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Реферат. В исследованиях была проведена оценка результатов ДНК-тестирования при подборе ро-
дительских пар у молодняка крупного рогатого скота мясного направления продуктивности. В работе 
описана наследуемость селекционно-значимых аллелей по генам GH, TG, LEP, отвечающих за мясную 
продуктивность, связь наличия желательных маркерных (GHV, TGT, LEPT) аллелей у молодняка крупного 
рогатого скота казахской белоголовой породы с живой массой. При подборе коров (n = 20) с комплекс-
ными генотипами (GHLVTGCCLEPCC; GHLLTGCCLEPCT; GHLVTGTCLEPCC; GHLVTGCCLEPCT; GHVVTGCCLEPCC; 
GHVVTGCCLEPCT; GHLLTGTCLEPTT; GHVVTGTCLEPCC; GHVVTGCCLEPTT; GHVVTGTCLEPTT), несущими в себе 
от одной до пяти селекционно-значимых аллелей, и быков-производителей (n = 2) с генокомплексами 
(GHVVTGTTLEPCT и GHLVTGTCLEPCC) с пятью и двумя маркерными аллелями были сформированы родитель-
ские пары и получены потомки (F1), с различными генокомплексами. В результате проведенного геноти-
пирования потомков (F1)  было выявлено, что особи, имеющие в своем генокомплексе (GHLVTGTCLEPТT; 
GHVVTGTCLEPCT; GHVVTGTTLEPCC) четыре маркерные желательные аллели по трем генам, имели больше 
живую массу в 205 дней (218,75 кг – бычки и 197,15 кг – телочки), чем носители одной желательной 
(GHLLTGCCLEPСT–телочки) аллели – 183,00 кг. Среднесуточный прирост также был различным и составил 
от 775,61 до 933,51 г, в зависимости от наследуемости числа селекционно-значимых аллелей по изучае-
мым генам.
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Abstract. The research evaluated the results of DNA testing in the selection of parental pairs in young cattle 
of meat production. The paper describes the heritability of breeding-significant alleles in the GH, TG, and LEP 
genes responsible for meat productivity, and the association of the presence of desirable marker (GHV, TGT, LEPT) 
alleles in young Kazakh white-headed cattle with live weight. So, when selecting cows (n = 20) with complex 
(GHLVTGCCLEPCC; GHLLTGCCLEPCT; GHLVTGTCLEPCC; GHLVTGCCLEPCT; GHVVTGCCLEPCC; GHVVTGCCLEPCT; 
GHLLTGTCLEPTT; GHVVTGTCLEPCC; GHVVTGCCLEPTT; GHVVTGTCLEPTT) with genotypes carrying from one 
to five selectively significant alleles, and breeding bulls (n = 2) with gene complexes (GHVVTGTTLEPCT and 
GHLVTGTCLEPCC) with five and two marker alleles, parental pairs were formed and offspring (F1) with different 
gene complexes were obtained. As a result of the genotyping of offspring (F1), it was revealed that individuals 
with four markers in their gene complex (GHLVTGTCLEPТT; GHVVTGTCLEPCT; GHVVTGTTLEPCC) desirable alleles 
for three genes had a greater live weight at 205 days (218.75 kg for bulls and 197.15 kg for heifers) than carriers 
of one desirable (GHLLTGCCLEPСT) allele – 183.00 kg. The average daily increase was also different and ranged 
from 775.61 to 933.51 grams, depending on the heritability of the number of breeding-significant alleles for the 
studied genes.
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Мясное скотоводство России сталкивается с 
рядом проблем, включая низкую продуктивность. 
Одним из вариантов решения этой проблемы 
является внедрение современных технологий и 
развитие генетических исследований [1].

Геномная селекция имеет ряд преимуществ 
в исследовании продуктивности животных.  
В частности, в мясном скотоводстве это возмож-
ность установить генотип особи сразу же после 
рождения и выявить наличие генов, отвечающих 
за хозяйственно полезные признаки [2, 3]. Работа 
значительного числа генов определяет действие 
целого генома. Важно учитывать также пред-
расположенность отдельного животного в том, 
чтобы максимально проявить свой генетический 
потенциал под воздействием условий кормления 
и содержания, факторов окружающей среды [4]. 
Внедрение геномной селекции позволяет зна-
чительно ускорить процесс улучшения пород и 
повысить рентабельность производства [5, 6].

Популяция животных с благоприятным соче-
танием генетических характеристик может быть 
расширена посредством подбора родительских 
пар. Основная роль в формировании генетиче-
ского потенциала будущего стада принадлежит 
производителям: проведение тщательного отбора 
коров и быков и их точно установленная племен-
ная ценность при формировании родительских 
пар дают большую гарантию в получении молод-
няка, отвечающего требованиям селекции [7, 8].

Маркер-ассоциированная селекция позволяет 
отбирать бычков и телок, обладающих генетиче-
ским потенциалом для производства высококаче-
ственной говядины с улучшенной мраморностью 
[9]. В этой связи нами были изучены гены, от-
вечающие за рост, метаболизм и гормональную 
регуляцию [10]. 

Ген соматотропина (GH), или гормона ро-
ста, выполняет центральную роль в стимуляции 
роста и развития тканей, включая мышечную. 
Вариации в гене GH могут влиять на скорость 
роста, соотношение мышечной массы к жировой, 
общее качество туши. Исследования направлены 
на выявление аллелей гена GH, ассоциированных 
с повышенной продуктивностью мясного скота 
[11, 12].

Ген тиреоглобулин (TG) кодирует белок, не-
обходимый для синтеза гормонов щитовидной 

железы. Эти гормоны регулируют скорость мета-
болизма, рост и развитие, а также энергетический 
обмен. Вариации в гене TG могут влиять на общее 
состояние здоровья животных и их способность 
к эффективному набору массы [13, 14].

Ген лептин (LEP) кодирует гормон лептин, 
который регулирует энергетический баланс и 
аппетит. Он влияет на отложение жира, мета-
болизм глюкозы, функционирование иммунной 
системы, рост и конституцию. Полиморфизмы в 
гене LEP связаны с мраморностью мяса, содер-
жанием жира, убойным выходом, а также влияют 
на молочные показатели [15].

Целью исследований являлось проведение 
оценки результатов использования ДНК-тестиро-
вания при подборе родительских пар у молодняка 
крупного рогатого скота мясного направления 
продуктивности, а также определение связи же-
лательных генотипов генов GH, TG, LEP с пока-
зателями живой массы.

ОБЪЕКТЫ И МЕТОДЫ 
ИССЛЕДОВАНИЙ

Молекулярно-генетические исследования 
проводились в лаборатории иммуногенетики 
и ДНК-технологий отдела генетики и биотех-
нологии ВНИИОК – филиала ФГБНУ «Севе-
ро-Кавказский ФНАЦ» [16]. Объектом исследо-
ваний являлся крупный рогатый скот казахской 
белоголовой породы (n = 42), разводимый в СПК 
им. Апанасенко, Апанасенковского района Став-
ропольского края. Геномная ДНК, выделенная 
из цельной крови с использованием набора ре-
агентов «DIAtomtmDNAPrep» «Изоген» (Россия), 
послужила материалом для проведения генети-
ческих исследований.

ДНК-тестирование изучаемого поголовья 
крупного рогатого скота по трем маркерным генам 
(GH, TG, LEP) проводили методом ПЦР-ПДРФ 
на программируемом термоциклере «Терцик» 
фирмы «ДНК-ТЕХНОЛОГИЯ» (Россия) с ис-
пользованием специфических олигонуклеотидов 
(НПЛ «Синтол», Россия) в 20 мкл реакционной 
смеси [17]. Для ПЦР-ПДРФ применяли набо-
ры «GenePakPCRCore» «Изоген» (Россия) [18] 
(табл. 1).
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Таблица 1
Условия проведения ПЦР-ПДРФ по изучаемым генам GH, TG, LEP

Conditions for conducting PCR-RFLP for the studied genes GH, TG, LEP

GH TG LEP
Амплификация

Праймеры 5’-3’ Прим. Праймеры 5’-3’ Прим. Праймеры 5’-3’ Прим.

For: gct-gct-cct-gag-cct-tcg
Rew: gcg-gcg-gca-ctt-cat-
gac-cct

223 п.н.
For: ggg-gat-gac-tac-gag-

tat-gac-tg
Rew: gtg-aaa-atc-ttg-tgg-

agg-ctg-ta
548 п.н.

For: tgg-agt-ggc-ttg-tta-
ttt-tct-tct

Rew: gtc-ccc-gct-tct-ggc-
tac-cta-act

424 п.н.

Рестрикция

Alu I 37 °С
3-5 ч BstX2 I 37 °С

3-5 ч BstMB 37 °С
3-5 ч

Детекция

агарозный гель 2,0 %
223, 

171, 52 
п.н.

агарозный гель
2,5 %

473, 
295, 

178, 75 
п.н.

агарозный гель
2,5 %

390, 303, 
88, 32 
п.н.

Наличие и качество ампликонов после элек-
трофоретического разделения продуктов реакции 
в агарозном геле (2–2,5 %) визуально оценивали. 
При расщеплении амплифицированных участ-
ков рестриктазами по генам: GH – Alu I (AG↓CT 
TC↑GA), TG – BstX2 I (R↓GATCY YCTAG↑R), 
LEP – BstMB (↓GATC GTAG↑) при 37 °С [19] 
идентифицировали следующие генотипы: GHVV, 
GHLV, GHLL; TGCC, TGTC, TGTT; LEPCC, LEPCT, LEPTT.

Данные по живой массе предоставлены зо-
отехником СПК им. Апанасенко из акта «Бо-
нитировка (2024)». Статистическая обработка 
проводилась с помощью офисного программ-
ного комплекса Microsoft Office c применением 
программы Excel. Для популяционно-генети-
ческой характеристики молодняка F1 (n = 20) 
изучаемой породы определяли число эффективно 
действующих аллелей, степень генетической 
изменчивости V, уровни фактической HOBS и те-
оретической ожидаемой гетерозиготности HEX, 
уровень гомозиготности Са и величину инфор-
мационного полиморфизма PIC по приведенным 
ниже формулам [20, 21]. 

Уровень полиморфности локуса, или число 
эффективно действующих аллелей Na, является 
величиной, обратной степени гомозиготности:

	 Na = 1/Са,
где Na – уровень полиморфности локуса; Са – 
уровень гомозиготности локуса.

Уровень гомозиготности рассчитывается:
	 Са = Р(А)^2 + Р(В)^2.

Степень генетической изменчивости популя-
ции V выражают через коэффициент (по А. Ро-
бертсону):

	 V = 1 – Са/1-1/N*100,
где N – количество животных, Са – коэффициент 
гомозиготности.

Величина информационного полиморфизма
	 PIC = 1 – Са.
Уровень фактической гетерозиготности
	 HOBS = nij/(nii + nij + njj), 

где nij – фактическое количество гетерозигот, n; 
nii, njj – фактическое количество гомозигот, n.

Математический расчет теоретически ожи-
даемого числа животных проводится с исполь-
зованием формул:

	 Nii = Pi2N – для гомозигот,
	 Nij = PiPj2N – для гетерозигот, 

где Nii, Nij – теоретически ожидаемое число жи-
вотных; Pi, Pj – частота i и j аллелей; N – общее 
количество животных.

Уровень теоретически ожидаемой гетеро-
зиготности 

	 HEX = Nij/(Nii+ Njj).

РЕЗУЛЬТАТЫ ИССЛЕДОВАНИЙ И ИХ 
ОБСУЖДЕНИЕ

Полиморфизм генов GH, TG, LEP, ассоции-
руемых с мясной продуктивностью, установлен 
генотипированием крупного рогатого скота ка-
захской белоголовой породы и представлен тремя 
генотипами GHVV, GHLV, GHLL; TGCC, TGTC, TGTT 
и LEPTT, LEPCT, LEPCC соответственно; аллелями 
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GHV и GHL, TGT и TGC, LEPT и LEPC с разной 
частотой встречаемости.

Частота встречаемости желательных для се-
лекции аллелей GHV, TGT и LEPT изучаемых генов 

GH, TG, LEP в группе коров (n = 20) казахской бе-
логоловой породы варьировала от минимального 
значения 0,13 (TGT) до максимальных 0,48 (LEPT) 
и 0,60 (GHV), что отражено на рис. 1.

Рис. 1. Варианты частоты встречаемости аллелей у коров (n = 20) по генам GH, TG, LEP
Variants of allele frequency in cows (n = 20) for the GH, TG, LEP genes

Ряд учёных (Л.А. Танана, T.A. Sedykh, 2016) 
выявили связь между генотипами гормона роста 
и характеристиками мясной продуктивности у 
мясного скота. В частности, отмечено, что гере-
фордская порода с генотипом GHVV демонстри-
ровала превосходство по массе туши на 5–10 кг 
по сравнению с животными, имеющими другие 
генотипы [22].

В наших исследованиях выявлено, что ча-
стота встречаемости желательных генотипов 

изучаемых генов GH, TG, LEP составила: GHVV – 
45,0 и GHLV – 30,0 %; TGTT – полное отсутствие 
и TGTС – 25,0 %; LEPТT – 25,0 и LEPCT – 45,0 %. 
Число эффективно действующих аллелей по из-
учаемым генам GH, TG, LEP варьировало от 1,28 
до 1,99. Концентрация желательных аллелей в 
выборке коров казахской белоголовой породы 
составила: для GH – 0,75, LEP – 0,7, а для TG 
всего лишь 0,25 (рис. 2).

Рис. 2. Варианты частоты встречаемости генотипов у коров (n = 20) по генам GH, TG, LEP
Frequency variants of genotypes in cows (n = 20) for the GH, TG, LEP genes
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По результатам генетико-статистического 
анализа в исследуемой выборке коров опре-
делены варианты комплексных генотипов по 
изучаемым генам. Доля коров–носителей ком-
плексных генотипов изучаемой породы, вклю-
чающих пять (GHVVTGTCLEPTT) и четыре (GH-
VVTGCCLEPTT) желательные маркерные аллели 

трех генов, составила 15,0 % у трех животных, 
трех желательных (GHVVTGCCLEPCT; GHLLTGT-

CLEPTT; GHVVTGTCLEPCC) – 30,0 % у шести жи-
вотных и двух (GHLVTGTCLEPCC; GHLVTGCCLEPCT;  
GHVVTGCCLEPCC) аллелей – 30,0 % у шести живот-
ных, а с одной (GHLVTGCCLEPCC; GHLLTGCCLEPCT) 
составила 25,0 % – пять животных (рис. 3).

Рис. 3. Доля коров казахской белоголовой породы – носителей комплексных генотипов по генам GH, TG, LEP
The proportion of Kazakh White-Headed cows that are carriers of complex genotypes for the GH, TG, and LEP genes

Для получения высокопродуктивного потом-
ства были сформированы две группы животных 
для подбора родительских пар. Так, в каждую 
группу было отобрано по 10 голов коров и по 
одному быку-производителю, имеющих в своем 
генокомплексе селекционно-значимые аллели. В 
первую группу входили коровы (n = 10), имеющие 
варианты генокомплексов, состоящих из одной–
трех желательных маркерных аллелей (GHLVTGC-

CLEPCC; GHLLTGCCLEPCT; GHLVTGTCLEPCC; GHV-

VTGCCLEPCC GHVVTGCCLEPCT; GHVVTGTCLEPCC) и 
скрещивали их с быком-производителем, носите-
лем генокомплекса (GHVVTGTTLEPCT), включающе-
го пять маркерных аллелей в трех генах. Вторая 
группа состояла из коров (n = 10), имеющих ком-
плексные варианты генотипов (GHLLTGCCLEPCT; 
GHVVTGCCLEPCC; GHVVTGTCLEPCC; GHLVTGCCLEPTT; 
GHLLTGTCLEPTT; GHVVTGCCLEPTT; GHVVTGTCLEPTT), 
которые включали одну–пять маркерных алле-
лей, а у быка-производителя был генокомплекс 
(GHLVTGTCLEPCC).

Анализом полученных результатов в попу-
ляции молодняка F1 (n = 20) казахской белого-
ловой породы по изучению полиморфизма было 
выявлено присутствие желательных аллелей в 
генах GH, TG, LEP. Так, частота встречаемости 
желательного аллеля GHV гена гормона роста 
была высокой и составила 0,78 в исследуемой 
выборке животных. Это обеспечило присутствие 
гомозиготного варианта GHVV (60,0 %) и гетеро-
зиготного GHLV (35,0 %) генотипов. Присутствие 
аллелей TGT и TGC (0,43 и 0,57 соответственно) 
гена тиреоглобулина обеспечило лишь 5,0 % жи-
вотных с гомозиготным TGTT генотипом, а 75,0 % 
оказались особи с гетерозиготным вариантом 
TGTC генотипа. Гомозиготный TGCC генотип в 
исследуемой группе животных составил 20,0 %. 
В локусе гена лептина частота встречаемости 
аллелей LEPT и LEPC (0,48 и 0,52) обеспечила 
присутствие гомозиготных вариантов LEPTT и 
LEPCC генотипов 10,0 и 15,0 %, с гетерозиготным 
LEPCT – 75,0 % (рис. 4).
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Рис. 4. Варианты частоты встречаемости аллелей и генотипов у молодняка F1 (n = 20) по генам GH, TG, LEP
Frequency variants of alleles and genotypes in F1 young animals (n = 20) for the GH, TG, LEP genes

А.А. Сафронова (2024) методом ПЦР-ПДРФ 
выявляла полиморфизм генов гормона роста GH 
L127V и тиреоглобулина TG5 C422T, а также 
у подопытных животных определяли убойные 
показатели, химический, жирнокислотный и 
аминокислотный составы мяса. Значительное 
влияние полиморфизма GH L127V отмечалось на 
массу туши (P ≤ 0,05) и аминокислотный состав 
мяса. Полиморфизм TG5 C422T оказывал значи-
тельное (P ≤ 0,05) влияние на дифференциацию 
бычков по соотношению полиненасыщенных и 
насыщенных жирных кислот. Автор сообщает, 
что генетическая изменчивость бычков по генам 
гормона роста и тиреоглобулина может быть ис-
пользована для улучшения как количественных, 
так и качественных показателей мясной продук-
тивности герефордского скота при маркер-зави-
симой селекции [23].

Полученная информация о вариантах часто-
ты аллелей и генотипов в выборке молодняка 
F1 казахской белоголовой породы по генам GH, 
TG, LEP послужила основанием для проведения 
генетико-статистического анализа. Выявить и 
описать генетическое разнообразие исследуемой 
выборки позволил проведенный нами анализ, 
что дало ценную информацию о ее генетической 
структуре. Для диплоидных особей самой распро-
страненной мерой генетической изменчивости 
является гетерозиготность Н. Так, по генам GH, 
TG, LEP значение наблюдаемой гетерозиготности 
HOBS составило 0,35; 0,75 и 0,75 соответственно. 
Ожидаемая гетерозиготность HEX в этих генах со-
ответствовала значениям: 0,538; 0,955 и 0,995, что 
говорит о достаточном количестве гетерозигот. 
Для оценки генетического разнообразия использу-

ют такие критерии, как уровень полиморфности, 
степень гомозиготности. Степень гомозиготности 
(Са, %) в проведенных исследованиях характе-
ризовалась средней величиной 50,13–51,13 % по 
генам LEP и TG и немного высокой 65,13 % – GH. 
Наиболее высокий показатель уровня полимор-
фности выявлен в генах TG (1,95) и LEP (1,99), 
среднее его значение определено по гену GH 
(1,53). Концентрация желательного аллеля по из-
учаемым генам составила: GHV – 0,95; TGТ – 0,80, 
LEPT – 0,85. Степень генетической изменчивости 
V, которая зависит от степени гомозиготности и 
количества исследуемых особей, была в диапазоне 
от 29,88 (GH) до 44,88 % (LEP). 

Способность генетического маркера уста-
навливать распределение частоты встречаемости 
аллелей, полиморфизм популяции в зависимости 
от их числа, определяется величиной информа-
ционного полиморфизма PIC [24]. Так, в гене GH 
величина информационного полиморфизма обла-
дала средней полиморфностью, составив 0,349, а 
для генов TG и LEP была немного повышенной, 
0,489 и 0,499 соответственно.

Н.П. Герасимов с соавторами (2020) исследо-
вал оценку взаимосвязи убойных качеств живот-
ных крупного рогатого скота абердин-ангусской 
породы с наличием полиморфизмов LEP 528С/T 
и LEP 73С/T. После генотипирования коров и 
телок абердин-ангусской породы группировали 
в соответствии с генотипами. В результате иссле-
дований выявили, что гетерозиготные генотипы 
тёлок при нуклеотидных заменах в разных реги-
онах отличались повышенным уровнем мясной 
продуктивности. Они превосходили сверстниц на 
16,3–30,4 кг (3,01–5,76 %; P ≥ 0,05) и 9,1–14,2 кг 
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(1,67–2,63 %; P ≥ 0,05) по предубойной массе, 
а по массе туши – на 8,3–9,8 кг (2,64–3,14 %; 
P ≥ 0,05) и 2,4–2,7 кг (0,76–0,85 %; P ≥ 0,05) со-
ответственно при полиморфизме LEP 528С/T и 
LEP 73С/T. В свою очередь, желательная мутация 
в гомозиготной форме ТТ при полиморфизме LEP 
528С/T у коров способствовала максимальной 
выраженности живой массы, массы и выхода 
туши у их носителей [25].

Генетико-статистическими методами анализа 
установлено, что среди полученного молодняка 
F1 (как у бычков, так и у телочек), имеющего 

желательный комплексный (GHVVTGTTLEPCC; 
GHVVTGTСLEPCT; GHLVTGTCLEPTT) генотип, включа-
ющий четыре маркерных аллелей трех генов, доля 
животных составила 60,0 % (12 особей). У че-
тырех животных (20,0 %) выявлены комбинации 
из трех желательных (GHVVTGCCLEPCT; GHLVTGT-

CLEPCT) аллелей, из двух (GHVVTGCCLEPCC; GHLVT-
GTCLEPCC; GHLVTGCCLEPCT) маркерных аллелей у 
трех животных (15,0 %), а у одного животного 
(5,0 %) одна аллель (GHLLTGCCLEPСT) трех генов 
(рис. 5).

Рис. 5. Доля полученного молодняка F1, носителей комплексных генотипов по генам GH, TG, LEP
The proportion of F1 offspring obtained, carriers of complex genotypes for the GH, TG, LEP genes

Оценка мясной продуктивности (живая масса 
при рождении, за 205 дней и среднесуточный 
прирост) у полученного молодняка F1 (бычки и 
телочки) казахской белоголовой породы прово-
дилась в зависимости от комплексных генотипов 
генов GH, TG, LEР. Так, живая масса за 205 дней у 
бычков (n = 9) исследуемой породы с разными ге-
нокомплексами (GHVVTGTCLEPCT; GHVVTGTTLEPCC; 
GHLVTGTCLEPTT) и (GHLVTGTCLEPCТ; GHVVTGC-

CLEPCT) составила в среднем  217,4 кг, а среднесу-

точный прирост – 927,90 г. У телочек (n = 7) этой 
же породы с генокомплексами (GHLVTGTCLEPТT; 
GHVVTGTCLEPСT) и (GHLVTGTCLEPCТ; GHVVTGC-

CLEPCT) показатель живой массы в среднем рав-
нялся 195,10 кг, при среднесуточном приросте 
827,36 г. А у трех телочек с генокомплексами (GH-
VVTGCCLEPCC; GHLVTGCCLEPCT; GHLVTGTCLEPCC) 
составила в среднем 184,50 кг и среднесуточный 
прирост – 781,22 г (табл. 2).

Таблица 2
Живая масса у молодняка F1 в зависимости от комплексных генотипов генов GH, TG, LEP (n = 20)
Live weight of F1 young animals depending on the complex genotypes of the GH, TG, LEP genes (n = 20)

Варианты комплексных  
генотипов n

Показатель
Живая масса

Среднесуточный прирост, г
при рождении 205 дней

1 2 3 4 5
Бычки (n = 9)

GHVVTGTCLEPCT 7
27,38±0,15 218,75±1,57 933,51

GHVVTGTTLEPCC 1
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1 2 3 4 5
GHLVTGTCLEPTT 1 26,00 207,00 882,93

Телочки (n = 11)
GHVVTGTCLEPСT 2

25,75±0,32 197,15±1,89 836,10
GHLVTGTCLEPТT 2
GHVVTGCCLEPCT 2

25,16±0,49 192,37±2,79 815,66
GHLVTGTCLEPCТ 1
GHVVTGCCLEPCC

3 24,33±0,63 184,45±2,35 781,22GHLVTGCCLEPCT

GHLVTGTCLEPCC

GHLLTGCCLEPСT 1 24,00 183,00 775,61

ВЫВОДЫ
1. В ходе проведенных нами исследований 

получены сведения об эффективности подбора 
родительских пар на основе анализа их ДНК-гено-
типирования. Полученное потомство характеризо-
валось повышенным продуктивным потенциалом. 

2. В результате проведенного генотипирова-
ния потомков F1 было выявлено, что особи, име-
ющие в своем генокомплексе четыре желательные 
маркерные (GHLVTGTCLEPТT; GHVVTGTCLEPCT; 
GHVVTGTTLEPCC) аллели по трем генам имели 
большую живую массу в 205 дней (218,75 кг – 
бычки и 197,15 кг – телочки), чем носители одной 

желательной (GHLLTGCCLEPСT–телочки) аллели – 
183,00 кг. 

3. Среднесуточный прирост был различным и 
варьировался от 775,61 до 933,51 г в зависимости 
от наследуемости числа селекционно-значимых 
аллелей по изучаемым генам. 

4. В результате проведенных исследований 
выявлена связь наследуемости желательных ге-
нотипов по генам GH, TG, LEP с показателями 
живой массы у полученного потомства. Для по-
лучения более точных результатов рекоменду-
ется проведение аналогичных исследований на 
большей выборке молодняка крупного рогатого 
скота казахской белоголовой породы.
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