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Реферат. В статье приводятся литературные сведения о гене тиреоглобулина (TG), орфанного рецептора C 
ретиноевой кислоты (RORC) и стеарол-КоА-десатуразы (SCD1). В качестве перспективного ДНК-маркера в гене TG 
рассматривается полиморфизм C422T, ассоциированный, по данным многочисленных исследований, с накоплением 
внутримышечного жира при откорме скота и соотношением различных жирных кислот в мясе, а также с удоем и 
жирномолочностью молочных коров. При этом генотип CC, связанный с высоким удоем, чаще встречается у чёрно-
пёстрой, холмогорской и костромской пород, а генотип TT, ассоциированный с повышенной «мраморностью» мяса 
и жирностью молока – у герефордской, симментальской и казахской белоголовой. В качестве перспективных ДНК-
маркеров, локализованных в гене RORC, рядом исследователей предлагаются однонуклеотидные полиморфизмы 
g.3290T>G и g.3984A>G, связанные с повышенным отложением внутримышечного жира и «мраморностью» мяса. 
По содержанию желательной для «мраморности» мяса T-аллели локуса RORCg.3290T>G значительно лидирует 
скот герефордской породы, а перспективный генотип GG локуса g.3984A>G присутствует в популяции скота абер-
дин-ангусской и русской комолой пород. В качестве перспективного ДНК-маркера в гене SCD1 рассматривается 
полиморфизм T878C (A293V), ассоциированный с содержанием полиненасыщенных жирных кислот и внутримы-
шечного жира в мясе, толщиной подкожного жира, удоем, содержанием жира и белка, а также жирнокислотным 
составом молока коров. При этом наибольшая доля животных с желательным для мясных качеств генотипом TT 
отмечается в симментальской и японской чёрной породах, а наибольшая доля носителей генотипа CC, связанного 
с повышенной молочной продуктивностью – в популяции голштинского скота.
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Abstract. The article provides literature information on the thyroglobulin gene (TG), orphan receptor C of retinoic 

acid (RORC), and stearoyl-CoA desaturase (SCD1). The C422T polymorphism in the TG gene is considered a promising DNA 
marker, according to numerous studies it has been associated with the accumulation of intramuscular fat when fattening 
livestock and the ratio of various fatty acids in meat, as well as with milk yield and butterfat percentage of dairy cows. 
At the same time, the CC genotype associated with high milk yield is more common in Black-and-White, Kholmogory and 
Kostroma breeds while the TT genotype associated with increased “marbling” of meat and fat content of milk is more 
common in Hereford, Simmental and Kazakh White-headed breeds. As promising DNA markers localized in the RORC 
gene, a number of researchers have proposed single nucleotide polymorphisms g.3290T>G and g.3984A>G associated 
with increased intramuscular fat deposition and “marbling” of meat. In terms of the content of the T-allele of the RORC 
g.3290T>G locus, which is desirable for the marbling of meat, Hereford cattle signifi cantly outperforms other breeds, while 
the promising GG genotype of the g.3984A>G locus is present in the population of Aberdeen Angus and Russian Hornless 
cattle. The T878C (A293V) polymorphism in the SCD1 gene is considered a promising DNA marker associated with the 
content of polyunsaturated fatty acids and intramuscular fat in meat, the thickness of subcutaneous fat, milk yield, fat and 
protein content, as well as the fatty acid composition of cow’s milk. At the same time, the largest proportion of animals 
with the TT genotype desirable for meat qualities is observed in Simmental and Japanese Black breeds, and the largest 
proportion of carriers of the CC genotype associated with increased dairy productivity is observed in the Holstein cattle 
population.
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Введение. Выращивание сверхремонтного молод-
няка крупного рогатого скота молочных пород в усло-
виях отечественного скотоводства является важным 
источником говядины для населения страны. При по-
мощи селекции молочного скота по ДНК-маркерам, свя-
занным одновременно с признаками мясной и молочной 
продуктивности, представляется возможным повысить 
эффективность данного направления производства го-
вядины, не ухудшая показатели молочной продуктив-
ности животных. В связи с этим целью данной работы 
являлась систематизация актуальных литературных 
данных, касающихся полиморфизмов в генах TG, RORC 
и SCD и оценка их применимости в качестве ДНК-марке-
ров для комбинированной селекции крупного рогатого 
скота по признакам мясной и молочной продуктивности. 

В обзоре впервые рассматриваются однонуклео-
тидные полиморфизмы в генах, вовлечённые в мета-
болические пути липидного обмена – тиреоглобулина 
(TG), рецептора C ретиноевой кислоты (RORC) и стеа-
рол-КоА-десатуразы (SCD1) с позиции их применения 
при комбинированной селекции скота по признакам 
мясной и молочной продуктивности.

Материал и методы исследования. Для выпол-
нения работы использовались базы данных электронных 
библиотек eLibrary (https://elibrary.ru/), КиберЛенинка 
(https://cyberleninka.ru/), PubMed (https://pubmed.ncbi.
nlm.nih.gov/) и ResearchGate (https://www.researchgate.
net/). В ходе работы были изучены данные 326 лите-
ратурных источников, из которых 30 включены в текст 
публикации.

Результаты исследования. 
Ген тиреоглобулина (TG)
Тиреоглобулин – это один из ключевых белков 

щитовидной железы, который является предшествен-
ником тиреоидных гормонов – трийодтиронина (T3) 
и тетрайодтиронина (T4). Они высвобождаются путём 
гидролиза йодированного тиреоглобулина и секретиру-
ются в кровь. Гормоны щитовидной железы модулиру-
ют многие физиологические и биохимические процессы 
практически во всех тканях организма, влияют на рост 
клеток, дифференцировку тканей, гомеостаз жира в ор-

ганизме, принимают участие в формировании жировых 
клеток [1].

Тиреоглобулин представляет собой гликопротеин, 
который служит основой для выработки тиреоидных 
гормонов – трийодтиронина (Т3) и тетрайодтиронина 
(Т4). Эти гормоны играют ключевую роль в формиро-
вании адипоцитов, клеток, участвующих в накоплении 
и использовании жиров внутри организма [2].

Ген тиреоглобулина (TG) у крупного рогатого скота 
расположен на центромерном конце 14 хромосомы и со-
держит 37 экзонов*. Согласно актуальным сведениям из 
биоинформатической базы данных Ensembl, в области 
гена тиреоглобулина локализовано 45234 различных 
полиморфизма, из которых 3257 мутаций непосредст-
венно влияют на первичную структуру производного 
белка (замены аминокислот, сдвиг рамки чтения, стоп-
кодоны, различные варианты сплайсинга)**. На практи-
ке чаще всего используется полиморфизм C422T, распо-
ложенный в 5’-нетранслируемой области гена TG. 

В таблице 1 приведены частоты встречаемости ге-
нотипов и аллелей гена TG по локусу C422T.

Как видно из данных таблицы 1, во всех исследо-
ванных популяциях отмечается преобладание аллеля 
C – от 0,560 в симментальской породе до 0,951 – в ко-
стромской. При этом наиболее редким генотипом яв-
ляется TT, встречающийся максимум у 21% популяции 
(в симментальской породе) и отсутствующий вовсе – 
в другой популяции симментальской породы, а также 
у костромского скота [4].

Согласно данным многих исследований, ген TG 
можно рассматривать в качестве гена-маркера, влия-
ющего на накопление жира в организме, в частности, 
в молоке, а также на выход молочного жира и его про-
центное содержание в молоке. В то же время данный 

* TG thyroglobulin [Bos taurus (domestic cattle)] – Gene – 
NCBI. URL: https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/280706/ (date of 
access: 14.08.2025).

** Gene: TG (ENSBTAG00000007823) – Variant table – 
Bos_taurus - Ensembl genome browser 114. URL: https://www.
ensembl.org/Bos_taurus/Gene/Variation_Gene/Table?db=core;g=
ENSBTAG00000007823;r=14:8217497-8453435 (date of access: 
24.07.2025).

Таблица 1 – Частоты аллелей и генотипов локуса TGC422T у разных пород крупного рогатого скота (по литературным данным)

Порода
Генотип Аллель

Литературный источник
CC CT TT C T

Голштинская 49,0 43,3 7,7 0,707 0,293 Зиннатов и др., 2022 [3] 

Чёрно-пёстрая 69,5 28,6 1,9 0,838 0,162 Лемякин и др., 2024 [4] 

Симментальская 34,7 50,0 15,3 0,597 0,403 Ardicli et al., 2023 [5]

Холмогорская 63,5 32,1 4,4 0,800 0,200 Юльметьева, Шакиров, 2020 [1] 

Костромская 90,1 9,9 0,0 0,951 0,049 Лемякин и др., 2024 [4] 

Герефордская 38,0 54,0 8,0 0,650 0,350 Dzhulamanov, Gerasimov, 2024 [6] 

Герефордская 56,0 28,0 16,0 0,700 0,300 Чижова и др., 2020 [7] 

Казахская белоголовая 64,0 30,0 6,0 0,790 0,210 Чижова и др., 2020 [7] 

Калмыцкая 68,0 28,0 4,0 0,820 0,180 Чижова и др., 2020 [7] 

Красный горный скот 59,0 32,4 8,6 0,752 0,248 Halli et al., 2024 [8] 
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ген рассматривается как ген-кандидат мраморности 
мяса [1; 5].

Так, Т. А. Седых с соавторами (2020) в опытах на 
бычках герефордской и лимузинской пород было уста-
новлено достоверное влияние SNP TG5-С548T на пока-
затели выхода жира в туше, убойную массу, содержа-
ние жира в длиннейшей мышце спины и общей пробе 
мяса-фарша [9]. Аналогичные результаты на бычках 
абердин-ангусской, герефордской и лимузинской пород 
были получены А. И. Ганджа с соавторами (2020), при 
этом отмечался более высокий убойный выход и выход 
туши у животных генотипа TGCС по сравнению с носи-
телями аллеля Т [10]. При этом у телят казахской бело-
головой породы с генотипом CC Г. М. Гончаренко с соав-
торами (2020) отмечали более высокую скорость роста 
живой массы за первый месяц жизни – на 124 г/сут. по 
сравнению с гетерозиготными сверстниками [11].

Полиморфизм TGC422T, по данным И. Н. Сычевой 
и соавторов (2023), также оказывает значительное (P 
< 0,05) влияние на содержание стеариновой, линоле-
новой и общее количество полиненасыщенных жирных 
кислот в мышечной ткани симментальских бычков, при-
чём наибольшими показателями отличались гетерозиго-
ты CT [12]. В то же время К. М. Джуламанов и Н. П. Гера-
симов (2024) в опытах на бычках герефордской породы 
установили ассоциативную связь аллельного варианта 
T данного локуса с усиленным синтезом жиров и менее 
выраженным накоплением белков в мышцах, причём на-
иболее сильно этот эффект проявляется у гомозиготных 
животных. При этом у носителей генотипа TT также от-
мечалось повышенное содержание полиненасыщенных 
жирных кислот в мышечной ткани [6]. Склонность носи-
телей генотипа TT к наибольшему накоплению внутри-
мышечного жира также подтверждена в исследованиях 
K. Halli, S. König и I. J. Giambra (2024) на немецкой попу-
ляции красного горного скота [8].

Помимо признаков мясной продуктивности, ген ти-
реоглобулина часто рассматривается как ДНК-маркер, 
ассоциированный с показателями молочной продуктив-
ности коров. При этом наиболее перспективными с по-
зиции хозяйственной полезности являются генотипы CT 
и TT, обуславливающие более высокие удои и жирномо-
лочность у коров чёрно-пёстрой породы [13]. При этом 
Ф. Ф. Зиннатов с коллегами (2020) в опытах на коровах 
голштинской породы регистрировали наибольший удой, 
содержание жира и белка в молоке у носительниц гено-
типа TT [13].

Крайне интересные результаты, свидетельству-
ющие о возрастной динамике влияния полиморфизма 
гена тиреоглобулина на молочную продуктивность ко-
ров, получены Ю. Р. Юльметьевой и Ш. К. Шакировым 
(2020) на животных холмогорской породы. Выяснилось, 
что в первую лактацию наиболее высоким удоем отли-
чались носительницы генотипа TT, но в дальнейшем, на-
против, более обильномолочными были гетерозиготные 
и гомозиготные носительницы аллеля C, что указывает 
на влияние полиморфизма TGC422T на продуктивное 
долголетие коров [1]. Сходные результаты были полу-
чены К. Д. Сабетовой и коллегами (2024) на выборках 
коров костромской и чёрно-пёстрой пород – наиболь-

шей жиро- и белковомолочностью отличались гетерози-
готные животные, а в отдельных случаях по удою наи-
большие показатели регистрировались у коров третьей 
лактации с генотипом CC [14].

Таким образом, в литературе представлено мно-
жество современных свидетельств однозначного вли-
яния полиморфизма гена тиреоглобулина на признаки 
как мясной, так и молочной продуктивности крупного 
рогатого скота. Поэтому изучение перспектив использо-
вания данного ДНК-маркера при комбинированной се-
лекции на улучшение мясных и молочных качеств скота 
остаётся целесообразным. 

Ген орфанного рецептора С ретиноевой кислоты 
(RORC)

Ген RORC (орфанного рецептора С, связанно-
го с рецептором ретиноевой кислоты) кодирует белок 
RORγ – ДНК-связывающий транскрипционный фактор, 
локализованный в ядерной мембране. Этот белок иг-
рает важную роль в регуляции экспрессии генов, свя-
занных с воспалительными процессами, и участвует в 
развитии различных иммуноопосредованных заболева-
ний путём контроля выработки цитокинов семейства IL-
17 [15]. Кроме того, RORC регулирует циркадные рит-
мы и может быть связан с развитием некоторых видов 
рака [16].

Ген RORC расположен на хромосоме 3 крупного 
рогатого скота и состоит из 15 экзонов, 14 интронов, 
а также 5’- и 3’-нетранслируемых регионов***. Согласно 
информации из биоинформационной базы данных En-
sembl, в настоящее время в области гена RORC лока-
лизовано 9021 мутации, из которых 854 полиморфизма, 
непосредственно влияющих на первичную структуру 
продукта трансляции гена (миссенс-мутации, сдвиги 
рамки чтения, стоп-кодоны, различные варианты аль-
тернативного сплайсинга)****.

Ген RORC активно используется в маркер-ассоци-
ированной селекции (MAS) как молекулярный маркер 
для отбора животных с повышенной устойчивостью 
к заболеваниям и улучшенными адаптивными харак-
теристиками, что способствует повышению иммуни-
тета и продуктивности стада. Современные методы 
ДНК-тестирования позволяют выявлять благоприят-
ные аллели гена RORC, что особенно важно для по-
род, разводимых в условиях повышенного риска ин-
фекционных заболеваний или стрессовых факторов 
окружающей среды, обеспечивая более эффектив-
ную селекцию и улучшение здоровья поголовья [17]. 
При этом большинство исследований генома крупно-
го рогатого скота в области гена RORC сосредоточе-
ны на мутациях g.3290T> G и g.3984A>G, связанных 
с содержанием внутримышечного жира, показателем 
«мраморности» мяса, а также с толщиной подкожной 
клетчатки [18].

*** RORC RAR related orphan receptor C [Bos taurus 
(domestic cattle)] – Gene – NCBI. URL: https://www.ncbi.nlm.nih.
gov/gene/527470/ (date of access: 07.08.2025).

**** Gene: RORC (ENSBTAG00000017405) – Variant table – 
Bos_taurus – Ensembl genome browser 114. URL: https://www.
ensembl.org/Bos_taurus/Gene/Variation_Gene/Table?db=core;g=
ENSBTAG00000017405;r=3:18953039-18980401 (date of access: 
07.08.2025).
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Литературные данные по частоте встречаемости 
генотипов и аллелей гена RORC в различных породах 
крупного рогатого скота представлены в таблице 2.

Анализ литературных данных (табл. 2) показыва-
ет, что преобладание аллеля G локуса RORC g.3290T>G 
более характерно для индицинного скота (Bos Taurus 
indicus), а для тауринового скота (Bos Taurus taurus) – 
повышенная концентрация аллеля T (за исключением 
абердин-ангусской породы). По локусу RORC g.3984A>G 
разброс частот аллелей между популяциями разных 
пород не столь выражен, причём для молочно-мясной 
костромской породы характерна более высокая частота 
аллеля A (0,865), чем для специализированных мясных 
пород (0,703–0,775) [17; 20].

Большинство исследователей связывают ген RORC 
с признаками мясной продуктивности, в частности с 
«мраморностью» мяса и содержанием внутримышеч-
ного жира. Так, W. Barendse в своих исследованиях с 
коллегами (2010) показал, что полиморфизм g.3290T>G 
гена RORC у мясных пород скота (герефорд, абердин-
ангус, брахман) значимо ассоциирован с содержанием 
внутримышечного жира [19]. Последующие исследо-
вания C. Avilés и коллег (2013) позволили определить 
генотип данного локуса, ассоциированный с наиболь-
шим содержанием внутримышечного жира у испанского 
кроссбредного мясного скота – TT [21]. Однако в недав-
них исследованиях K. Halli, S. König, I. Giambra (2024), 
проведённых на животных красной горной породы ком-
бинированного направления продуктивности, установ-
лено, что наибольшим средним содержанием внутримы-
шечного типа обладали носители генотипа GG [8].

Таким образом, ген орфанного рецептора С рети-
ноевой кислоты представлен в литературе как маркер, 

связанный с нежностью и «мраморностью» мяса. При 
этом его воздействие на признаки молочной продуктив-
ности практически не изучено, однако в силу вовлечён-
ности данного гена в функционирование иммунной си-
стемы подобное влияние может иметь место. Поэтому 
изучение данного локуса в качестве ДНК-маркера для 
селекции на улучшение признаков мясной и молочной 
продуктивности крупного рогатого скота является акту-
альным.

Ген стеарол-КоА-десатуразы (SCD1)
Ген стеарол-КоА-десатуразы (SCD1) играет клю-

чевую роль в формировании продуктивных признаков 
крупного рогатого скота, влияя на состав жирных кис-
лот молока и мяса, а также на живую массу животных. 
Этот ген, расположенный на хромосоме 26, состоит из 
шести экзонов и кодирует белок из 359 аминокислот*****.

Ген стеарол-КоА-десатуразы кодирует фермент, 
катализирующий превращение насыщенных жирных 
кислот в мононенасыщенные, что напрямую влияет на 
пищевую ценность и технологические свойства молоч-
ного жира. Данный фермент, в частности, преобразу-
ет стеариновую и вакценовую кислоты в олеиновую и 
конъюгированную линолевую кислоты. До 90% конъю-
гированной линолевой кислоты коровьего молока обра-
зуется благодаря действию этого фермента [22].

Согласно сведениям из биоинформатической базы 
Ensembl, на данный момент известно 1513 полиморфиз-
мов, локализованных в регионе гена SCD1, в том числе 
85 мутаций, непосредственно влияющих на первичную 
структуру производного белка (миссенс-мутации, сдви-

***** SCD stearoyl-CoA desaturase [Bos taurus (domestic 
cattle)] – Gene – NCBI. URL: https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
gene/280924/ (date of access: 07.08.2025).

Таблица 2 – Частоты аллелей и генотипов гена RORC в различных породах крупного рогатого скота

Порода/Локус Генотип Аллель
Литературный источник

RORC g.3290T>G TT TG GG T G

Абердин-ангусская – – – 0,430 0,570 Barendse et al., 2010 [19] 

Герефордская – – – 0,910 0,090 Barendse et al., 2010 [19]

Брахман – – – 0,360 0,640 Barendse et al., 2010 [19]

Красный горный скот 53,8 39,3 6,9 0,735 0,265 Halli et al., 2024 [8]

RORC g.3984A>G AA AG GG A G x

Костромская 72,9 27,1 0,0 0,865 0,135 Лазебная и др., 2022 [17] 

Абердин-ангусская 47,4 45,8 6,8 0,703 0,297 Gorlov et al., 2017 [20] 

Русская комолая 61,6 31,7 6,7 0,775 0,225 Gorlov et al., 2017 [20]

Таблица 3 – Частота встречаемости генотипов и аллелей гена SCD1 по локусу T878C (A293V)

Порода
Генотип Аллель

Литературный источник
CC CT TT C T

Японская чёрная 39,6 46,4 14,0 0,628 0,372 Kawaguchi et al., 2020 [23]

Голштинская 24,0 70,2 5,8 0,591 0,409 Зиннатов и др., 2022 [3]

Голштинская 39,1 60,9 0,0 0,696 0,304 Лейбова, Позовникова, 2021 [24] 

Симментальская 13,9 61,1 25,0 0,444 0,556 Ardicli et al., 2023 [5]
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Гены-маркеры мясной и молочной продуктивности крупного рогатого скота: Гены-маркеры мясной и молочной продуктивности крупного рогатого скота: 
TG, RORC и SCD (обзор)TG, RORC и SCD (обзор)

ги рамки чтения, стоп-кодоны, различные варианты 
альтернативного сплайсинга гена)******.

Среди выявленных однонуклеотидных полимор-
физмов (SNP) наиболее изученным является T878C 
(rs41255693). Результаты актуальных исследований по-
казывают, что в различных породах крупного рогатого 
скота частота генотипов и аллелей по данному локусу 
несколько различаются (табл. 3).

Литературные данные в таблице 3 показывают, что 
в большинстве исследованных популяций скота прео-
бладает аллель C (0,578–0,696), причём распределение 
генотипов в большей части случаев характеризуется высо-
кой долей гетерозиготных животных (46,4–70,2%).

Поскольку ген SCD1 участвует в биохимических 
процессах липидного обмена, предполагается его суще-
ственное влияние на продуктивные качества животных 
как молочного, так и мясного направления. В частности, 
носители определённых генотипов по полиморфизму 
T878C в гене SCD имеют более высокий уровень моно-
ненасыщенных жирных кислот, что связано с улучшени-
ем показателей живой массы и продуктивности [25]. В 
мясных породах, например у калмыцкой, полиморфизм 
T878C связан с живой массой бычков: гетерозиготы TC 
демонстрируют более высокие показатели по сравне-
нию с гомозиготами TT и CC, достигая разницы до 17% 
[24]. По данным Н. Ю. Сафиной и соавторов (2018), ко-
ровы-носительницы генотипа TT демонстрируют более 
высокую живую массу и энергию роста по сравнению с 
животными других генотипов [26]. Аналогичные данные 
получены Х. А. Амерхановым и соавторами (2023) в ис-
следовании калмыцкой мясной породы, где гетерозигот-
ный генотип SCD1 878CT связан с более высокой живой 
массой бычков по сравнению с гомозиготными вариан-
тами TT и CC [25].

Влияние полиморфизма T878C в гене SCD на после-
убойные качества симментальского скота китайской се-
лекции – массу и длину туши, толщину подкожного жира, 
площадь мышечного глазка, pH и показатель «мраморно-
сти» мяса было установлено R. Liu с коллегами [27].

Вместе с тем ряд исследователей обнаружили ассо-
циативную связь полиморфизма гена стеарол-КоА-деса-
туразы с признаками молочной продуктивности крупно-
го рогатого скота. Так, М. В. Позовниковой и соавторами 
(2017) было установлено, что в изученной выборке ко-
ров генотипы SCDСС и SCDСТ являлись наиболее распро-
странёнными и достоверно превосходили генотип ТТ по 
таким показателям, как пожизненная продуктивность по 
удою за 305 дней лактации, выходу молочного жира и 

****** Gene: SCD (ENSBTAG00000055207) – Variant 
table – Bos_taurus – Ensembl genome browser 114. URL: 
https://www.ensembl.org/Bos_taurus/Gene/Variation_Gene/
Table?db=core;g=ENSBTAG00000055207;r=26:21263705-
21279182;t=ENSBTAT00000078682 (date of access: 07.08.2025).

белка [28]. При этом в исследованиях R. Liu с коллегами 
(2024) наибольший удой среди коров голштинской по-
роды отмечался у носительниц генотипа TT, однако эти 
же животные характеризовались наименьшим содержа-
нием жира в молоке [27].

Влияние полиморфизма SCD1 T878C на белки моло-
ка было обнаружено A. Cecchinato с соавторами (2012), 
причём коровы бурой швицкой породы с генотипом CC 
отличались меньшим содержанием белка и казеина в 
молоке, а также наихудшей его сычужной свертывае-
мостью по сравнению со сверстницами [29]. О. Г. Зари-
повым (2024) также отмечается существенное влияние 
данного локуса на содержание белка и ненасыщенных 
жирных кислот в молоке, что влияет на его пищевую и 
технологическую ценность [30].

Таким образом, полиморфизм гена стеарол-КоА-де-
сатуразы в популяциях крупного рогатого скота оказы-
вает значимое влияние на продуктивные качества жи-
вотных, включая живую массу и состав жирных кислот, 
и может использоваться в качестве маркера в селекции 
для повышения племенной ценности скота.

Выводы. Рассмотренные в данной статье гены 
тиреоглобулина, рецептора C ретиноевой кислоты и 
стеарол-КоА-десатуразы, по имеющимся литератур-
ным данным, оказывают воздействие на признаки как 
мясной, так и молочной продуктивности крупного ро-
гатого скота. Так, локус TG C422T в гене тиреоглобули-
на, по многочисленным литературным данным, влияет 
на жирнокислотный состав мышечной ткани и общее 
содержание жира в ней, а также на удой и жирность 
молока коров. При этом в настоящее время в научной 
литературе не представлено данных о наличии связи 
полиморфизмов g.3290T>G и g.3984A>G, локализован-
ных в области гена рецептора C ретиноевой кислоты, с 
признаками молочной продуктивности коров, но, исхо-
дя из имеющихся знаний об обменных путях, в которые 
вовлечён данный ген, наличие такой связи возможно. 
Кроме того, исследователи отмечают перспективный 
генетический маркер SCD T878C (rs41255693), ассо-
циированный с повышением интенсивности роста жи-
вой массы молодняка, площади «мышечного глазка», 
толщины подкожного жира, «мраморности» и жир-
нокислотного состава мяса, а также удоя, жирности, 
белковости, жирнокислотного состава молока и по-
казателей пожизненной молочной продуктивности. 
Поэтому изучение комплексного действия указанных 
локусов на продуктивные признаки скота является целе-
сообразным как с теоретической, так и с практической 
точки зрения.

В следующей статье из данного цикла будут рас-
смотрены гены гормона роста (GH) и миостатина (MSTN) 
с учётом их влияния на признаки мясной и молочной 
продуктивности крупного рогатого скота.
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