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Реферат. Структура генофонда популяции сельскохозяйственных животных по генам, ассоциируе-
мым с хозяйственно полезными признаками, изменчива под влиянием селекционных процессов. Целью 
данного исследования являлось изучение генетической структуры популяции казахской белоголовой 
породы на Южном Урале по полиморфизмам генов гормона роста и лептина. Объект исследования – 
ремонтные бычки казахской белоголовой породы скота из племрепродуктора ООО «Омеко-труд» Орен-
бургской области, которых разделили на две группы в зависимости от сезона рождения (осень и весна). 
Молодняк генотипировали по полиморфизмам GH L127V и LEP A80V методом ПЦР-ПДРФ. В двух после-
довательных поколениях бычков (весеннего и осеннего сезона рождения) присутствуют аллели L и V 
в локусе гена гормона роста, а также A и V – в локусе гена лептина. Различия по частоте встречаемо-
сти аллелей и генотипов изучаемых полиморфизмов, в зависимости от сезона отёла, обусловливаются 
влиянием организации воспроизводства стада и племенного подбора родительских пар на структуру 
генофонда популяции. В среднем по всем бычкам доля носителей гомозиготных генотипов различалась 
на 19,6% в пользу LL-варианта гена GH. Гетерозиготный генотип встречался у трети (34,2%) поголовья. 
Доля доминирующего LEPAA генотипа превосходила количество особей других вариантов гена лептина 
на 27,4–39,4%. Наличие в популяции 30,3% носителей V-аллели позволяет организовать целенаправ-
ленную селекционно-племенную работу с учётом полиморфизма гена LEP. Общим для исследуемых вы-
борок и изучаемых нуклеотидных замен являлось превышение ожидаемой гетерозиготности над наблю-
даемой, свидетельствующее о снижении уровня генетического разнообразия вследствие неслучайного 
скрещивания и давления искусственного отбора, а также о повышении инбредности популяции. Отно-
сительно высокое число эффективных аллелей (Ne = 1,730–1,976) создаёт предпосылки для внедрения 
маркер-ориентированной селекции, направленной на повышение мясной продуктивности казахского 
белоголового скота.

Ключевые слова: казахская белоголовая порода, генетическая структура, генотип, ал-
лель, частота, ген гормона роста, ген лептина, полиморфизм

GENETIC STRUCTURE OF THE KAZAKH WHITE-HEADED 
POPULATION IN THE SOUTHERN URALS BY POLYMORPHISMS 

OF GROWTH HORMONE AND LEPTIN GENES
Al’bek K. Sangakov 

Federal Research Centre of Biological Systems and Agro-technologies 
of the Russian Academy of Sciences, Orenburg, Russia
sangakovak@mail.ru, ORCID 0009-0005-9843-4572

Abstract. The gene pool structure of the population of farm animals by genes associated with economi-
cal traits is variable under the infl uence of breeding processes. The purpose of this research was to study the 
genetic structure of the population of the Kazakh White-Headed breed in the Southern Urals by polymorphisms 
of the growth hormone and leptin genes. The subject for the research was replacement bulls of the Kazakh 
White-Headed cattle breed from the breeding farm OOO Omeko-Trud in the Orenburg region, which were 
divided into two groups depending on the season of birth (autumn and spring). The young animals were geno-
typed by GH L127V and LEP A80V polymorphisms using PCR-RFLP method. In two consecutive generations 
of bulls (spring and autumn season of birth), alleles L and V are present at the growth hormone gene locus, 
as well as A and V at the leptin gene locus. Diff erences in the frequency of alleles and genotypes of the poly-
morphisms under study depending on the calving season, are due to the infl uence of the organization of herd 
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reproduction and stud breeding of breeding pairs on the structure of the population gene pool. On average, 
in all bulls, the proportion of carriers of homozygous genotypes diff ered by 19.6% in favor of the LL variant of 
the GH gene. The heterozygous genotype was found in a third (34.2%) of the livestock. The proportion of the 
dominant LEPAA genotype exceeded the number of individuals with other leptin gene variants by 27.4–39.4%. 
The presence of 30.3% of V-allele carriers in the population makes it possible to organize targeted selection 
and breeding work, taking into account the polymorphism of the LEP gene. Common to the study samples 
and the nucleotide substitutions studied was an excess of the expected heterozygosity over the observed 
one, indicating a decrease in the level of genetic diversity due to non-random crossing and artifi cial selection 
pressure, as well as an increase in population inbreedness. A relatively high number of eff ective alleles (Ne = 
1.730–1.976) creates the preconditions for the introduction of marker-assisted selection aimed at increasing 
the meat productivity of Kazakh White-Headed cattle.

Keywords: Kazakh White-Headed breed, genetic structure, genotype, allele, frequency, 
growth hormone gene, leptin gene, polymorphism
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Введение. Генетическая структура любой 
популяции сельскохозяйственных животных из-
менчива под влиянием селекционных процессов 
[1–3]. Длительное время характеристика разно-
образия пород, популяций и стад мясного скота 
базировалась, главным образом, на морфологиче-
ских признаках, экстерьерно-конституциональных 
особенностях и продуктивных качествах. Однако 
дифференциация по фенотипу животных не даёт 
полной оценки внутривидовой изменчивости и 
зачастую ограничена тем, что выраженность от-
дельных признаков и внешнего вида в целом в 
значительной степени обусловлены факторами 
окружающей среды [4; 5]. Высокая перспектива 
открывается перед выявлением полиморфизмов 
ДНК, которые дополняют популяционную гене-
тику новыми знаниями о динамике генофонда и 
выводят на новый уровень программы управления 
и сохранения генетических и породных ресурсов 
[6; 7]. 

Количественные признаки мясной продуктив-
ности крупного рогатого скота характеризуются 
относительно высокой наследуемостью, свиде-
тельствующей о значительном влиянии генетиче-
ских факторов на их изменчивость. Нуклеотидные 
замены в гене гормона роста обусловливают ва-
риабельность динамики живой массы и линейных 
промеров, убойных показателей, морфологиче-
ского состава туши у носителей разных генотипов 
[8–11]. Полиморфизмы гена лептина (LEP) ассоци-
ированы с липидным обменом у животных и на-
прямую связаны с жировыми отложениями и ре-
продуктивной способностью. Продукт этого гена, 
белок лептин, синтезируется жировыми клетками 
и воздействует на гипоталамус, регулируя аппе-
тит и ощущение насыщения [12]. Таким образом, 
мониторинг генофонда популяции казахской бело-
головой породы по генам GH и LEP и прогнозирова-
ние его динамики в процессе направленной селек-
ционно-племенной работы в мясном скотоводстве 
имеет высокое экономическое значение [13]. 

Цель исследования – изучить генетическую 
структуру популяции казахской белоголовой по-
роды на Южном Урале по полиморфизмам генов 
гормона роста и лептина. 

Методология и методы. Объектом исследо-
вания являлось поголовье казахской белоголовой 
породы скота из племрепродуктора ООО «Омеко-
труд» Оренбургской области. Подопытных бычков 
подразделили на 2 группы в зависимости от сезона 
рождения. Молодняк I группы (бычки, n = 60 гол., 
рождения осень 2023 г.) и молодняк II группы 
(бычки, n = 57 гол., рождения весна 2024 г.) ге-
нотипировали по полиморфизмам GH L127V и LEP 
A80V генов гормона роста и лептина. Все группы 
молодняка с 8- до 15-месячного возраста содержа-
лись по технологии мясного скотоводства приме-
нительно к системам летнего пастбищного (I груп-
па) и зимнего стойлового (II группа) содержания. 
До отъёма (возраст 7–8 месяцев) бычки находи-
лись на подсосе под матерями.

Выделение ДНК производилось из цель-
ной крови с использованием набора реагентов 
для выделения геномной ДНК «М-сорб кровь» 
(«Синтол», Россия). ПЦР-амплификацию прово-
дили на термоциклере Biorad T100 (BioRad, Син-
гапур) в смеси объёмом 15 мкл, содержащей по 
1,5 мкл смеси динитрофосфатов и 10х-буфера, 
по 0,03 мкл каждого праймера концентрацией 
100 мМ и 1 е.а. Taq-полимеразы. Дизайн прайме-
ров проводился с помощью онлайн-инструмен-
та BLAST NCBI (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/). 
Подбор эндонуклеаз рестрикции осуществляли в 
программе NEBcutter v2.0. (https://nc2.neb.com/
NEBcutter2/). Использовались ферменты AluI 
и Eco91I (ООО «СибЭнзайм», Россия). Исследо-
вания выполнялись на оборудовании лаборатории 
иммуногенетики и ДНК-технологий ВНИИОК – фи-
лиала ФГБНУ «Северо-Кавказский федеральный 
научный аграрный центр» (свидетельство ПЖ-77 
№ 008326 от 18.04.2018 г) и в ЦКП ФНЦ БСТ РАН 
(http://цкп-бст.рф).
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Анализ данных проводили с использованием 
программы «Statistica 10» («Stat Soft Inc.», США) 
по алгоритмам непараметрической статистики. Со-
ответствие наблюдаемых и ожидаемых генотипов 
генному равновесию проверяли методом хи-ква-
драт (χ2). 

Результаты и обсуждение. Анализ гене-
тической структуры стада по полиморфизму гена 
гормона роста свидетельствует о наличии особей 
3-х генотипов (LL-LV-VV) в исследуемых выборках 
животных независимо от сезона рождения (табл. 
1), причём встречаемость полиморфных вариантов 
гена GH у бычков от осеннего отёла не соответст-
вовала ожидаемому распределению Харди – Вайн-
берга (χ2 = 7,58; P < 0,05), тогда как у молодняка 
весеннего отёла была близка к равновесному со-
стоянию (χ2 = 2,23; P > 0,05). Общей тенденцией 
для бычков I и II групп была невысокая частота 
гомозиготного генотипа GHVV, которая варьировала 
от 0,166 до 0,298 у I и II группы соответственно. 
Напротив, гомозиготный вариант GHLL имел доми-
нирующее распространение в стаде, объединяю-
щий 38,6–46,7% особей изучаемых выборок. 

Молодняк I группы отличался более высокой 
частотой встречаемости генотипов LL (на 0,081) и 
LV (на 0,051) относительно II группы животных, в 
то время как бычки II группы превосходили анало-
гов осеннего сезона отёла по доле особей с вари-
антом VV гена гормона роста на 0,132. 

Встречаемость аллелей также различалась 
между исследуемыми выборками животных, при 
этом частота превалирующей L аллели гена гор-
мона роста варьировала в пределах 0,544–0,650 

при максимальном значении у молодняка I груп-
пы. Наивысшее распространение альтернативной 
V-аллели отмечалось во II группе бычков, которая 
превосходила на 0,106 аналогов осеннего сезона 
отёла.

Различия в генетической структуре между 
двумя выборками бычков, в зависимости от сезо-
на рождения, обусловливались генотипами роди-
тельских пар, участвующих в племенном подбо-
ре. В первую очередь, пластичность генофонда 
определяется использованием отцов-носителей 
альтернативных аллелей [3]. Ротация быков-про-
изводителей в маточных гуртах во время случной 
кампании обеспечит более выровненное по гено-
типу потомство. Поэтому важно при изучении ге-
нетической структуры популяции оценить распре-
деление генотипов у всего поколения ремонтного 
молодняка. Так, в среднем по всем бычкам доля 
носителей гомозиготных генотипов различалась 
на 19,6% в пользу LL-варианта гена GH. Гетерози-
готный генотип встречался у трети (34,2%) пого-
ловья. Гетерогенность популяции, в зависимости 
от сезона отёла, значительно повлияла на несба-
лансированное состояние генофонда стада, исхо-
дя из достоверной разницы между наблюдаемыми 
и ожидаемыми частотами генотипов по гену GH 
(χ2 = 9,7; P < 0,01). Это свидетельствует о том, что 
большое влияние на структуру генофонда изуча-
емого стада оказывает организация воспроизвод-
ства поголовья и племенной подбор родительских 
пар [13].

Аналогичные результаты получены при ге-
нотипировании бычков по полиморфизму гена 

Таблица 1 – Генетическая структура казахской белоголовой породы по полиморфизмам генов GH и LEP

Группа 
Частота встречаемости

χ2

генотипов аллелей
GH 

I группа (n = 60)
Фактическая

LL LV VV L V
2,23

(P = 0,33)0,467 0,367 0,166
0,650 0,350

Ожидаемая 0,422 0,455 0,123

II группа (n = 57)
Фактическая 0,386 0,316 0,298

0,544 0,456 7,58
(P = 0,02)Ожидаемая 0,296 0,496 0,208

В среднем (n = 117)
Фактическая 0,427 0,342 0,231

0,598 0,402 9,7
(P = 0,008)Ожидаемая 0,358 0,480 0,162

LEP

I группа (n = 60)
Фактическая

AA AV VV A V
8,86

(P = 0,012)0,400 0,300 0,300
0,550 0,450

Ожидаемая 0,303 0,495 0,202

II группа (n = 57)
Фактическая 0,719 0,263 0,018

0,851 0,149 0,05
(P = 0,974)Ожидаемая 0,724 0,254 0,022

В среднем (n = 117)
Фактическая 0,556 0,282 0,162

0,697 0,303 12,82
(P = 0,002)Ожидаемая 0,486 0,422 0,092

ТРИБУНА МОЛОДЫХ УЧЁНЫХ
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LEP, где было выявлено различное соответствие 
структуры генофонда равновесному состоянию по 
закону Харди – Вайнберга в изучаемых выборках. 
Так, отклонение фактической частоты генотипов 
от ожидаемой в целом по стаду было достоверным 
(χ2 = 12,82; P < 0,01). Однако если рассматривать 
выборки по отдельности, то во II группе молод-
няка распределение генотипов было близко к оп-
тимальному соотношению (χ2 = 0,05; P = 0,974), 
в то время как бычки I группы характеризовались 
неравновесным состоянием генофонда (χ2 = 8,86; 
P < 0,05). Кроме того, в выборке II группы наи-
большее распространение получили гомозиготные 
особи LEPAA с превосходством на 0,456–0,701 от-
носительно носителей гетерозиготных и гомози-
готных генотипов LEPAV и LEPVV соответственно. 
В генофонде бычков I подборки была схожая си-
туация, но с меньшей разностью в частотах. Так, 
наивысшая встречаемость (0,400) выявлена у ге-
нотипа LEPAA, что превышало долю гетерозиготных 
и гомозиготных носителей на 10%.

Сравнивая структуры генофонда двух групп 
по гену LEP, следует отметить существенные раз-
личия по встречаемости носителей гомозиготных 
генотипов. Так, минимальное распространение по-
лучили особи с вариантом LEPVV (0,300) и (0,018), 
а разность между бычками разных сезонов отёла 
составила 28,2% в пользу I группы. Обратная тен-
денция выявлена при анализе встречаемости ва-
рианта LEPAA гена лептина, когда доля молодняка 
II группы превосходила аналогов по генотипу на 
31,9%. Между количеством гетерозиготных осо-
бей в двух выборках бычков различия были мини-
мальными – 3,7%.

Особенности генетической структуры анали-
зируемых групп стада по гену лептина были со-
пряжены с различной аллельной частотой в от-
дельной категории популяции. Так, для I группы 

отмечалась относительно невысокая разность 
(0,100). Однако для II группы животных по встре-
чаемости альтернативных аллелей гена LEP отме-
чалось высокое значение разности, составляющее 
0,702. Ранг распределения по встречаемости но-
сителей аллелей гена лептина в разных сегмен-
тах животных был одинаков. Так, в изучаемых 
группах с наибольшей частотой имелись особи с 
L-аллелью. Разница по встречаемости соответст-
вующих аллелей между исследуемыми выборками 
составляла 0,301.

В целом по поголовью ремонтных бычков 
доля доминирующего LEPAA генотипа превосходи-
ла количество особей других вариантов гена на 
27,4–39,4%. Тем не менее, наличие в популяции 
30,3% носителей V-аллели позволяет организо-
вать целенаправленную селекционно-племенную 
работу с учётом полиморфизма гена LEP.

Изучаемое поголовье бычков характеризу-
ется разным уровнем внутрипопуляционной из-
менчивости в зависимости от анализируемого 
полиморфизма и сезона рождения (табл. 2). На-
блюдаемая гетерозиготность (Ho) по гену гормона 
роста в среднем по популяции составляла 0,342 
и превышала данный параметр по гену лептина на 
0,060. Схожий характер взаимосвязи отмечался и 
у ожидаемой гетерозиготности (He). Так, данный 
показатель при генотипировании стада по поли-
морфизму гена гормона роста равнялся 0,480, 
что превышало теоретическое генное разнообра-
зие по гену LEP на 0,058. 

Общим для исследуемых выборок и изучае-
мых нуклеотидных замен являлось превышение 
ожидаемой гетерозиготности над наблюдаемой, 
за исключением молодняка II группы по полимор-
физму LEP, где разница между Ho и He составляла 
0,009. Это свидетельствует о некотором снижении 
уровня генетического разнообразия вследствие 

Таблица 2 – Оценка генетического разнообразия казахской белоголовой породы по полиморфизмам генов GH и LEP

Группа
Гетерозиготность Тест 

гетерозиготности
Эффективное 

число аллелей (Ne)
Оценка избытка 
гетерозигот (D)наблюдаемая (Ho) ожидаемая (He)

GH 

I группа 0,367 0,455 –0,088
Ho < He

1,835 –0,193

II группа 0,316 0,496 –0,180
Ho < He

1,984 –0,363

В среднем 0,342 0,480 –0,138
Ho < He

1,976 –0,287

LEP

I группа 0,300 0,495 –0,195
Ho < He

1,980 –0,394

II группа 0,263 0,254 0,009
Ho > He

1,340 0,035

В среднем 0,282 0,422 –0,140
Ho < He

1,730 –0,332
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неслучайного скрещивания и давления искусст-
венного отбора, а также о повышении инбредно-
сти популяции. Следует отметить, что согласно те-
сту гетерозиготности более существенная разница 
между наблюдаемым и ожидаемым параметром 
изменчивости отмечалась также в гене LEP, кото-
рая равнялась –0,195 у бычков I группы.

Мониторинг генофонда изучаемой популяции 
выявил дефицит гетерозигот (за исключением 
бычков II группы, генотипированных по полимор-
физму LEP), что свидетельствует об отклонении 
генетической структуры стада от равновесного со-
стояния. 

В то же время незначительный диапазон гене-
тического разнообразия популяции Южного Ура-
ла сопровождался наличием достаточно высокого 
числа эффективных аллелей. Причём в среднем 
по гену гормона роста данный параметр достигал 
1,974, что превышало соответствующие показате-
ли при LEP полиморфизме на 0,246. 

Выводы. Результаты мониторинга свидетель-
ствуют, что в двух последовательных поколениях 
бычков (весеннего и осеннего сезонов рождения) 
казахской белоголовой породы присутствуют ал-
лели L и V в локусе гена гормона роста, а также 
A и V – в локусе гена лептина. Различия по часто-
те встречаемости аллелей и генотипов изучаемых 
полиморфизмов в зависимости от сезона отёла об-
условливаются влиянием организации воспроиз-
водства стада и племенного подбора родительских 
пар на структуру генофонда популяции. Ротация 
быков-производителей в маточных гуртах во вре-
мя случной кампании обеспечила неравновесное 
состояние генофонда, исходя из достоверной раз-
ницы между наблюдаемыми и ожидаемыми часто-
тами генотипов по генам GH и LEP (χ2 = 9,7–12,82; 
P < 0,01). Предпосылками для организации селек-
ционно-племенной работы с использованием из-
учаемых маркеров является относительно высокое 
число эффективных аллелей (Ne = 1,730–1,976).
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