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Идентификация генов, ассоциированных  
с цветовыми характеристиками мясной  
и жировой ткани скота абердин-ангусской 
породы
РЕЗЮМЕ
В настоящее время полногеномные ассоциативные исследования и выявление генов-кандидатов 
по хозяйственно полезным признакам у сельскохозяйственных животных являются актуальными, 
научно обоснованными и практико-ориентированными, а также выполняют одну из задач Стратегии 
научно-технического развития Российской Федерации.

В данной статье приведены результаты GWAS по цветовым спектральным значениям мяса и 
жировой ткани крупного рогатого скота абердин-ангусской породы, известной своими мясными 
характеристиками высокого сорта. Генотипирование животных осуществлялось на чипах высокой 
плотности BovineHD Genotyping BeadChip, содержащих ≈53 тыс. SNP. После контроля качества их 
осталось 39 928. По результатам анализа и структурной аннотации были выявлены 25 и 26 генов-кан-
дидатов по цвету мяса и жира соответственно. По функциональной аннотации гены были разделены 
на 6 групп: функции нервной системы, развитие органов, сосудов, суставов, метаболические 
процессы и биосинтез, клеточные процессы, мышцы, ткани и кости, репродуктивные свойства и 
эмбриональное развитие. Полученные гены проверили через базу данных Animal QTL, в результате 
которого подтверждение нашли 13 генов, из них внутри 3 локализованы SNP, в связи с чем гены  
LRP2, SCIN и ANTXR1 имеют преимущества для дальнейшего их применения в молекулярной 
диагностике крупного рогатого скота не только мясного, но и молочного направления 
продуктивности.

Ключевые слова: GWAS, цветовые характеристики мяса и жира, структурная аннотация ге-
нов, функциональная аннотация генов, QTL-база, крупный рогатый скот мясного направления 
продуктивности
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Identification of genes associated with color 
characteristics of meat and fat tissue  
of aberdeen-angus cattle
ABSTRACT
Currently, full genome association studies and identification of candidate genes for economically 
useful traits in farm animals are topical, scientifically sound and practice-oriented, and fulfill one of the 
objectives of the Strategy for Scientific and Technical Development of the Russian Federation. This article 
presents the results of GWAS on color spectral values of meat and fat tissue of Aberdeen-Angus cattle, 
known for its meat characteristics of high grade. The animals were genotyped on high-density BovineHD 
Genotyping BeadChip chips containing ≈53,000 SNPs. After quality control, 39,928 remained. By analysis 
and structural annotation, 25 and 26 candidate genes for meat and fat color were identified, respectively. 
According to functional annotation, the genes were categorized into 6 groups: nervous system functions, 
organ development, vascular, joints, metabolic processes and biosynthesis, cellular processes, muscle, 
tissue and bone, reproduction and embryonic development. The obtained genes were checked through 
the Animal QTL database, as a result of which 13 genes were confirmed, of which 3 were localized SNPs,  
in connection with which the LRP2, SCIN and ANTXR1 genes have advantages for their further application 
in the molecular diagnostics of cattle not only meat, but also dairy productivity.
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Введение/Introduction
Визуальные стимулы оказывают значительное влия-

ние на мнение потребителей мясной продукции, по-
скольку именно от первого восприятия может зависеть 
покупка или отказ от конкретного продукта. Часто пер-
вым впечатлением о продукте является его визуальная 
ассоциация, и они часто отвергаются или выбираются 
не по вкусу или запаху, а по внешнему виду, в связи с 
чем цвет является одним из наиболее важных показа-
телей качества и оказывает непосредственное влияние 
на восприятие продукта потребителем. Помимо гео-
метрических показателей (форма, изменчивость одно-
родности, масса), цвет является ключевой оптической 
характеристикой [1]. Ramanathan с соавт. (2022 г.) под-
считали, что примерно 2,55% говядины выбраковыва-
ется из-за обесцвечивания, и это приводит к экономи-
ческим потерям в 3,73 млрд долларов ежегодно только 
для мясной промышленности США. Данные цифры ил-
люстрируют масштабы экономического ущерба во всем 
мире [2].

Аналогичным образом розовый цвет копченого мяса 
является признаком правильно проведенного процес-
са копчения, а изменение цвета вызывает у потребите-
лей недоверие к качеству и безопасности таких продук-
тов. С другой стороны, можно ожидать определенных 
изменений цвета, например свежего мяса, которое при 
нагревании меняет цвет с красного на коричневый или 
серый. Такое изменение связано с правильно прове-
денным процессом приготовления, то есть полное из-
менение цвета поверхности мясного фарша является 
показателем того, что частицы мяса были достаточно 
приготовлены. Для определения цветовых аспектов 
проводятся их измерения с помощью спектрометра, 
который определяет различные фракции миоглобина в 
определенных углублениях светового спектра, или ко-
лориметра, который количественно определяет цвет 
мяса путем среднего расчета точек модели Lab  [3, 4]. 
В настоящее время была разработана и внедрена CVS 
(система компьютерного зрения) как более точный ме-
тод определения цвета [5, 6]. Она имеет преимущества 
из-за меньшего отклонения света через матрицу мяса и 
более широкой области обзора образца [4, 6]. Сообща-
ется, что на интенсивность цвета свежего мяса влияет 
взаимодействие множества внутренних и внешних фак-
торов во время преобразования мышц в мясо [7].

Внутренние факторы — характеристики, в основном 
определяемые генотипом животных, которые достаточ-
но трудно изменить. Напротив, внешние факторы — об-
стоятельства, связанные с обращением человека с жи-
вотными во время кормления, транспортировки, убоя и 
охлаждения, которые можно более гибко регулировать 
в ходе технологического процесса и улучшить до более 
высокого уровня.

В России результаты по измерению и прогнозирова-
нию цветовых характеристик мяса проводились на то-
варных гибридах свиней [8], филе осетровых рыб [9] и 
говядины [10]. Генетическая архитектура цветовой шка-
лы представлена на курах F2 ресурсной модельной по-
пуляции [11].

Цель исследования — определение генов-кандида-
тов, взаимосвязанных с цветовыми характеристиками 
мяса и жира у крупного рогатого скота абердин-ангус-
ской породы, на основании полногеномного анализа 
ассоциаций.

1 Приказом Федерального агентства по техническому регулированию и метрологии от 16 октября 2018 г. № 2175 спектрофотометр Konica Minolta 
(модель СМ-700d) внесен в Госреестр средств измерений с регистрационным № 72739-18.
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Материалы и методы исследования / 
Materials and methods
Послеубойные характеристики животных оце-

нивались на базе мясоперерабатывающего завода 
ООО «Брянская мясная компания» (Брянская обл., Рос-
сия) в 2022 году (n = 180) по следующим показателям: 
вес туши, мраморность, площадь мышечного глазка 
(рибая), толщина жира над 12-м ребром.

Для измерения цветовых характеристик мяса исполь-
зовался спектрофотометр CM-700d1 (Konica Minolta, 
Япония) по модели CIELAB. При помощи прибора были 
определены цветовые характеристики в пяти точках «мы-
шечного глазка» (рис. 1).

Ранее проведенные исследования по фактическим 
данным спектра и его взаимосвязи с мясной продуктив-
ностью бычков представлены в статье А.А. Сермягина 
с соавт. [12].

В качестве материала для молекулярно-генетических 
исследований использовали пробу крови, которую брали 
из яремной вены быка. Для этого брали кровопускатель-
ную иглу и стерильную пробирку, куда набирали биома-
териал по стенке. Сосуд следует расположить к нижней 
трети шеи животного. Голова фиксируется, что тоже яв-
ляется стрессом. Чтобы вызвать быстрое наполнение 
вены, уменьшить ее подвижность, кровеносный сосуд 
можно сдавить резиновым жгутом в середине шеи. Вы-
деление геномной ДНК проводили с помощью наборов 
для выделения серии фирмы-производителя (ЗАО «Син-
тол», Россия) в соответствии с протоколом. Концентра-
цию двухцепочечной ДНК определяли с помощью флуо
риметра Qubit 2.0 (Invitrogen/Life Technologies, США). 
Для определения качества выделяемого продукта из-
меряли соотношение OD260/OD280 (cпектрофотометр 
NanoDrop8000, ThermoFisher Scientific, США). Для анали-
за использовали ДНК с OD260/OD280 = 1,6–1,8, качество 
оценивали посредством гель-электрофореза в 1%-ном 
агарозном геле. Полногеномное генотипирование про-
водили с использованием высокоплотных ДНК-чипов 
BovineHD Genotyping BeadChip (платформа GeneSeek 
Genomic Profiler, Neogene, США), содержащих 53 218 SNP.

Рис. 1. Цветовая аббревиатура, полученная со спектрофотометра, 
работающего по платформе CIELAB: L* — устанавливает координа-
ты света (100) и тени (0); a* — спектр от зеленого (-128) до пурпур-
ного (127); b* — спектр от голубого (-128) до желтого (127)

Fig. 1. The color abbreviation obtained from a spectrophotometer 
operating on the CIELAB platform: L* — sets the coordinates of light 
(100) and shadow (0); a* — spectrum from green (-128) to magenta 
(127); b* — spectrum from blue (-128) to yellow (127)
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Тестовый анализ полногеномных ассоциаций осу-

ществляли с помощью программы Plink 1.90 с учетом 
популяционной стратификации. Контроль качества 
и фильтрацию данных генотипирования для каждо-
го SNP и каждого образца выполняли с использова-
нием программного пакета PLINK 1.92, применяя сле-
дующие фильтры: сall-rate по всем исследуемым SNP 
для индивидуального образца не ниже 90%; сall-rate 
для каждого из исследованных SNP по всем генотипи-
рованным образцам не ниже 90%; частота встречае
мости минорных аллелей (MAF) ≥ 0,05; отклонение 
генотипов по SNP от распределения по Харди — Вайн
бергу в совокупности протестированных образцов.

Для подтверждения достоверного влияния SNP и опре-
деления значимых регионов в геноме свиней использова-
ли тест для проверки нулевых гипотез по Бонферрони при 
пороговом значении p < 1,25 × 10-6, 0,05/39 928. Сугге-
стивный уровень представляет собой порог, при котором 
при нулевой гипотезе ожидается один ложноположитель-
ный результат на одно сканирование генома.

Для поиска генов-кандидатов, локализованных в об-
ласти идентифицированных SNP, использовали геном-
ный ресурс ARS-UCD2.03.

2 Whole genome association analysis toolset. PLINK 1.9. — URL: https://zzz.bwh.harvard.edu/plink/
3 National Library of Medicine. ARS-UCD2.0. — URL: https://www.ncbi.nlm.nih.gov/datasets/genome/GCF_002263795.3/
4 DAVID Bioinformatics Resources. — URL: https://david.ncifcrf.gov/
5 Animal QTLdb. — URL: https://www.animalgenome.org/cgi-bin/QTLdb/index
6 Эксперименты проведены с соблюдением требований, изложенных в Директиве Европейского парламента и Совета Европейского союза 
2010/63/ЕС от 22 сентября 2010 года о защите животных, использующихся для научных целей, и принципов обращения с животными согласно 
статье 4 ФЗ РФ № 498-ФЗ (Федеральный закон от 27.12.2018 № 498-ФЗ (ред. от 24.07.2023) «Об ответственном обращении с животными  
и о внесении изменений в отдельные законодательные акты Российской Федерации».

Рис. 2: А — распределение однонуклеотидных мутаций по хромосомам скота абердин-ангусской породы в связи с уровнем достоверности 
(-log10 (p) по вероятностному суггестивному значению (синяя линия, p < 0,001) и критерию Бонферрони (красная линия, p < 1,25 × 10-6) для 
показателя цветового оттенка мяса L*; Б — квартиль вероятностного распределения ожидаемого и наблюдаемого отклонений от нормально-
го распределения для значений достоверности

Fig. 2: A — distribution of single nucleotide mutations on chromosomes of Aberdeen-Angus cattle in relation to the level of confidence (-log10 (p) 
by probabilistic suggestive value (blue line, p < 0.001) and Bonferroni criterion (red line, p < 1.25 × 10-6) for the meat color index L*; B — quartile of 
probability distribution of expected and observed deviations from the normal distribution for confidence values

Рис. 3: А — распределение однонуклеотидных мутаций по хромосомам скота абердин-ангусской породы в связи с уровнем достоверности 
(-log10 (p) по вероятностному суггестивному значению (синяя линия, p < 0,001) и критерию Бонферрони (красная линия, p < 1,25 × 10-6) для 
показателя цветового оттенка мяса а*; Б — квартиль вероятностного распределения ожидаемого и наблюдаемого отклонений от нормально-
го распределения для значений достоверности

Fig. 3: A — distribution of single nucleotide mutations on chromosomes of Aberdeen-Angus cattle in relation to the level of confidence (-log10 (p) by 
probabilistic suggestion (blue line, p < 0.001) and Bonferroni criterion (red line, p < 1.25 × 10-6) for meat color hue index a*; B — quartile of probability 
distribution of expected and observed deviations from the normal distribution for confidence values

Функциональные аннотации и выявление обога-
щения генов выполняли с привлечением базы данных 
DAVID4 и Animal QTL5.

Экспериментальные процедуры, использованные в 
настоящем исследовании, не противоречат Европей-
ской конвенции по защите позвоночных животных6.

Результаты и обсуждение / 
Results and discussion
В проведенном исследовании был проведен кон-

троль качества однонуклеотидных полиморфизмов в 
программе PLINK 1.9 (фильтры представлены в разде-
ле «Материал и методы исследования»), после которого 
количество SNP составило 39 928.

Результаты GWAS-анализа по оттенку мяса от темного 
к светлому (L*, рис. 2) показали значимые результаты на 
хромосомах 2–4, 7, 10, 12, 18, 20, 22 и 26, где достовер-
ность (р) варьировалась от 9,85 х 10-4 (Hapmap42518-
BTA-34464 SNP) до 5,99 х 10-6 (BTA-109138-no-rs SNP).

По зелено-пурпурному оттенку (а*, рис. 3) мяса уста-
новлены 37 SNP на 16 хромосомах из 29, и р варьи-
ровалось от 9,01 х 10-4 (BTB-00566241) до 8,45 х 10-5 

(Hapmap50771-BTA-74233).
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По желто-голубому оттенку (b*, рис. 4) выявлено 
66 SNP на 19 хромосомах из 29. Достоверность имеет 
диапазон от 9,98 х 10-4 (ARS-BFGL-NGS-97889) до  
9,35 х 10-5 (BTB-00396331 и BTB-00396414).

По всем признакам цветовых характеристик мяса и 
жира выявлены 233 SNP, из которых 147 — по мясу, 86 — 
по жиру. Из данного количества однонуклеотидных по-
лиморфизмов обнаружены 164 гена, где 102 — по мясу, 
62 — по жиру, внутри которых находится SNP или сцеп
ленных с ним (±0,2 Мб).

Структурная аннотация SNP (табл. 1) показала нали-
чие 25 генов, ассоциированных с цветовыми характери-
стиками мяса абердин-ангусской породы крупного ро-
гатого скота. Из них в 2 генах локализованы выявленные 
SNP  — белок 2, родственный рецептору LRP (LRP2), и 
каннабиноидный рецептор 2 (CNR2) на 2-й хромосоме. 
Ген LRP2 аннотирован у млекопитающих, в частности у 
человека. Так, в исследованиях Yuan Zhou и др. он вы-
явлен с помощью полногеномного ассоциативного ис-
следования и ассоциирован с риском рецидива рас-
сеянного склероза  [13]. Один из полиморфизмов гена 
CNR2 влияет на массу тела и резистентность к инсули-
ну у людей, склонных к ожирению и имеющих сахарный 
диабет [14]. Для подчеркивания важности взаимосвязи 
данных генов со спектральными значениями мяса обра-
тимся к направлению нутригеномики.

Исследования нутригеномики были проведены на лю-
дях и мышах для изучения молекулярной основы таких 
заболеваний, как ожирение, сердечно-сосудистые за-
болевания и рак, чтобы понять их через взаимодействие 
между генами, отвечающих за питание [15]. Обычно мо-
дели грызунов используются в научных исследованиях 
для изучения влияния признаков на функцию генома [16]. 
Хотя подобные методы на сельскохозяйственных живот-
ных всё еще находятся в состоянии развития, исследо-
вания в области нутригеномики совершенствуются, осо-
бенно в мясной промышленности, поскольку мясные 
продукты напрямую влияют на здоровье человека. Ну-
тригеномные исследования помогли лучше понять кле-
точные пути, которые таким образом влияют на профиль 
жирных кислот и мраморность мяса. Данная информа-
ция может принести пользу животноводческой отрасли, 
стимулируя ее производить вещества или химические 
соединения, которые могут модулировать экспрессию 
генов, что приводит к улучшению качества мяса [17].

Цвет подкожной жировой ткани зависит от возрас-
та, пола и породы крупного рогатого скота. Наиболее 
важным внешним фактором является состав рациона, и 
его влияние зависит от продолжительности кормления. 
У  крупного рогатого скота, кормом которого является 
зеленая масса, обычно жир туши более желтый, чем у 
животных, которые получают концентраты, что вызвано 

Рис. 4: А — распределение однонуклеотидных мутаций по хромосомам скота абердин-ангусской породы в связи с уровнем достоверности 
(-log10 (p) по вероятностному суггестивному значению (синяя линия, p < 0,001) и критерию Бонферрони (красная линия, p < 1,25×10-6)  
для показателя цветового оттенка мяса b*; Б — квартиль вероятностного распределения ожидаемого и наблюдаемого отклонений  
от нормального распределения для значений достоверности

Fig. 4: A — distribution of single nucleotide mutations on chromosomes of Aberdeen-Angus cattle in relation to the level of confidence (-log10 (p)  
by probabilistic suggestive value (blue line, p < 0.001) and Bonferroni criterion (red line, p < 1.25 × 10-6) for meat color hue index b*;  
B — quartile of probability distribution of expected and observed deviations from the normal distribution for confidence values
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Таблица 1. Структурная аннотация значимых SNP по цветовым 
характеристикам мяса

Table 1. Structural annotation of significant SNPs for meat color 
characteristics

№ хр. Ген* Протяженность SNP признак

2

LRP2 26854365...27031117 ARS-BFGL-NGS-39504 a*

ABCB11 27112431…27212722 ARS-BFGL-NGS-39504 a*

GRHL3 128563980…128599988 ARS-BFGL-NGS-45691 L*

CNR2 129001537…129039179 ARS-BFGL-NGS-91346 L*

MYOM3 128788356…128840347 ARS-BFGL-NGS-91346 L*

HMGCL 129091585…129109718 ARS-BFGL-NGS-91346 L*

4
TWIST1 27817880…27819874 ARS-BFGL-NGS-65240 b*

CALD1 98449568…98681120 BTA-71813-no-rs b*

5 RBFOX2 73895772...74189001 BTB-00230297 b*

10 ABHD4 22200345…22212614 Hapmap47763-BTA-87494 L*

11 SDC1 78629631…78653584 ARS-BFGL-NGS-53147 a*

17

FGF2 34801330...34860849 Hapmap51444-BTA-40815 b*

BBS12 34936424...34948933 Hapmap51444-BTA-40815 b*

IL21 35063113…35070244 Hapmap51444-BTA-40815 b*

18
HSD17B2 8586361…8679831 ARS-BFGL-NGS-34817 L*

MLYCD 10240307…10253200 ARS-BFGL-NGS-3671 L*

19 ADAP2 18013982…18039921 ARS-BFGL-NGS-112779 b*

21 CRIP2 69743955…69748969 ARS-BFGL-NGS-33371 a*

22

TLR9 48676670…48680933 ARS-BFGL-NGS-102498 L*

ALAS1 48689689…48703919 ARS-BFGL-NGS-102498 L*

ACY1 48948307...48953175 ARS-BFGL-NGS-102498 L*

24
GREB1L 34674856…34918909 Hapmap47666-BTA-57955 a*

IER3IP1 46854674…46871859 ARS-BFGL-NGS-101036 a*

26
RBM20 31202078...31399463 ARS-BFGL-NGS-38183 L*

TCF7L2 33466304…33668681 ARS-BFGL-NGS-14 L*

Примечание: жирным шрифтом выделены гены, внутри которых  
локализованы выявленные SNP.

содержанием каротиноидов в зеленом корме. Хотя во 
многих странах к желтому тушному жиру относятся не-
гативно, данные свидетельствуют о том, что он связан 
с более здоровым профилем жирных кислот и содержа-
нием антиоксидантов в говядине.

Проведенный полногеномный анализ по жиру спек-
тра L* (рис. 5) выявил 35 значимых SNP на хромосомах 
2–11, 15, 19, 21, 22, 24, 25, 28 и 29. Наибольшее значе-
ние достоверности у SNP BTB-01576481, расположен-
ного на 9-й хромосоме (р = 7,47 х 10-5), наименьшее — 
у BTA-72397-no-rs и BTB-00168676, находящихся на 4-й 
хромосоме (р = 9.98 х 10-4).

GWA-анализ по оттенку жира а* (рис. 6) обнару-
жил 28 SNP на 15 хромосомах из 29 идентифицирован-
ных. SNP BTA-106005-no-rs на 22-й хромосоме име-
ет наибольшую достоверность (р = 6,52 х 10-5), а SNP  
BTB-01786632 и ARS-BFGL-NGS-117317 — наименьшую 
при р = 9,70 х 10-4.

Полногеномный анализ цветового оттенка жира b* 
(рис. 7) выявил 23 SNP на хромосомах 1, 2, 4, 6, 8–11, 
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Рис. 5: А — распределение однонуклеотидных мутаций по хромосомам скота абердин-ангусской породы в связи с уровнем достоверности 
(-log10 (p) по вероятностному суггестивному значению (синяя линия, p < 0,001) и критерию Бонферрони (красная линия, p < 1,25 × 10-6) для 
показателя цветового оттенка жира L*; Б — квартиль вероятностного распределения ожидаемого и наблюдаемого отклонений от нормально-
го распределения для значений достоверности

Fig. 5: A — distribution of single nucleotide mutations on chromosomes of Aberdeen-Angus cattle in relation to the confidence level (-log10 (p) 
according to the probability suggestion (blue line, p < 0.001) and Bonferroni criterion (red line, p < 1.25 × 10-6) for the fat color index L*;  
B — quartile of the probability distribution of expected and observed deviations from the normal distribution for confidence values

Рис. 6: А — распределение однонуклеотидных мутаций по хромосомам скота абердин-ангусской породы в связи с уровнем достоверности 
(-log10 (p) по вероятностному суггестивному значению (синяя линия, p < 0,001) и критерию Бонферрони (красная линия, p < 1,25 ×10-6) для 
показателя цветового оттенка жира а*; Б — квартиль вероятностного распределения ожидаемого и наблюдаемого отклонений от нормально-
го распределения для значений достоверности

Fig. 6: A — distribution of single nucleotide mutations on chromosomes of Aberdeen-Angus cattle in relation to the level of confidence (-log10 (p) by 
probabilistic suggestive value (blue line, p < 0.001) and Bonferroni criterion (red line, p < 1.25 × 10-6) for the indicator of fat color shade a*;  
B — quartile of probability distribution of expected and observed deviations from the normal distribution for confidence values

Рис. 7: А — распределение однонуклеотидных мутаций по хромосомам скота абердин-ангусской породы в связи с уровнем достоверности 
(-log10 (p) по вероятностному суггестивному значению (синяя линия, p < 0,001) и критерию Бонферрони (красная линия, p < 1,25 × 10-6) для 
показателя цветового оттенка жира b*; Б — квартиль вероятностного распределения ожидаемого и наблюдаемого отклонений от нормально-
го распределения для значений достоверности

Fig. 7: A — distribution of single nucleotide mutations on chromosomes of Aberdeen-Angus cattle in relation to the confidence level (-log10 (p) 
according to the probability summation (blue line, p < 0.001) and Bonferroni criterion (red line, p < 1.25 × 10-6) for the indicator of fat color shade b*; 
B — quartile of the probability distribution of the expected and observed deviations from the normal distribution for confidence values
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13–16, 25 и 29. Набольшее значение достоверности име-
ет SNP BTB-01757448 на 8-й хромосоме (р = 8,95 х 10-5), 
наименьшее — SNP Hapmap48671-BTA-17038, располо-
женный на 11-й хромосоме (р = 9.98 х 10-4).

Структурная аннотация значимых SNP (табл. 2), ас-
социированных с показателем цвета жировой ткани, 
показала наличие 26 генов, из них внутри 2 находят-
ся однонуклеотидные полиморфизмы ген SCIN, распо-
ложенный на 4-й хромосоме, и ген ANTXR1 — на 11-й. 
В полногеномных ассоциативных исследованиях Slim 
Ben-Jemaa и др., проведенных на популяции маремман-
ского скота, идентифицированный ген SCIN участвует в 
нескольких биологических процессах (BP), связанных с 
актином  — важным фактором сократительных свойств 
мышц, таких как укупоривание нитей (GO:0051693), их 
разрыв (GO:0051014), полимеризация или деполиме-
ризация (GO:0008154) и реорганизация цитоскелета 
(GO:0031532)  [18]. Актин является строительным бло-
ком тонких нитей скелетных мышц и вместе с миозином 
может влиять на качество мяса после убоя [19].

Ген ANTXR1 (рецептор 1 сибиреязвенного токсина) 
участвует во множестве, казалось бы, несвязанных меж-
ду собой действий, включая реакцию хозяина на инфек-
цию Bacillus anthracis, регуляцию отложения коллаге-
на в тканях и работу в качестве рецептора сенекавируса 
А (SVA), также известный как вирус долины Сенека (SVV). 

Таблица 2. Структурная аннотация значимых SNP по цветовым 
характеристикам жира
Table 2. Structural annotation of significant SNPs on fat color 
characteristics

№ хр. Ген* Протяженность SNP признак

4
SCIN 20624490…20702627 BTA-72397-no-rs L*
ARL4A 20764648...20766198 BTA-72397-no-rs L*
BMPER 62664281…62917010 ARS-BFGL-NGS-86043 b*

8
ELP3 10592046…10734681 Hapmap59136-ss46526301 a*
EBF2 73140595...73360337 BTB-00352963 L*
RMI1 77229773…77249516 ARS-BFGL-NGS-79809 a*

11
ANTXR1 67359835...67618045 Hapmap48671-BTA-17038 b*
BMP10 67212386...67219103 Hapmap48671-BTA-17038 b*

19 COPRS 18255752…18260611 ARS-BFGL-NGS-19462 L*

21

CHRNB4 30996280...31015137 UA-IFASA-8902 L*
CHRNA3 30977362…30991920 ARS-BFGL-NGS-24797 L*
CHRNA5 30945440…30973322 UA-IFASA-8902 L*
NRG4 31219219…31337391 UA-IFASA-8902 L*
CYP1A1 33949148…33955228 ARS-BFGL-NGS-24846 L*
CYP1A2 33923109…33930076 ARS-BFGL-NGS-24846 L*
UBL7 34210027...34223394 ARS-BFGL-NGS-24846 L*
SEMA7A 34234871…34258815 ARS-BFGL-NGS-24846 L*

24 BCL2 61396513...61589028 ARS-BFGL-BAC-36464 L*

25

AMDHD2 2018233...2024929 ARS-BFGL-NGS-91926 b*
NTN3 1975804…1978415 Hapmap24932-BTC-015659 b*
PDPK1 2028629…2101813 ARS-BFGL-NGS-116067 b*
PRSS21 2240109…2249064 ARS-BFGL-NGS-116067 b*
THOC6 2441340...2444370 ARS-BFGL-NGS-91926 a*

29
TM7SF2 43317941…43322617 ARS-BFGL-NGS-80659 b*
DPF2 43538837...43551500 ARS-BFGL-NGS-80659 b*
DHCR7 48285095...48304736 ARS-BFGL-NGS-110729 L*

Примечание: жирным шрифтом выделены гены, внутри которых  
локализованы выявленные SNP.
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Более того, активация гена ANTXR1 в опухолях дела-
ет SVA удобным терапевтическим методом для целена-
правленного уничтожения раковых клеток. В исследова-
нии Paula R. Chen и др. биологическую значимость гена 
ANTXR1 как рецептора SVA оценивали путем заражения 
свиней, у которых была делеция и (или) вставка нуклео-
тидов в первом экзоне. Нокаутные по гену ANTXR1 (KO) 
свиньи демонстрировали признаки, соответствующие 
редкому заболеванию человека — синдрому ГАПО (син-
дром множественных врожденных аномалий соедини-
тельной ткани). Фибробласты свиней дикого типа (WT) 
поддерживали репликацию SVA, тогда как фибробласты 
свиней КО устойчивы к инфекции [20]. 

В совокупности все функционально полученные гены 
(табл. 3) в программе DAVID можно разделить на сле-
дующие группы:

1.	 Функции нервной системы — развитие ЦНС (гены 
GRHL3, SCIN, ELP3, THOC6), развитие и процесс нерв-
ной системы (гены RBFOX2, CHRNA3, CHRNA5, NRG4, 
SEMA7A, DPF2).

2.	 Развитие органов, сосудов, суставов  — разви-
тие аорты (ген LRP2), развитие кровеносных сосудов, 
развитие зачатков мочеточника (ген BMPER), разви-
тие кровеносных сосудов (ген ANTXR1), развитие почек 
и сердца (гены BMP10, ADAP2, GREB1L, RBM20), раз-
витие легких, органов животных (гены FGF2, CYP1A2), 
развитие мышечных органов (ген COPRS), мозга (ген 
IER3IP1), кровеносных сосудов (ген TCF7L2).

3.	 Метаболические процессы и биосинтез  — мета-
болический процесс жирных кислот, желчных кислот, 
транспорт желчных кислот, регуляция бета-окисления 
жирных кислот, гомеостаз холестерина (ген ABCB11), 
регуляция метаболического процесса (ген CNR2), ката-
болический процесс лейцина, процесс их обмена, про-
цесс биосинтеза кетоновых тел (ген HMGCL), положи-
тельная регуляция бета-окисления жирных кислот (ген 
TWIST1), гомеостаз глюкозы (ген RMI1), процесс ката-
болизма липидов, липидный гомеостаз (ген ABHD4), 
процесс биосинтеза жирных кислот (ген MLYCD), ме-
таболический процесс длинноцепочечных жирных 
кислот (CYP1A1), процесс биосинтеза гемоглобина 
(ген ALAS1), метаболический процесс углеводов (ген 
AMDHD2) и процесс биосинтеза холестерина (гены 
TM7SF2, DHCR7).

4.	 Клеточные процессы, мышцы, ткани и кости  — 
дифференцировка бурых жировых клеток (гены ARL4A, 
EBF2), регуляция минерализации костей (ген TWIST1), 
развитие жировой ткани (ген EBF2), развитие попе-
речно-полосатых мышечных клеток (ген SDC1), поло-
жительная регуляция пролиферации клеток сердечной 
мышцы, дифференцировка эпителиальных клеток мо-
лочной железы (ген FGF2), сокращение гладких мышц 
(ген CHRNB4), связывание ионов металлов (ген CRIP2), 
развитие эритроцитов (ген ALAS1), клеточный процесс 
метаболизма аминокислот (ген ACY1), сокращение 
мышц (ген NTN3).

5.	 Иммунитет — иммунный ответ (ген IL21), врожден-
ный иммунный ответ (гены UBL7, TLR9).

6.	 Репродуктивные свойства и эмбриональное раз-
витие  — репродуктивный процесс (ген ABHD4), вну-
триутробное эмбриональное развитие, развитие пла-
центы (ген HSD17B2), сперматогенез (ген PRSS21).

Один не вошел ни в одну из групп — ген BBS12, от-
вечающий за кормовое поведение животных. По иссле-
дованиям Т. Chang и др., данный ген связан с выходом 
мяса, массой передней голяшки у китайского симмен-
тальского мясного скота [21].

Таблица 3. Функциональная аннотация генов-кандидатов по 
цветовым характеристикам мяса и жира в программе DAVID

Table 3. Functional annotation of candidate genes for meat and fat 
color characteristics in the DAVID program

Ген Функциональная аннотация

LRP2 развитие аорты

ABCB11
метаболический процесс жирных кислот, метаболический 
процесс желчных кислот, транспорт желчных кислот, регуляция 
бета-окисления жирных кислот, гомеостаз холестерина

GRHL3 развитие центральной нервной системы, развитие эпидермиса

CNR2 регуляция метаболического процесса

MYOM3 сокращение мышц

HMGCL
катаболический процесс лейцина, процесс обмена 
липидов, митохондриальная организация, процесс биосинтеза 
кетоновых тел

SCIN развитие центральной нервной системы

ARL4A дифференцировка бурых жировых клеток

TWIST1 регуляция минерализации костей, положительная регуляция 
бета-окисления жирных кислот

BMPER развитие кровеносных сосудов, развитие зачатков мочеточника

CALD1 мышечное сокращение 

RBFOX2 развитие нервной системы

ELP3 развитие центральной нервной системы

EBF2 дифференцировка бурых жировых клеток, развитие жировой 
ткани

RMI1 рост многоклеточного организма, гомеостаз глюкозы

ABHD4 процесс катаболизма липидов, липидный гомеостаз

ANTXR1 развитие кровеносных сосудов, репродуктивный процесс

BMP10 развитие почек, развитие сердца

SDC1 развитие поперечно-полосатых мышечных клеток

FGF2

морфогенез органов животных, развитие легких, развитие 
органов животных, положительная регуляция пролиферации 
клеток сердечной мышцы, дифференцировка эпителиальных 
клеток молочной железы

BBS12 кормовое поведение

IL21 иммунный ответ

HSD17B2 внутриутробное эмбриональное развитие, развитие плаценты

MLYCD процесс биосинтеза жирных кислот

ADAP2 развитие сердца

COPRS развитие мышечных органов

CHRNB4 сокращение гладких мышц, регуляция сокращения гладких 
мышц

CHRNA3 развитие нервной системы

CHRNA5 процесс нервной системы

NRG4 развитие нервной системы

CYP1A1 метаболический процесс длинноцепочечных жирных кислот

CYP1A2 развитие легких

UBL7 врожденный иммунный ответ

SEMA7A развитие нервной системы

CRIP2 связывание ионов металлов

TLR9 врожденный иммунный ответ

ALAS1 процесс биосинтеза гемоглобина, развитие 
эритроцитов, реакция на желчную кислоту

ACY1 клеточный процесс метаболизма аминокислот

GREB1L развитие почек, развитие сердечного желудочка

IER3IP1 развитие мозга

BCL2 процесс почечной системы

AMDHD2 метаболический процесс углеводов

NTN3 сокращение мышц

PDPK1 развитие клеток поджелудочной железы типа B

PRSS21 сперматогенез

THOC6 развитие центральной нервной системы

RBM20 развитие сердца

TCF7L2 развитие кровеносных сосудов

TM7SF2 процесс биосинтеза холестерина

DPF2 развитие нервной системы

DHCR7 процесс биосинтеза холестерина

Примечание: жирным шрифтом выделены гены, внутри которых  
локализованы выявленные SNP.
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Интенсивное развитие молекулярно-генетических 

методов в последние четверть века открывает новые 
возможности в ускорении прогресса в селекции живот-
ных от определения отдельных генов, контролирующих 
единичные физиологические процессы, до локусов коли-
чественных признаков (QTL) — регионов в геноме, ответ-
ственных за наследование признаков, и однонуклеотид-
ных замен или точечных мутаций (SNP), маркирующих 
комплекс продуктивных качеств животного [22], в связи с 
чем был проведен анализ выявленных генов по базе QTL 
крупного рогатого скота и свиней, после которого оста-
лись только 13 генов, ранее встречающихся в научных 
исследованиях (табл. 4). Так, ген LRP2, выявленный при 
GWA-анализе на телках голштинской породы, ассоции-
рован с числом осеменений до стельности [23] и эксте-
рьерным признаком — бороздой вымени [24]. Ген SCIN 
(TNC) в популяции товарных гибридов второго поколения 
взаимосвязан с цветом мяса [25]. Интерес представля-
ет ген ANTXR1, который ассоциирован с выходом (про-
центом) молочного жира в популяции молочного ско-
та датской голштинской и джерсейской породы  [26]. 
Остальные гены хоть и ассоциированы с цветовыми ха-
рактеристиками мяса и жира крупного рогатого скота 
абердин-ангусской породы и имеют научное доказатель-
ство с другими признаками у животных, но не имеют кон-
кретной точки замены SNP (внутри гена не найдена), в 
связи с чем для их практического применения необходи-
мы дополнительные исследования.

Выводы/Conclusions
Проведение генетического анализа цветовых харак-

теристик мяса и жира говядины для выявления маркер-
ной основы и точечной замены нуклеотида является ин-
тересной и практико-обоснованной задачей. В данном 
исследовании были взяты фактические данные, полу-
ченные при измерении спектров мяса и жира опытной 
популяции крупного рогатого скота абердин-ангусской 
породы. Полногеномное ассоциативное исследование 
и аннотация полученных SNP и сцепленных с ними реги-
онов (±0,2 Мб) выявили наличие 25 генов по цветовым 
спектрам мяса и 26 — по жировой ткани. Из них 3 гена 

Таблица 4. Функциональная аннотация генов-кандидатов  
по базе Animal QTL
Table 4. Functional annotation of candidate genes by Animal  
QTL database

№ хр. Ген Показатели количественных признаков согласно 
генной аннотации

2
LRP2 Фертильность (QTL:212457) 

Борозда вымени (QTL:28162)

GRHL3 Пупочная грыжа (QTL:284953)

4 SCIN Цвет мяса (QTL:17767)

10 ABHD4 Шпик на 10-м ребре (QTL:257711)

11
ANTXR1 Процент молочного жира (QTL:35040)

SDC1 Длина корпуса (QTL:12996; QTL: 12995)
Масса тела (QTL:12994)

17 FGF2 Соотношение кальция и фосфора (QTL:161345)

21

CHRNA3 Содержание гадолеиновой кислоты (QTL:193505)

NRG4 Дни достижения 100 кг (QTL:262678; QTL: 262682)

CYP1A2 Возраст полового созревания (QTL:220870)

24 BCL2 Цвет мяса (QTL:240048)
Индекс массы тела (QTL:239853)

25 NTN3 Восприимчивость к вирусу лейкоза крупного рогатого 
скота (QTL:135886)

26 TCF7L2

Выход молочного жира (QTL:10199)
Процент молочного белка (QTL:10196)
Выход молочного белка (QTL:10197)
Удой молока (QTL:10198)
Индекс чистой прибыли (QTL:10200)

Примечание: жирным шрифтом выделены гены, внутри которых 
локализованы выявленные SNP.
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представляют особый интерес в дальнейшем использо-
вании — гены LRP2, SCIN и ANTXR1, так как в них нахо-
дятся выявленные SNP, и они ассоциированы со значи-
мыми показателями, а именно с фертильностью, цветом 
мяса и выходом молочного жира. В дальнейшем по дан-
ным генам необходимо провести оценку влияния их ге-
нотипов на хозяйственно полезные признаки и смоде-
лировать тест-системы и (или) мультиплексные панели, 
а также провести массовый скрининг на разных популя-
циях крупного рогатого скота мясного и молочного на-
правлений продуктивности.
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