизме g.92436333G>A наиболее распро-

странённым был гомозиготный АА генотип – 39,0 %, тогда как гетеро- и гомозиготный 

АG и GG генотипы обладали практически равными значениями – 30,0 и 31,0 %. 

Данные по мутации c.73T>C согласуются с исследованиями Kuswati K. etal. 

(2022), которые так же выявили более высокую частоту встречаемости генотипа СТ в 

популяции скота породы Мадура (частоты генотипов TT, TC и CC составили 0,275; 0,45 

и 0,275) [21].  

Среди обнаруженных полиморфизмов генаFABP4 в полиморфизме 

c.328G>Aобнаружена наибольшая частота (61,0 %)встречаемости особей с гомозигот-

ным GG генотипом, животные с гетерозиготным AG вариантом встречались реже (27,0 

%), тогда как с гомозиготным AAгенотипом крайне редко (12,0%).  

Частота встречаемости AA, AG и GG генотипов в единичном полиморфизме 

c.220A>Gнасчитывала 25,0 48,0 и 27,0 % соответственно. Однако в исследуемой группе 

животных редко встречался GG генотип (18%) в полиморфизме c.408A>G, тогда какAA 

и AG генотипы распределились в следующих соотношениях: 38 и 44 %. Частота встре-

чаемости GG, GС и СС генотипов в полиморфизме c.388G>C составила 38,0, 44,0 и 

18,0 % соответственно. 

Результаты исследований Ardıçlı S. etal. (2021), проводимых на животных в по-

пуляции крупного рогатого скота абердин-ангусской и герефордской пород, показали, 



 
Сельскохозяйственный  

№4(16), 2023                                                                                журнал 
 

 

172 

 

что наиболее встречаемым генотипом стал GG (49,18% и 52,94%), а частота минорного 

аллеля (аллель A) составила 0,32 % в общей популяции, что сопоставимо с полученны-

ми нами данными у калмыцких бычков [22].  

По данным Gao Y. Y. etal. (2022), для SNPc.220A>G аллель А также является 

желательным при отборе животных для дальнейшей селекции [23]. 

В исследуемой популяции мясного скота частота встречаемости генотипов СС и 

СТ в полиморфизме T878C гена SCD распределилась практически в одинаковых соот-

ношениях (44 и 46%), тогда как меньшая частота встречаемости обнаружена у особей с 

ТТ генотипом (10 %). 

По данным Miluchová M., GáborM., GašperJ. (2022),генотип CC был наиболее 

многочисленным во многих породах [19].  

В результате проведения исследований проанализирована взаимосвязь поли-

морфных вариантов генов LEP, FABP4, SCD с живой массой молодняка крупного рога-

тоо скота калмыцкой породы. 

Таблица 2 

Живая масса мясного скота калмыцкой породы  

с различными генотипами в полиморфизмах геновLEP, FABP4, SCD, (кг) 

Ген Полиморфизм 
Генотип 

CC CT TT 

LEP 

c.73T>C 193,2±8,8 198,0±9,3 179,1±8,2 

c.196-121C>T 214,3±8,0 211,5±9,8 213,0±8,1 

g.92436333G>A 
AA AG GG 

191,1±11,2 219,7±13,2 216,4±8,1 

FABP4 

 AA AG GG 

c.220A >G 208,2±10,1 192,3±8,5 188,9±13,3 

c.328G >A 199,7±9,4 181,0±13,9 211,4±10,3 

c.408A >G 222,7±9,8 179,4±11,2 218,2±11,5 

 GG GC CC 

c.388G >C 181,7±9,0 189,8±13,1 194,8±10,5 

SCD T878C 
СС СТ ТТ 

185,6±13,5 223,0±9,5 218,5±13,8 

 

Сопоставляя измерения живой массы у мясного скота в зависимости от геноти-

пов выявленных полиморфизмов в гене LEP, установлено, что бычки с генотипами СС 

и СТв полиморфизме c.73T>C, животные АG и GG генотипов в полиморфиз-

меg.92436333G>A характеризовались более высоким числовым значением данного 

признака, в сравнении с молодняком ТТ и АА генотипов. Так, носители гомозиготного 

СС и гетерозиготногоСТ генотипов полиморфизма c.73T>C отличались на 7,3 и 9,5 

%большей величиной живой массы, чем животные ТТ варианта. Носители АG и GGге-

нотипов полиморфизма g.92436333G>A характеризовались на 13,0 и 11,7 %большей 

живой массой, в сравнении с бычками АА варианта. 

Однако при рассмотрении животных исследуемой популяции мясного скота с 

различными генотипами в единичном полиморфизме c.196-121C>T гена LEP 
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выявленная ассоциация генотипов полиморфизмов c.73T>C и g.92436333G>A с 

величиной живой массы не сохраняется. 

У крупного рогатого скота породы Мадура также выявлена достоверная 

ассоциация SNP c.73T>C с живой массой и характеристиками роста, а животные – 

носители генотипа TC имели самые высокие показатели [20].  

Анализ сопоставления живой массы у исследуемых животных с различными 

генотипами в полиморфизме c.220A>G гена FABP4 показал, что животные с 

гомозиготным АА генотипом имели преимущество на 8,2 и 10,2 %, в сравнении с 

особями AG и GG-вариантов.  

Исследования ассоциации свидетельствовали, что полиморфизм c.220A > G в 

гене FABP4 был достоверно связан с мясной продуктивностью и толщиной длинных 

мышц у китайского скота циньчуаньской породы [22].  

У животных исследуемой популяции мясного скота с различными генотипами в 

полиморфизме c.408G>C гена FABP4 выявленная ассоциация генотипов полиморфизма 

c.220A>G с величиной живой массы сохраняется. Носители гомозиготного GG 

генотипа полиморфизма c.328G>A превосходили животных с АА и AG генотипами по 

показателю живой массы на 5,8 и 16,7 %. 

Известно, что SNP c.408A>G положительно коррелирует с содержанием 

ненасыщенных жирных кислот, показателем мраморности и ассоциирована со 

вкусовыми качествами говядины [23]. 

По данным Ardıçlı S. etal., (2021),анализ ассоциации с убойной массой и 

признаками туши у бычков абердин-ангусской и герефордской пород показал влияние 

полиморфизма c.328G>A в гене FABP4 в общей популяции у носителей аллели А [21]. 

Рассматривая группу мясного скота с различными генотипами в полиморфизме 

T878C гена SCD, выявили, что животные, несущие в гомозиготном и гетерозиготном 

состоянии аллель Т,опережали особей СС варианта на 17,7 и 20,1 %. 

Однако Miluchová M., GáborM., GašperJ. (2022) сообщают о положительном 

влиянии аллеля С на превращение синтезированных среднецепочечных насыщенных 

жирных кислот в их ненасыщенную форму в организме животных. Благоприятное 

влияние аллеля С на среднецепочечные ненасыщенные жирные кислоты и на индекс 

десатурации представляет особый интерес, поскольку среднецепочечные насыщенные 

жирные кислоты в наибольшей степени способствуют повышению уровня холестерина 

у потребителей мяса и молока коров [19].  

Заключение. На основании проведённого генотипирования у мясного скота 

калмыцкой породы идентифицировали 3однонуклеотидных полиморфизма – c.73T>C, 

c.196-121C>T, g.92436333G>A в гене LEP, 4SNP– c.220A>G, c.328G>A, c.408A>G, 

c.388G>C в гене FABP4, один – T878C в гене SCD. В результате исследований для каж-

дого обнаруженного полиморфизма определена частота встречаемости аллельных ва-

риантов в популяции и частота встречаемости гомозиготных и гетерозиготных геноти-

пов. 

На основании проведённых исследований получены сведения о генетической 

структуре и данные о наличии ассоциации генотипов однонуклеотидных полиморфиз-

мов в генах LEP, FABP4, SCD с признаками роста в популяции мясного скота. 
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