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Аннотация. В статье представлен обзор современных генетических технологий для совершенствования про-
дуктивных качеств и прогнозирования племенной ценности мясного скота. В частности, в маркере ассоциированной 
селекции наиболее перспективным является отбор по желательным генотипам в генах миостатина (MSTN), кальпаи-
на (CAPN), кальпастатина (CAST), гормона роста (GH), лептина (LEP), тириоглобулина (TG), белка, связывающе-
го жирные кислоты (FABP), С-рецептора ретиновой кислоты (RORC), диацил-глицерол-ацилтрансферазы (DGATI), 
стерол-Со десатуразы (SCD). Современным и значительно более прогрессивным подходом является метод одношагово-
го геномного наилучшего линейного несмещенного прогноза (Single Step Genomic Best Linear Unbiased Predictions, ssG-
BLUP), с помощью которого рассчитывается геномная оценка племенной ценности (Genomic Estimated Breeding Value, 
GEBV) с использованием данных генотипирования ДНК-чипом, фенотипа и родословной. Для поиска новых генов про-
дуктивности мясного скота в настоящее время более информативным признан полногеномный анализ ассоциаций (ge-
nome-wide association study, GWAS), основанный на использовании генетических маркеров, распределенных по всему 
геному и находящихся в неравновесном сцеплении, по меньшей мере – с одним из количественных признаков. Выяв-
лены новые гены, ассоциированные с живой массой в разные периоды онтогенеза, среднесуточным приростом живой 
массы, остаточным потреблением корма, весом туши и содержания в ней мякоти. Большинство идентифицированных 
генов контролирует процессы клеточного деления, липидного и углеводного обмена. Накопление данных по полноге-
номным ассоциативным исследованиям и экзомному секвенированию способствовало развитию новых методов генети-
ческого анализа – генной онтологии и генных сетей. Использование генных сетей привело к первому детальному пони-
манию генетической основы формирования сложных фенотипических признаков на основе сложного взаимодействия 
регуляторных сетей «главных» и «периферических» генов, контролирующих развитие определенного признака.
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лиз ассоциаций, гены-кандидаты признаков продуктивности, генные сети.
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Abstract. This article provides an overview of modern genetic technologies for improving production traits 
and predicting breeding value in beef cattle. In particular, in marker-assisted selection the most promising is the selection 
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by desirable genotypes in the genes of myostatin (MSTN), calpain (CAPN), calpastatin (CAST), growth hormone (GH), 
leptin (LEP), thyroglobulin (TG), fatty acid binding protein (FABP), retinoic acid C-receptor (RORC), diacyl-glycerol acyl-
transferase (DGATI), sterol-Co desaturase (SCD). A modern and much more advanced approach is the Single Step Genom-
ic Best Linear Unbiased Predictions (ssGBLUP) method, which calculates a Genomic Estimated Breeding Value (GEBV) 
using DNA chip genotyping, phenotype and pedigree data. Genome-wide association studies (GWAS), based on the use 
of genetic markers distributed throughout the genome and in non-equilibrium linkage with at least one of the quantitative 
traits, are currently recognised as more informative for finding new genes for beef cattle productivity. New genes associ-
ated with live weight at different stages of ontogenesis, average daily live weight gain, residual feed intake, carcass weight 
and flesh content have been identified. Most of the identified genes control cell division, lipid and carbohydrate metabo-
lism. The accumulated data on full-genome association studies and exome sequencing led to new methods of genetic analy-
sis – gene ontology and gene networks. The use of gene networks provided the first detailed understanding of the genetic 
basis for the formation of complex phenotypic traits based on the complex interaction of regulatory networks of “major” 
and “peripheral” genes controlling the development of a particular trait.

Key words: beef cattle, marker-assisted selection, genomic selection, genome-wide association study, candidate 
genes for productivity traits, gene networks
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Введение

В настоящее время одним из перспективных приемов ускорения темпов совершенствования про-
дуктивных качеств и прогнозирования племенной ценности сельскохозяйственных животных вообще, 
и мясного скота в частности, является маркер-ассоциированная (marker-assisted selection, MAS) и геном-
ная селекция (genomic selection, GS). Она основана на знании о взаимосвязи между генотипом и феноти-
пом, позволяет практически сразу после рождения прогнозировать племенную ценность животных и от-
бирать для разведения наиболее перспективных особей.

Известно, что большинство хозяйственно ценных селекционных признаков носит полиморфный 
и полигенный характер, то есть контролируется многими генами и их аллельными вариациями. Поэтому 
локус количественного признака (Quantitative Trait Loci, QTL) является участком ДНК, либо содержащим 
гены, либо сцепленным с генами, которые отвечают за тот или иной количественный признак. Для поиска 
ассоциаций с признаками продуктивности мясного скота доказаны высокая информативность однону-
клеотидных полиморфизмов (Single Nucleotide Polymorphisms, SNP) и их сканирование по всему гено-
му [1‑3]. Несмотря на значимые успехи в разработке подходов к полногеномному прогнозированию QTL, 
все еще остаются нерешенными вопросы, связанные с пониманием эффектов воздействия нуклеотидных 
замен на системы организма и регуляцию клеточных процессов, а также вопросы о том, как эти процессы 
связаны между собой [4, 5].

Маркер-ассоциированная селекция

В маркер-ассоциированной селекции мясного скота наиболее перспективными маркерами при-
знаны гены миостатина (MSTN), кальпаина (CAPN), кальпастатина (CAST), гормона роста (GH), лепти-
на (LEP), тириоглобулина (TG), белка, связывающего жирные кислоты (FABP), С-рецептора ретиновой 
кислоты (RORC), диацил-глицерол-ацилтрансферазы (DGATI), стерол-Со десатуразы (SCD) [6‑10]. Ге-
нотипирование по указанным генам включено в селекционные программы в странах Америки, Европы 
и Австралии [11, 12].

Одним из самых изученных для прогнозирования мясной продуктивности и наиболее используе-
мым в селекции мясного скота является MSTN, ингибирующий рост мышечных волокон. Доказано, что 
феномен «двойного мускульного фенотипа», выявленный у бельгийской голубой породы скота, контроли-
руется MSTN [13]. Исследования, проведенные на других породах мясного скота, показали целесообраз-
ность генотипирования SNP в гене миостатина для отбора животных с лучшими показателями мясной 
продуктивности без снижения качества говядины [14‑17].

Другим важным генетическим маркером для использования в селекционных программах мясного 
скота являются гены CAPN и CAST. Установлено, что они контролируют процесс автолиза в мышечных 
волокнах, который обеспечивает проявление эффекта нежности мяса. Это стало обоснованием целесоо-
бразности генотипирования по данным генам для наиболее распространенных коммерческих пород мяс-
ного скота как во многих странах мира, так и в России [18‑20].

Выявлены ассоциации генов LEP, FABP, RORC, DGATI и SCD с различной интенсивностью от-
ложения жира между мышечными волокнами, что определяет разную выраженность мраморности 
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говядины [21‑23]. Тестирование по данным генам, а также на отсутствие генетических дефектов стало 
рекомендуемым для отбора и целенаправленного подбора животных, в генотипе которых присутствуют 
желательные для селекции аллели [24‑26].

Геномная селекция

ДНК-чипы. Полногеномный анализ ассоциаций

В последнее десятилетие более перспективным и информативным признан полногеномный анализ 
ассоциаций (genome-wide association study, GWAS). При этом стоит отметить, что GWAS как метод на-
чал использоваться уже после применения таких биоинформатических технологий, как генная онтология 
и генные сети (Gene Ontology, GeneNetwork), о которых сказано ниже. GWAS представляет собой даль-
нейшее развитие метода маркер-ассоциированной селекции и основывается на использовании генети-
ческих маркеров, распределенных по всему геному и находящихся в неравновесном сцеплении (linkage 
disequilibrium, LD), по меньшей мере – с одним из количественных признаков (QTL) [27‑29].

Крупномасштабное генотипирование с покрытием всего генома стало возможным после разра-
ботки чипа BovineSNP50 BeadChip. Этому предшествовала огромная работа по секвенированию гено-
ма крупного рогатого скота (герефордская порода), который был завершен в 2009 г. Международным 
консорциумом (Bovine Genome Sequencing and Analysis Consortium (BGSAC), объединившим более 300 
ученых из 25 стран мира во главе с Национальными институтами здравоохранения (National Institutes 
of Health) и Министерством сельского хозяйства США (U.S. Department of Agriculture). Размер генома 
составляет около 3 млрд пар оснований, включает в себя около 22000 генов, из которых 14000 являются 
общими для всех видов млекопитающих, и это один из самых крупных из когда-либо секвенированных 
геномов [30].

Для создания SNP-чипа был проведен широкий ресиквенс генома 392 животных 14 молочных 
и мясных пород крупного рогатого скота, 166 животных африканских пород и двух гибридных пород: Bos 
Taurus х Bos Indicus [31]. В результате было обнаружено 444792 SNP, из которых отобрано 54000 SNP c 
высокой степенью детектирования и частотой минорного аллеля (Minor Allele Frequency, MAF) более 5%. 
Данные SNP были использованы для разработки чипа, ставшего «золотым стандартом» в области гено-
типирования и получившего название BovineSNP50 BeadChip компании Иллюмина (Illumina Corporation, 
San Diego, CA).

Следует отметить, что полногеномное секвенирование геномов крупного рогатого скота продол-
жается до настоящего времени. Наиболее известным является проект «1000 Bulls Genome Project», цель 
которого – всесторонне охарактеризовать внутри- и межпородное генетическое разнообразие [32]. Иден-
тифицировано несколько миллионов SNP, на основе которых компания Illumina анонсировала чипы ма-
лой (Bovine 3K и 6K, 2900 и 6909 SNP) и высокой плотности Bovine HD (777962 SNP). Позже были разра-
ботаны кастомные версии чипов: GGP (GeneSeek Inc.) и IDB (ICBF), которые включают в себя мажорные 
гены, мутации и рецессивные аллели.

Стоит отметить, что компания Illumina не является монополистом на рынке ДНК-чипов. Так, ком-
пания Affymetrix (Santa Clara, CA) предложила чипы высокой плотности для некоторых видов животных 
включая крупный рогатый скот: Axiom Genome – WideBos 1 ArrayPlate (648855 SNP). В настоящее время 
разрабатывается отечественный чип для генотипирования крупного рогатого скота [33].

Развитие генетических технологий, совершенствование методов обработки больших данных стали 
основой для начала внедрения геномной селекции в животноводстве. В 2004 г. в США был запущен пер-
вый проект, который получил финансовую поддержку на государственном уровне. Он оказался самым 
успешным биотехнологическим проектом за последние десятилетия XX в. благодаря организаторским 
способностям Курта Ван Тассела. Совместная работа Департамента государственного развития Мини-
стерства сельского хозяйства США (USDA-ARS), университетов и корпорации Illumina (Illumina Corpo-
ration, San Diego, CA) позволила создать платформу для доступного полногеномного генотипирования 
животных [34].

Сегодня геномный отбор рассматривается как отбор по генетическим маркерам, покрывающим 
весь геном, которые находятся в неравновесной связи хотя бы с одним из всех количественных признаков. 
Научное обоснование возможности геномного отбора представили T.H.E. Meuwissen и соавторы, которые 
использовали смоделированные данные для анализа с большим количеством равномерно расположенных 
маркеров, пытаясь идентифицировать не QTL, а некоторые маркеры, которые случайно оказались тесно 
связанными с QTL. Расчеты включали в себя гаплотипы, анализ проводился методами BayesA и BayesB, 
которые предполагали различное распределение эффектов гаплотипов. После генотипирования 2200 жи-
вотных исследователями была получена точность прогнозирования племенной ценности на уровне 0,85, 
что продемонстрировало перспективность использования данного подхода в животноводстве [35].
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Методы, использующие либо эффекты SNP, либо геномные отношения, первоначально включа-
ли в себя анализ данных с использованием многоступенчатой модели, где генетическая оценка методом 
BLUP с использованием родословной сопровождалась извлечением фенотипов генотипированных жи-
вотных, их геномным анализом и созданием индекса племенной ценности, который объединял результаты 
BLUP и геномного анализа [36]. Затем, параллельно с развитием технологий генотипирования, совер-
шенствовались и прогнозные модели, использующие результаты генотипирования и BLUP. Накопление 
большого количества генотипов ведущими странами интенсивного молочного животноводства: США – 
более 2 млн генотипов (https://www.uscdcb.com/), Ирландия – более 1 млн генотипов (https://www.icbf.
com/wp/), EuroGenomics (Германия, Франция, Голландия, Бельгия, Дания, Швеция, Финляндия, Польша, 
Испания) – более 1,6 млн (http://www.eurogenomics.com/), – потребовало разработки более эффективных 
методов обработки данных и построения прогнозных моделей.

Поскольку геномная информация может быть выражена в виде геномных взаимоотношений, было 
предложено заменить многоступенчатую модель оценки одноступенчатой моделью, которая дополнила 
BLUP матрицей отношений, объединяющей родословные и геномные данные [37]. Комбинированная ма-
трица была впервые представлена в 2009 г. A.А. Legarra с соавт. [38], а полный анализ с использованием 
так называемого одношагового геномного BLUP (ssGBLUP), который используется до настоящего време-
ни [39, 40], был продемонстрирован в 2010 г. I. Aguilar с соавт.

Разработанные перспективные модели позволили построить матрицу генотипов в соответствии 
с количеством маркеров, а не с количеством животных (SNP BLUP), использовать родословную и геном-
ную структуру родства в едином расчетном пространстве (ssGBLUP), оптимизировать работу крупномас-
штабных баз данных за счет разделения потомства (APY) [41, 42].

При разработке моделей геномного отбора основное внимание уделяли тестированию моделей для 
повышения точности – в частности, повышению точности прогнозирования путем отбора отдельных 
SNP (или дифференциального взвешивания), предполагая, что большинство QTL-ассоциированных SNP 
могут быть идентифицированы по данным SNP.

Стандартным инструментом для традиционных GWAS является модель, в которой один маркер 
анализируется однократно как фиксированный эффект [40, 43]. Например, часто используемой эффек-
тивной смешанной моделью для GWAS является EMMAX. C тем, чтобы уменьшить ложные сигналы 
ввиду структуры популяции, в модель добавляется эффект животного с использованием родословной или 
данных полногеномного генотипирования [44, 45].

В качестве альтернативы во многих исследованиях используются байесовские методы – такие, как 
BayesB или BayesR, когда все SNP рассматриваются вместе, интерпретируя большие сигналы как мар-
керы для близлежащих QTL, в то время как в предыдущих исследованиях определяли значимость SNP 
с помощью P-значения.

В последние годы в полногеномных ассоциативных исследованиях, как правило, оценивают-
ся соотношения объясненной дисперсии (объясненной вариации) на участок генома, например, разме-
ром 1 Мб. При этом анализ влияния каждого маркера при прогнозировании племенной ценности или 
при определении ассоциаций происходит одновременно с другими маркерами. Безусловно, каждый SNP 
несет определенную долю компоненты генетической изменчивости, однако предполагается, что при вли-
янии множества SNP сумма всех эффектов незначительна. Поэтому данное обстоятельство не является 
ограничением для проведения полногеномного анализа ассоциаций по изучаемым показателям продук-
тивности животных [46].

Поиск генов-кандидатов признаков продуктивности мясного скота

Применение GWAS позволяет получить достаточно широкий спектр данных о SNP, ассоцииро-
ванных с различными признаками, в том числе с признаками продуктивности крупного рогатого скота 
мясного направления. Так, при использовании чипа высокой плотности (Illumina 778K HD) выявлено 18 
значимых SNP и 5 новых генов-кандидатов мясной продуктивности в породе шароле [47].

При изучении эффективности трансформации корма для мясного скота на основе полногенномного 
подхода было установлено, что точность поиска QTL и выявление SNP, ассоциированных с потреблени-
ем корма и сухого вещества рациона, среднесуточным приростом, были выше при использовании чипа 
высокой плотности (Illumina 778K HD), чем при средней плотности (Illumina Bovine SNP50) [48]. В то же 
время использование чипов средней плотности также позволяет выявить SNP, демонстрирующие высоко-
достоверную связь со среднесуточными приростами и потреблением корма у ангусского, пьемонтского 
и шаролезского скота и их помесей в различном сочетании [49, 50].

В работе R.G. Mateescu с соавт. для проведения GWAS животные абердин-ангусской породы были 
генотипированы с использованием Bovine SNP50 Infinium II BeadChip и проанализированы на признаки 
туши, качества и состава мяса. Всего для анализа было использовано 40 875 SNP. Установлена ассоциация 
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rs110527224 с интрамускулярным жиром, rs43319236, локализованного в пределах гена PAX7, с содержа-
нием калия в мышцах, rs41996463, локализованного во внегенном пространстве, с содержанием карно-
зина в мышечной ткани [51]. Установлена ассоциация rs41595968 с признаками роста, туши и качества 
мяса у молодняка пород ангус, шароле, герефорд, симментальской, лимузин и гибридов ангус-герефорд, 
ангус-симментальской, шароле-ангус [52, 53].

В исследовании, проведенном на животных мясной породы скота канчим (Canchim) и их поме-
сях с породой шароле (n = 285), были выявлены геномные регионы, ассоциированные с живой массой 
при рождении, в возрасте 210 (при отъеме) и 420 дней, соответственно 4, 12 и 10 SNP. Идентификация 
участков на расстоянии 250 кб от выявленных SNP показала наличие генов DPP6 (dipeptidyl-peptidase 
6) и CLEC3B (C-type lectin domain family 3 member B). Генная аннотация позволила определить участие 
данных генов в функциях развития мозга и скелета. Авторы делают заключение о том, что дальнейшие 
исследования позволят получить новые знания для раскрытия генетической архитектуры, лежащей в ос-
нове признаков роста у крупного рогатого скота мясных пород [54].

Однонуклеотидный полиморфизм rs29013292, локализованный во внегенном пространстве, иден-
тифицирован Saatchi с соавт. как ассоциированный с живой массой в возрасте 12 мес. у 10 пород крупного 
рогатого скота в США (выборка составила 18274 животных, в том числе 3570 черных ангусов, 1761 крас-
ный ангус, 1328 брангусов, 200 шароле, 1374 гельбви, 2779 герефордов, 2239 лимузинов, 328 шортгорнов, 
574 мейн-анжуйских и 4124 симментальских) [55].

Выполненные исследования с использованием чипа средней плотности (GeneSeek GGP Bovine 150 
K), включающего в себя 150 000 SNP, позволили выявить в породах казахская белоголовая и аулиеколь-
ская соответственно 119 и 49 QTL-ассоциированных SNP с живой массой при рождении, 6 и 12 мес. 
Из них 58 и 9 SNP – полногеномных, 61 и 40 SNP – суггестивных. Их аннотация, показала, что ген-
ная архитектура живой массы в 6 мес. у казахской белоголовой породы определяется генами ABLIM1, 
RORA, INPP1, TCF20, NSBTAG00000051006, COL13A, KCNIP4, GABRR3, PAX7, TG, у аулиекольской по-
роды – ENSBTAG00000032603, ATP13A1, DLGAP1, TRHDE, EIF5B, MCTP2, AFF3, и CLEC16A, которые 
контролируют клеточные процессы, процессы биологической регуляции и общего метаболизма. Среди 
молекулярных функций белков этих генов большая доля приходится на функцию связывания, катализа 
и транспорта [56, 57].

Исследования геномной ассоциации для таких признаков, как остаточное потребление корма, су-
точное потребление сухого вещества, среднесуточный прирост и масса тела, были проведены в популяции 
7573 животных из нескольких пород мясного скота, разводимых в Канаде, на основе 7853211 последова-
тельностей всего генома. Результаты GWAS были использованы для выяснения генетической архитекту-
ры признаков, связанных с эффективностью кормления у мясного скота. Установлено, что 20 генов-кан-
дидатов, в том числе PLA2G2A, PARD3, PTHLH, CMAS, GRPR, LGALS1, KDM8, NGFR, PLEKHA3, PIGP, 
ST8SIA1, PIK3CB, PPARGC1B, PPARGC1A, UGT2B17, PDK2, MRAS, BMP7, BID и MAPK1, были общими 
для таких признаков, как суточное потребление сухого вещества и среднесуточный прирост. Функцио-
нальная аннотация выявленных генов показала, что они ассоциированы с углеводным обменом, а имен-
но: с процессами поглощения моносахарида, окисления D-глюкозы, синтезом сиаловой кислоты, синте-
зом и поглощением углеводов. Для всех четырех признаков установлено 24 гена-кандидата, связанных 
с липидным обменом, включая TFCP2L1, CLEC11A, P2RY13, DHRS4, BID, PIK3CB, NGFR, PLEKHA3, 
ST8SIA1, PARD3, PPARGC1B, CNTFR, ACSL6, MAPK1, MOGAT2, PIGP, BMP7, CFTR, ERLIN1, PLA2G2A, 
LGALS1, NR5A1, PPARGC1A и UGT2B17 [58].

С использованием нескольких методов геномного анализа: General Linear Model (GLM), Mixed Lin-
ear Model (MLM), Fixed and Random Model Circulating Probability Unification (FarmCPU), Bayesian-Infor-
mation and Linkage-Disequilibrium Iteratively Nested Keyway (BLINK), генотипирования с помощью GGP 
Bovine 100 K BeadChip, – был проведен GWAS для признака «Вес туши» у мясного скота, разводимого 
в тропиках. Значимые SNP были выявлены в генах-кандидатах EIF5, RGS20, TCEA1, LYPLA1 и MRPL15, 
для которых в ранее выполненных исследованиях также были определены ассоциации с признаками, 
связанными с энергией роста, массой туши и потреблением корма у нескольких пород крупного рогато-
го скота. При этом было показано, что две мультилокусные модели: FarmCPU и BLINK – превосходили 
однолокусные модели GLM и MLM [59].

Примененный GWAS для массы тела, среднесуточного прироста, выхода туши и содержания в ней 
мякоти у 1690 особей альпийской породы крупного рогатого скота Rendena позволил идентифицировать 
8 значимых и 47 предположительно ассоциированных SNP, расположенных в 14 аутосомных хромосо-
мах. При этом 3 наиболее значимые и 16 предполагаемых SNP были ассоциированы со среднесуточным 
приростом живой массы и располагались на 10 хромосоме. Среди значимых SNP некоторые были карти-
рованы внутри генов – таких, как SLC12A1, CGNL1, PRTG (ADG), LOC513941 (CF), NLRP2 (CF и DP), 
CDC155 (DP). Авторы указывают, что расширение геномных исследований на местных породах может 
выявить до сих пор не обнаруженные генетические ассоциации [60].
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GWAS для таких важных признаков, как остаточное потребление корма, среднесуточный прирост 
у ирландского мясного скота (n = 1492), позволил выявить 24 SNP, ассоциированных с изученными при-
знаками. Полиморфизм rs43555985, расположенный в гене GFRA2, показал самую высокую ассоциацию 
с остаточным потреблением корма. Анализ экспрессионных количественных локусов (eQTL) для выявле-
ния функциональных эффектов полиморфизма в гене GFRA2 установил, что он был связан с повышенной 
экспрессией в печени и оказывал влияние на базальную скорость метаболизма [61].

Генные сети

Большое количество выполненных исследований по проведению полногеномных ассоциативных 
исследований, а в последнее время – и экзомного секвенирования, привело к первому детальному по-
ниманию генетической основы формирования сложных признаков. И на этом этапе в постгеномной ин-
форматике большое значение приобретает понятие «генная сеть». Под генной сетью понимается группа 
координированно функционирующих генов, обеспечивающих формирование фенотипических признаков 
организма: молекулярных, биохимических, физиологических [62, 63].

Разработаны и постоянно совершенствуются методы реконструкции генных сетей различных функ-
ционально важных метаболических систем организма. На основе аннотации многочисленных, подчас весь-
ма разрозненных экспериментальных данных, полученных методами структурной и функциональной ге-
номики, транскриптомики, протеомики и метаболомики, разработана специальная технология реконструк-
ции генной сети человека, животных и растений. С ее помощью создана база данных GenNet (http://ww-
wmgs.bionet.nsc.ru/mgs/gnw/genenetworks. shtml). Она содержит описание 37 генных сетей, ответственных 
за различные жизненно важные функции организма, а также информацию о метаболических и регулятор-
ных сигналах, контролирующих, интегрирующих и направляющих работу этих генных сетей [63].

Все процессы в организме являются результатом взаимодействия его генных сетей. Являясь дис-
кретными и функционально автономными сообществами генов и продуктов их экспрессии, локальные 
генные сети интегрируются в одну общую сеть организма. Таким образом, в концепции биоинформатики 
каждая особь представляет собой сложную разветвленную сеть из множества локальных генных сетей, 
которую можно представить как «сеть сетей» [64].

До настоящего времени наше понимание клеточных регуляторных сетей остается неполным, но со-
ответствующие связи, вероятно, включают в себя все уровни взаимодействий между клеточными молеку-
лами включая транскрипционные сети, посттрансляционные модификации, белок-белковые взаимодей-
ствия и межклеточную передачу сигналов [65].

В некоторых случаях удалось выяснить наиболее важные связи в регуляторных сетях генов, кон-
тролирующих развитие признака [66]. Однако имеются все еще ограниченные знания о том, как более 
слабые эффекты – такие, как экспрессионные QTL, формируют всю регуляторную сеть. Исследования по-
казывают, что большинство уже составленных сетей, как правило, тесно взаимосвязано. Это явление оха-
рактеризовано как «маленький мир» [67]. В частности, многие типы сетей имеют структуру, состоящую 
из отдельных блоков или узлов, объединенных как «близкими», так и «отдаленными» связями. В первом 
случае – «близких» узлов – любые два обычно соединяются всего за несколько шагов. Поэтому предпо-
лагается, что если это так в клеточных сетях, то любой ген, который экспрессируется в ткани, связанной 
с признаком, вероятно, находится всего в нескольких шагах от одного или нескольких основных генов. 
Таким образом, любой вариант, влияющий на экспрессию «периферического» гена, скорее всего окажет 
определенное влияние на регуляцию основных генов.

Важно отметить, что поскольку общий набор экспрессируемых генов может превышать количество 
ядерных генов в соотношении 100:1 и более, сумма небольших воздействий на «периферические» гены 
может значительно превышать генетический вклад вариантов, непосредственно влияющих на сами ос-
новные гены [68].

Интеграция различных локальных генных сетей в организме может быть горизонтальной и верти-
кальной. При этом иерархические генные сети каждого уровня взаимодействуют и регулируют работу сетей 
других уровней. В качестве интеграторов выступают нейрогуморальные и метаболические сигналы, а также 
специальные генные сети. Горизонтальная интеграция – это интеграция генных сетей на одном уровне. 
Примером вертикальной интеграции является генная сеть, регулирующая синтез стероидных гормонов, ко-
торая имеет 3 уровня иерархии: гипоталамус, гипофиз и периферические эндокринные железы [62, 63].

Выводы

Таким образом, полногеномное генотипирование на основе использования ДНК-чипов различной 
плотности и секвенирования с последующим GWAS-анализом выступает одним из основных подходов 
к поиску новых генов-кандидатов, ассоциированных с наиболее ценными хозяйственными признаками 
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продуктивности мясного скота. Значительное число фенотипических признаков контролируется чрезвы-
чайно сложным образом, их формирование определяется генными сетями, то есть группами координиро-
ванно функционирующих, взаимодействующих генов.

Понимание процесса взаимодействия генных сетей, выделение «главных» генов ценных признаков, 
совершенствование методов генотипирования и подходов в анализе генетических ассоциаций сделают ге-
номную селекцию еще более мощным инструментом в повышении продуктивности мясного скота и эко-
номической эффективности отрасли мясного скотоводства.
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