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Аннотация. На современном этапе развития страны в молочном скотоводстве вопросы воспроизводства 
поголовья выходят на первый план среди ключевых производственных проблем. Так, сервис-период увели-
чился более чем на 40 дней, индекс осеменения вырос почти вдвое, межотельный период составляет более 
12 месяцев, процент стельности после первого осеменения упал до 30 %. Основной причиной потери вос-
производительной способности у коров является эмбриональная смертность, на которую приходится до 
70 % потерь стельности в первые 45 дней после оплодотворения. В племенных стадах гибель эмбрионов в 
первые три месяца достигает 43–54 %, что значительно превышает ранее установленные физиологические 
нормы (11–21 %). Срок продуктивного использования коров в России составляет всего 2,2–2,7 лактации 
и продолжает сокращаться ежегодно. Для улучшения селекционного процесса необходимо внедрять ге-
номную селекцию. Это позволит проводить полногеномный анализ (GWAS) для выявления связи генов с 
продуктивным долголетием и фертильностью; определять каузальные мутации вблизи или внутри генов; 
выявлять ключевые локусы количественных признаков в геноме КРС; находить геномные регионы, наи-
более подверженные селекционному давлению в отношении репродукции и долголетия молочного скота. 
Такой подход поможет улучшить показатели воспроизводства и снизить экономические потери в молочном 
животноводстве. Цель работы – идентификация гаплотипов, ответственных за репродуктивную функцию 
коров. Методы. Исследования проводились на голштинской породе крупного рогатого скота. Идентифи-
кация гомозиготных гаплотипов выполнялась при помощи пакета GHap в программном обеспечении R. 
Научная новизна работы заключается в выявлении гомозиготных гаплотипов, потенциально ассоцииро-
ванных с ранней эмбриональной смертностью и фертильностью коров голштинской породы Уральского 
региона. Результаты. В ходе обработки полученных данных были выявлены гаплоблоки с потерей гомо-
зиготности, способные влиять на эмбриональную смертность в начале развития и продуктивность воспро-
изводства крупного рогатого скота.

Ключевые слова: крупный рогатый скот, гомозиготный гаплотип, эмбриональная смертность, воспроизво-
дительная способность
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Abstract. At the current stage of the country's development, reproduction issues in dairy cattle breeding have be-
come paramount among key production challenges. Long-term selection aimed at increasing milk productivity has 
led to a significant deterioration in the reproductive functions of animals. Thus, the service period has increased 
by more than 40 days, the insemination index has almost doubled, and the intercalving period has exceeded a year 
by 3 months. Due to intensive selection for milk productivity, cows no longer give birth to calves every year, and 
the percentage of pregnancy after the first insemination has fallen to 30 %. The main reason for the loss of re-
productive capacity in cattle is embryonic mortality, which accounts for up to 70 % of pregnancy losses in the 
first 45 days after fertilization. In breeding herds, embryo death in the first three months reaches 43–54 %, which 
significantly exceeds previously established physiological norms (11–21 %). The productive life of cows both in 
Russia and abroad is only 2.2–2.7 lactations and continues to decrease by 1–1.8 % annually. The share of culled 
animals reaches 29–35 %, due to which the herd consists of 65–70 % cows after the first two calvings, and only 
3 % after six or more. Highly productive individuals often retire before their daughters begin to lactate. At the 
same time, the peak of milk productivity in dairy cattle occurs at 4–5 lactations, and the costs of raising replace-
ment heifers and heifers pay off only after 3–4 calvings. However, due to the focus on increasing milk yield, the 
culling of young cows increases, which slows down the renewal of the herd, increases the cost price and leads to 
economic losses. To accelerate breeding progress, it is necessary to introduce genomic selection. This will allow: 
to conduct genome-wide analysis (GWAS) to identify the association of genes with productive longevity and fertil-
ity; to identify causal mutations near or within genes; to identify key loci of quantitative traits in the cattle genome; 
to find genomic regions most susceptible to selection pressure in relation to reproduction and longevity of dairy 
cattle. This approach will help to improve reproduction rates and reduce economic losses in dairy farming. The 
purpose of the study is an identification of haplotypes responsible for reproductive function of cattle. Research 
methods. The studies were conducted on the Holstein breed of cattle. Identification of homozygous haplotypes 
was carried out using the GHap package in R software. The scientific novelty of the study lies in the identifica-
tion of homozygous haplotypes responsible for early embryonic mortality and affecting fertility in a population 
of Holstein cows of the Ural type. Results. Analysis of the obtained data revealed haploblocks with loss of hetero-
zygosity. These identified haploblocks show potential association with early embryonic mortality and reproductive 
efficiency in cattle.
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Постановка проблемы (Introduction)
Расшифровка генетических основ регуляции 

фертильности скота, включая поиск маркеров сни-
женной репродукции и изучение этиологии эмбри-
ональных потерь, представляет ключевую задачу 
для геномной селекции. Использование SNP-чипов 
различной плотности открывает возможности для 

точного выявления рецессивных вариантов, влияю-
щих на воспроизводительную функцию: например, 
аномалии эмбриогенеза, наследственные патоло-
гии, преждевременную гибель эмбрионов [1–3]. 

Исследование генома крупного рогатого скота 
играет ключевую роль в развитии животноводства 
и укреплении продовольственной безопасности 
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России. Одной из приоритетных задач отрасли 
является повышение продуктивности и репродук-
тивной функции животных. Данное направление 
работы является стимулом к генетическим иссле-
дованиям. В молочном скотоводстве исторически 
доминировала односторонняя селекция, направ-
ленная на продуктивность, тогда как воспроизво-
дительные качества систематически недооценива-
лись. Данная ситуация привела к возникновению 
ряда негативных последствий, таких как удлинение 
сервис-периода, прогрессирующее снижение по-
казателей фертильности. Исследования других ав-
торов убедительно демонстрируют, что причинами 
такой тенденции являются варианты генов, вызы-
вающие раннюю эмбриональную смертность, ги-
бель телят на ранних стадиях развития. Подобные 
генетические нарушения наносят значительный 
экономический ущерб хозяйствам – от роста затрат 
на ветеринарное обслуживание до вынужденной 
выбраковки животных. При этом многие мутации, 
негативно влияющие на репродуктивную функцию, 
обладают плейотропным эффектом, то есть связа-
ны с повышенной продуктивностью. Оптимизация 
генетического потенциала КРС позволит не только 
улучшить воспроизводство стада, но и минимизи-
ровать частоту вредных мутаций, снижая финан-
совые потери. В мире растет интерес к изучению 
генома молочных пород, особенно в контексте по-
лучения жизнеспособного потомства. В Уральском 
регионе генетические особенности голштинского 
скота остаются недостаточно исследованными, не-
смотря на статистически подтвержденное сниже-
ние выхода телят, что делает проблему социально 
значимой. Полногеномные ассоциативные иссле-
дования (GWAS) молочного скота направлены на 
идентификацию патогенных геномных вариантов, 
которые ассоциируются с нарушениями репродук-
тивной функции и наследственными патологиями в 
локальных популяциях [4–9]. 

В предыдущие годы ухудшение воспроизводи-
тельной функции у скота преимущественно объяс-
няли клиническими осложнениями в послеродовой 
период и нарушениями обмена веществ, вызванны-
ми интенсивной лактацией.

Современные научные данные свидетельству-
ют, что генетические причины составляют не менее 
50 % всех случаев снижения фертильности у КРС. 
Это принципиально меняет понимание проблемы и 
их решение. Раньше акцент делали на ветеринар-
ном сопровождении и кормлении, однако сейчас 
требуется углубленное изучение наследственных 
факторов. Выявление генетических маркеров ре-
продуктивных нарушений позволит разрабатывать 
эффективные селекционные программы, снижать 
экономические потери хозяйств и сохранять про-
дуктивность стада без ущерба для воспроизводства 
[10]. 

Современные исследования генетических де-
терминант репродуктивной дисфункции у крупно-
го рогатого скота позволили достичь значительных 
успехов в области генетики сельскохозяйственных 
животных. В ходе полногеномного анализа были 
установлены участки генома с аллелями рецес-
сивного характера, что позволило выявить спец-
ифические гаплотипы. Точная локализация данных 
вариантов обеспечило разработку молекулярно-
генетических маркеров, создание высокоточных 
ДНК-тестов, применяемых в массовых исследова-
ниях племенного поголовья. Полученные результа-
ты имеют особую ценность, поскольку выявленные 
генетические варианты оказывают плейотропное 
влияние, затрагивая как воспроизводительные, так 
и продуктивные качества животных [11]. 

Современные достижения в области геномных 
исследований крупного рогатого скота позволили 
выявить ключевые закономерности генетического 
разнообразия. Особое значение имеет обнаружен-
ный феномен неравновесного сцепления генов.

Прорыв в селекционных технологиях, 
включающий высокопроизводительное SNP-
генотипирование, геномные модели прогнозирова-
ния, методы оценки племенной ценности, позволил 
остановить тенденцию к ухудшению воспроизводи-
тельных качеств крупного рогатого скота. Практи-
ческое применение данных достижений позволяет 
оптимизировать программы разведения, контроли-
ровать генетические заболевания, сохранять био-
разнообразие пород, повышать экономическую эф-
фективность [12–14]. 

В последние годы особую актуальность приоб-
рели масштабные геномные исследования, исполь-
зующие методологию GWAS для расшифровки на-
следственных основ репродуктивных признаков. 
Проведенные изыскания позволили выявить значи-
тельное количество QTL-локусов и перспективных 
генетических маркеров, полиморфизмы которых 
оказывают существенное влияние на воспроизво-
дительные функции у молочных пород. Характер-
ный пример  – выявление у голштинизированного 
скота 22 специфических хромосомных участков, 
ассоциированных с показателями стельности, при 
этом молекулярные механизмы действия части 
этих генетических элементов требуют дальнейшего 
изучения.

Современный этап развития животноводства ха-
рактеризуется активным внедрением геномной се-
лекции, что привело к революционным изменениям 
в маркировании репродуктивных признаков. Осо-
бую практическую ценность представляет скри-
нинг стада на известные гаплотипы, позволяющий 
выявлять скрытых носителей неблагоприятных ге-
нетических вариантов. Современная селекция рас-
сматривает комплексный подход, объединяющий 
результаты ассоциирования однонуклеотидных 
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полиморфизмов с репродуктивными характери-
стиками в алгоритмы геномного прогнозирования 
[15-23].

С применением современных методов геном-
ного анализа в данном исследовании идентифици-
рованы ключевые гомозиготные гаплоблоки у гол-
штинского скота Урала. Полученные данные вносят 
вклад в селекцию, направленную на устойчивое 
развитие молочного скотоводства региона.
Методология и методы исследования (Methods)

В ходе научного исследования была создана 
экспериментальная группа, состоящая из 431 ко-
ровы голштинской породы в периоде лактации. 
Животные были отобраны из племенного стада АО 
«Каменское», расположенного в Свердловской об-
ласти. В группу вошли особи с первой по третью 
лактацию.

У каждой особи производили забор крови из 
яремной вены. Материал собирали в специальные 
вакуумные пробирки с консервантом К2-ЭДТА объ-
емом не менее 5 мл.

Генотипирование поголовья проводили в спе-
циализированном центре геномной селекции ком-
пании ООО «Мираторг-генетика». Для анализа 
использовали чип Illumina Bovine SNP50V3 сред-
ней плотности. Процедуру выполняли согласно 
протоколу производителя при следующих услови-
ях: концентрация ДНК – не менее 20 нг/мкл; соот-
ношение A230/260  – в пределах 1,8–2,0; процесс 
выделения ДНК осуществлялся на автоматизиро-
ванной роботизированной станции. Для каждого 
образца проводили измерения: концентрации (ми-
нимум 50 нг/мкл); чистоты (A260/280 не ниже 1,7); 
выхода (минимум 2 мкг).

Анализ генотипирования выполняли в програм-
ме GenomeStudio v.2.0. По результатам формирова-
ли финальный отчет, содержащий информацию о 
генотипах по более чем 50 000 SNP. Данные био-
чипов обрабатывали для создания файлов в специ-
альных форматах (.ped, .map, .fam, .bed, .bim).

Контроль качества проводили в программном 
пакете Plink 1.9 по следующим параметрам: каче-
ство генотипирования – выше 90 %; частота минор-
ных аллелей – не более 0,5 %; неравновесие сцепле-
ния генов – с шагом 50 кб; ошибки по Менделю ‒ не 
более 1 %. Итоговый показатель качества генотипи-
рования составил 0,98–0,99.

Статистическая обработка включала фазиро-
вание данных, оценку гаплотипов (программа 
SHAPEIT2), идентификацию гаплоблоков (пакет 
GHap в R), расчет гомозиготности. Гаплоблоки 
генерировали путем сканирования окна 500 кб с 
шагом 100 кб. Значимость определяли на основе 
отклонения наблюдаемых частот от ожидаемых. 
Физические области гаплоблоков, превышающие 
порог P-значения, были аннотированы относитель-

но функций генов с использованием референсного 
генома Bos Taurus UMD 1.2 в NCBI.

Результаты (Results)
В результате проведенного геномного исследо-

вания в экспериментальной группе было обнару-
жено 10 гаплоблоков. Дальнейший детальный ана-
лиз хромосомных регионов позволил установить 
расположение более 30 генов внутри выявленных 
гаплотипических структур. Эти гены были локали-
зованы в границах определенных участков хромо-
сом, связанных с идентифицированными гаплобло-
ками. Гены регулируют ключевые биологические 
механизмы, отвечающие за жизнедеятельность 
животных.

На 8-й хромосоме в рамках анализируемых гап-
блоков обнаружены генетические элементы, крити-
чески важные для успешной беременности и раз-
вития эмбриона. Это связано со способностью дан-
ных генов формировать выработку интерферона.

На 16-й хромосоме обнаружены консервативные 
гаплоблоки, содержащие гены ДНК-связывающих 
транскрипционных факторов, пальмитоил-КоА ги-
дролазу (тиоэстеразу), GPCR класса А (родопси-
ноподобный мембранный белок), хромодомен-со-
держащие хеликазные ДНК-связывающие белки, 
нефроспецифичный белок, регулирующий морфо-
генез почечных канальцев. Локализация обнару-
женных гаплоблоков и гены, обнаруженные в их 
пределах указаны в таблицах 1 и 2.
Обсуждение и выводы (Discussion and Conclusion)

В ходе комплексного анализа и изучения функ-
ций генов были выделены особые участки генома – 
гаплоблоки, которые могут быть связаны с двумя 
важными характеристиками: риском эмбриональ-
ной смертности и репродуктивной способностью 
коров.

Эти генетические участки были обнаружены 
в двух конкретных местах генома  – на 8-й и 16-й 
хромосомах, при этом анализ проводился с ин-
тервалом в 500 килобаз. На восьмой хромосоме в 
рамках выявленных гаплоблоков располагаются 
определенные гены, которые требуют дальнейшего 
изучения. Эти гены могут играть значимую роль в 
формировании репродуктивных качеств животных 
и их способности к вынашиванию здорового по-
томства: IFN, KLHL9, IFNAC, IFNB3, IFNB1, IL6, 
PTPLAD2, KIAA1797, MIR491, TUBD1, SLC37A1, 
MNS1, CCDC168, FSHR, INHBA, BMP4, GDF9, 
KITLG, ESR1, PTGS2, RBP4, SPATA17, LHCGR.

IFN-гены, обеспечивающие продукцию различ-
ных интерферонов, являются важными регулятора-
ми репродуктивных процессов  – от имплантации 
эмбриона до фетального развития у крупного рога-
того скота, влияют на репродуктивную функцию и 
борьбу с вирусными болезнями.
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KLHL9 представляет собой ген, ответствен-
ный за синтез белка семейства KLHL, структурной 
особенностью которого является наличие BTB-
доменов (Broad-Complex, Tramtrack, Bric-à-brac) и 
Kelch. Эти белки играют важную роль в убиквитин-
протеасомной системе, участвуя в распознавании и 
деградации белков-мишеней через взаимодействие 
с Cullin-3 (CUL3) E3-лигазным комплексом. Влияет 
на эмбриональное развитие, воспроизводительную 
функцию и устойчивость к стрессам.

Интерлейкин-6 (IL6)  – ген, кодирующий цито-
кин интерлейкин-6 задействован в иммунном отве-
те, воспалении и гемопоэзе. Определяет резистент-
ность организма к болезням и воспроизводитель-
ную функцию (выживаемость эмбрионов, течение 
послеродового периода).

PTPLAD2 (HACD4)  – это ген, принимающий 
участие в метаболизме липидов и внутриклеточной 
сигнализации. Хотя его точные функции до конца 
не изучены, исследования связывают его с рядом 
важных биологических процессов. 

KIAA1797  – это малоизученный ген, кодирую-
щий белок с предполагаемой ролью в клеточных 
процессах, связанных с организацией цитоскелета 
и внутриклеточным транспортом. Экспрессируется 
в семенниках и яичниках, что предполагает воз-
можное участие в сперматогенезе и оогенезе.

MIR491 – это ген, кодирующий микроРНК (ко-
роткую некодирующую РНК), которая регулирует 
экспрессию других генов на посттранскрипцион-

ном уровне. Предполагается связь с фертильностью, 
например, через контроль апоптоза в яйцеклетках

TUBD1 (Tubulin Delta 1) – это ген, кодирующий 
дельта-тубулин, один из членов семейства тубу-
линовых белков, которые являются ключевыми 
структурными компонентами микротрубочек. По-
лиморфизмы TUBD1 могут служить маркерами ка-
чества спермы у быков. Возможна связь с врожден-
ными дефектами, обусловленными дисфункцией 
ресничек.

SLC37A1  – это ген, кодирующий белок-транс-
портер, принадлежащий к семейству переносчиков 
сахарофосфатов. Исследуется его роль в функцио-
нировании половых желез.

MNS1  – это ген, кодирующий белок, критиче-
ски важный для мейоза и формирования жгутиков 
сперматозоидов. Мутации могут снижать оплодот-
воряющую способность спермы. Экспрессия MNS1 
может влиять на устойчивость сперматозоидов к 
замораживанию.

CCDC168 – это ген, кодирующий белок с харак-
терными спиральными (coiled-coil) доменами, чьи 
функции активно изучаются. Полиморфизмы могут 
влиять на качество спермы и оплодотворяющую 
способность.

FSHR – это ген, кодирующий рецептор фоллику-
лостимулирующего гормона (ФСГ), который игра-
ет центральную роль в регуляции репродуктивной 
функции у млекопитающих. Полиморфизмы влия-
ют на овариальный резерв у коров, эффективность 

Таблица 1
Локализация обнаруженных гаплоблоков

Table 1
Location of the studied haploblocks

CHR BP1
(Mb)

BP2
(Mb) ALLELE N FREQ O.HOM O.HET E.HOM RATIO P-value

8 22,7 23,3 AGAAAACCA 276 0,201 0 276 27,84 28,84 8,10
8 22,8 23,4 GAAAACCAAA 299 0,218 0 299 32,67 33,67 6,44
8 22,9 23,5 GAAAACCAAAGAA 295 0,215 0 295 31,80 32,80 1,54
8 23,1 23,6 GAAAACCAAAGAAAC 295 0,215 0 295 31,80 32,80 1,54
8 23,2 23,7 AACCAAAGAAACAAG 260 0,190 0 260 24,70 25,70 1,86
16 46,9 47,4 GGGGAAAAAG 236 0,172 0 236 20,38 21,38 1,40
16 47 47,5 GGGAAAAAGAA 235 0,172 0 235 20,21 21,21 1,66
16 47,1 47,6 AAAAAGAAAAC 243 0,177 0 243 21,61 22,61 4,10
16 47,2 47,7 AAAGAAAACAA 246 0,180 0 246 22,15 23,15 2,40
16 47,3 47,8 AAGAAAACAAGAG 246 0,180 0 246 22,15 23,150 2,40

Таблица 2
Гены, локализованные в пределах гаплопблоков 

Table 2
List of genes located on haploblocks within a chromosome

Chromosome Genes
8 IFN, KLHL9, IFNAC, IFNB3, IFNB1,  IL6,  PTPLAD2, KIAA1797, MIR491, TUBD1, 

SLC37A1, MNS1, CCDC168, FSHR, INHBA, BMP4, GDF9, KITLG, ESR1, PTGS2, RBP4, 
SPATA17, LHCGR

16  HES3, RNF207, CHD5, KCNAB2, NPHP4,  PLAG1, CHST11, SPEF2, SLC2A5, HSD17B7, 
PPP3CA, BMPR1B
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суперовуляции при трансплантации эмбрионов и у 
быков ассоциирован с качеством спермы.

INHBA – это ген, кодирующий βA-субъединицу 
белков семейства ингибинов и активинов, которые 
играют ключевую роль в регуляции репродуктив-
ной системы и других физиологических процессов. 
Уровень экспрессии INHBA коррелирует с каче-
ством ооцитов у коров, эффективностью суперову-
ляции при ЭКО и у быков влияет на сперматогенез.

BMP4  – это ген, кодирующий белок из семей-
ства костных морфогенетических белков (BMP), 
который относится к суперсемейству TGF-β. Этот 
белок очень важен для эмбрионального развития, 
дифференцировки клеток и регуляции тканевого го-
меостаза. Нарушение регуляции BMP4 ассоцииро-
вано с развитием кистозных образований яичников 
и патологическим эндометриозом. 

GDF9 принадлежит к семейству трансформиру-
ющих факторов роста (TGF-β) и является одним из 
основных регуляторов фолликулогенеза и овуляции 
у млекопитающих. Генетические вариации в GDF9 
могут изменять динамику развития антральных 
фолликулов и влиять на результативность процеду-
ры суперовуляции в репродуктивных технологиях, 
включая ЭКО.

KITLG представляет собой важный ген, ответ-
ственный за кодирование особого белкового соеди-
нения  – лиганда, который вступает во взаимодей-
ствие с клеточными рецепторами и участвует в кон-
троле множества биологических процессов в орга-
низме. Особую значимость KITLG имеет в следую-
щих биологических процессах: управление стволо-
выми клетками, регуляция процессов пигментации; 
контроль репродуктивных функций. Снижение 
активности данного гена способствует ухудше-
нию качественных показателей спермы у быков. 

ESR1 является фундаментальным геном, кото-
рый отвечает за синтез основного рецептора эстро-
гена и играет центральную роль в восприятии и 
реализации эффектов эстрогенов в организме, что 
критически важно для нормального функциониро-
вания репродуктивной системы, а также метабо-
лизма и роста тканей. Полиморфизмы (например, 
PvuII и XbaI) влияют на оплодотворяемость коров 
и эффективность ЭКО и суперовуляции.

PTGS2, также известный как COX-2 (Циклоок-
сигеназа-2) – это ген, кодирующий ключевой фер-
мент синтеза простагландинов, участвует в регу-
ляции воспалительных реакций, репродуктивной 
функции и ряда ключевых физиологических меха-
низмов. Генетические вариации этого гена ассоции-
рованы с успешностью искусственного осеменения 
и показателями эмбриональной жизнеспособности.

Ген RBP4 отвечает за синтез ретинол-связы-
вающего белка, который осуществляет транспорт 
витамина А в организме. Играет ключевую роль в 
метаболизме жиров, репродукции и зрении. Низкий 

уровень RBP4 у коров связан с нарушением поло-
вых циклов и снижением оплодотворяемости.

SPATA17 – это ген, кодирующий белок, специфи-
чески экспрессирующийся в семенниках и играю-
щий критическую роль в процессе сперматогене-
за. Полиморфизмы могут влиять на морфологию 
сперматозоидов и оплодотворяющую способность 
спермы.

LHCGR  – это ген, кодирующий рецептор лю-
теинизирующего гормона (ЛГ) и хорионического 
гонадотропина (ХГЧ), играющий ключевую роль 
в репродуктивной системе млекопитающих. Поли-
морфизмы влияют на эффективность искусственно-
го осеменения и гормональную стимуляцию (син-
хронизацию охоты)

На 16-й хромосоме зафиксировали следующие 
гены: RNF207, CHD5, KCNAB2, NPHP4, PLAG1, 
CHST11, SPEF2, SLC2A5, HSD17B7, PPP3CA, 
BMPR1B.

RNF207  – это ген, кодирующий белок из се-
мейства E3 убиквитин-лигаз, содержащий харак-
терный RING-домен. Эти белки участвуют в пост-
трансляционной модификации других белков через 
систему убиквитин-протеасомного распада, играя 
ключевую роль в клеточной регуляции. Влияет на 
сердечно-сосудистые патологии (аритмогенные 
синдромы), онкологические процессы (из-за нару-
шения контроля деления клеток) и репродуктивные 
нарушения.

CHD5 – это ген, кодирующий белок из семейства 
хромодомен-геликаз ДНК-связывающих белков 
(CHD), которые играют ключевую роль в эпигене-
тической регуляции, ремоделировании хроматина и 
контроле экспрессии генов. Часто инактивируется 
при нейробластомах, глиомах и других опухолях. 
Мутации могут влиять на когнитивные функции и 
развитие ЦНС и затрагивает бесплодие и эмбрио-
нальную смертностью. 

KCNAB2 – это ген, кодирующий β2-субъединицу 
потенциал-зависимых калиевых каналов (Kv), ко-
торые играют ключевую роль в регуляции элек-
трической возбудимости клеток. Может вызывать 
эпилепсию, атаксию, изменения в реполяризации 
желудочков и дисфункцию гладкой мускулатуры 
матки.

NPHP4  – это ген, кодирующий белок нефро-
цистин-4, который играет критическую роль в 
функционировании первичных ресничек (цилий) ‒ 
клеточных структур, выполняющих сенсорные и 
сигнальные функции. Связан с врождёнными де-
фектами почек и снижением фертильности при на-
рушении функции ресничек в половых путях. 

PLAG1 ‒ цинк-пальцевый транскрипционный 
фактор, регулирующий клеточный рост и диффе-
ренцировку. Экспрессируется преимущественно в 
мышечной ткани, молочной железе и на эмбрио-
нальных стадиях развития.
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Фермент, синтезируемый геном CHST11, ката-
лизирует сульфатирование хондроитина – критиче-
ский этап биосинтеза протеогликанов. Нарушения 
этой реакции, вызванные полиморфизмами гена, 
могут провоцировать патологии суставов у сельско-
хозяйственных животных.

SPEF2  – это ген, отвечающий за синтез белка, 
критически важного для формирования и функци-
онирования жгутиков сперматозоидов и ресничек. 
Он играет ключевую роль в мужской фертильности, 
а также участвует в работе реснитчатых клеток дру-
гих тканей. Может влиять на качество спермы бы-
ков и развитие зародыша через функцию ресничек.

SLC2A5 – это ген, оказывающий влияние на бе-
лок GLUT5. Выступает высокоспецифичным пере-
носчиком фруктозы на клеточном уровне. Влияет 
на функции сперматогенеза. 

HSD17B7  – это ген, отвечающий за биосинтез 
ферментативного белка. Принимает главное уча-
стие в метаболизме стероидов и биосинтезе холе-
стерина. Влияет на синтез холестерина  – предше-
ственника молочного жира. Может быть связан с 
фертильностью коров (через метаболизм проге-
стерона). Полиморфизмы HSD17B7 могут влиять 
на устойчивость к кетозам и другим обменным 
нарушениям. 

PPP3CA  – это ген, кодирующий каталитиче-
скую субъединицу кальций-зависимой серин/тре-
ониновой протеинфосфатазы, известной как каль-
циневрин Aα. Этот фермент играет ключевую роль 
в клеточной сигнализации, особенно в кальций-за-
висимых путях. Может влиять на устойчивость к 
инфекциям. Возможна роль в оплодотворяющей 
способности спермы быков.

BMPR1B – это ген, кодирующий рецептор кост-
ных морфогенетических белков (BMP), который 
играет ключевую роль в передаче сигналов TGF-β 
суперсемейства. Вызывает репродуктивные на-
рушения, синдром гиперстимуляции яичников и 
бесплодие.

На текущем этапе исследований влияние мно-
гих генов на репродуктивные функции коров гол-
штинской породы остается недостаточно изучен-
ным. Дальнейшее исследование гаплоблоков даст 
возможность оценить их селекционную ценность 
при работе с Уральской популяцией скота.

Идентификация молекулярно-генетических 
маркеров, ассоциированных с прерыванием эмбри-
огенеза на ранних стадиях развития и показателями 
фертильности, представляет собой стратегически 
важное направление для современной генетики и 
селекции. В условиях глобальных изменений осо-
бую актуальность приобретает задача увеличения 
выхода жизнеспособного молодняка, что является 
ключевым фактором формирования конкуренто-
способного поголовья и обеспечения продоволь-
ственной безопасности России.

Данная работа имеет особое значение для мо-
лочного животноводства, где повышение репродук-
тивной эффективности напрямую влияет на эко-
номическую устойчивость отрасли. Перспективы 
исследований связаны с внедрением современных 
методов геномного анализа, позволяющих выяв-
лять ценные генетические варианты для совершен-
ствования селекционных программ.
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