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Геномы современных популяций сельскохозяйственных животных формировались под 

влиянием длительной селекции, следы которой можно детектировать с помощью биоинформати-

ческих подходов. Так, для анализа инбридинга в популяциях сельскохозяйственных животных ис-

пользуют сегменты гомозиготности (runs of homozygosity, ROH). Более того, ROH подходят для 

выявления признаков отбора через островки ROH. Распределение сегментов гомозиготности в ге-

номах групп коз, разводимых на территории России, было изучено нами ранее, однако информация 

о признаках отбора в геноме этих групп коз до сих пор отсутствует. В настоящей работе впервые 

проведен поиск следов селекции в геномах пород и популяций коз, разводимых в России. Иденти-

фицированы гены, локализованные в островках ROH на CHI12, CHI18, CHI25. Среди генов вы-

явлены функциональные кандидаты, ассоциированные с шерстной (IFT88, CUX1) и молочной 

(LATS2) продуктивностью, регулирующие метаболизм (LCAT, PLA2G15, SMPD3), рост (SLC12A4, 

SH2B2), репродуктивные (MRPL57, MICU2, SAP18) и иммунно-адаптивные функции (DDX28, 

IL17D). Цель исследования — выявить геномные регионы, находящиеся под давлением селекции 

в российских популяциях коз, используя поиск островков ROH. Выборка коз (Capra hircus L.) вклю-

чала следующие породы: алтайскую белую пуховую (n = 20), горноалтайскую пуховую (n = 33), 

дагестанскую пуховую (n = 34), дагестанскую шерстную (n = 20), оренбургскую (n = 32) и совет-

скую шерстную (n = 29), а также популяцию местных карачаевских коз (n = 36). Геномные ис-

следования популяций зааненской породы, разводимой в России, были проведены нами ранее, по-

этому в представляемой работе SNP-профили зааненской породы (n = 33) были использованы как 

группа сравнения. ДНК выделяли из ушных выщипов с помощью набора ДНК-Экстран-2 (ООО 

«НПФ Синтол», Россия). SNP-профили были сгенерированы с использованием ДНК-чипа Illumina 

Goat SNP50 BeadChip («Illumina, Inc.», США) в рамках нашего предыдущего исследования. Ра-

боту проводили на базе ЦКП «Биоресурсы и биоинженерия сельскохозяйственных животных» 

ФГБНУ ФИЦ ВИЖ им. академика Л.К. Эрнста в 2021-2024 годах. Индивидуальная генетическая 

сеть была построена по принципу ближайшего соседа (Neighbor Net) в программе SplitsTree 4.14.5. 
Для поиска ROH в геноме исследуемых коз использовали метод последовательных прогонов, реа-

лизованный в пакете R «detectRUNS». В качестве индикаторов островков ROH были отобраны 

перекрывающиеся сегменты с минимальной длиной ROH в 0,3 Мb, которые встречались у более 

чем 50 % особей внутри своей группы. Поиск генов-кандидатов, локализованных внутри островков 

ROH, осуществляли с помощью онлайн-инструмента Genome Data Viewer (NCBI) по сборке генома 

домашних коз CHIR_1.0 (GCF_000317765.1). Генная онтология была проанализирована с исполь-

зованием онлайн-ресурса DAVID (Database for Annotation, Visualization and Integrated Discovery). 

Островки ROH были обнаружены на 12-й хромосоме (CHI12) у горноалтайской, советской шерст-

ной и дагестанской пуховой пород, а также на CHI18 и CHI25 у горноалтайской и алтайской 

белой пуховой пород. Во всех островках ROH были идентифицированы и аннотированы гены. 

Островок ROH на CHI12 включал 13 общих для четырех пород генов, среди которых наиболее 

значимыми были LATS2 (активация лактогенеза и потенциальное влияние на репродукцию), IL17D 

(функция иммунитета), IFT88 (ассоциация с тониной кашемировых волокон), MRPL57 (регуляция 

фолликулярной фазы эстрального цикла), MICU2 и SAP18 (развитие яичников и эмбрионов, спер-

миогенез). Внутри островка ROH на CHI18 были локализованы 16 генов, регулирующих липидный 

метаболизм (LCAT, PLA2G15 и SMPD3), вовлеченных в формирование реакции на гипоксию 

(DDX28) и связанных с развитием мышечных волокон (SLC12A4). Геномный регион на CHI25 

включал гены PRKRIP, SH2B2, CUX1 и POLR2J, среди которых наиболее перспективными были 

CUX1, регулирующий развитие волосяных фолликулов, и SH2B2, ассоциированный с ростом и 

размерами туловища. Таким образом, наше исследование расширяет понимание геномной архитек-

туры российских локальных пород и популяций коз.  
 

Ключевые слова: SNP, островки ROH, гомозиготность, гены-кандидаты, домашние 
козы, признаки отбора, локальные породы. 
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В отечественном козоводстве выделяют несколько направлений про-

дуктивного выращивания животных: пуховое, шерстное, молочное и грубо-

шерстное, или мясное (1). По данным на 31 декабря 2022 года, наибольшую 

долю в российском козоводстве занимает молочное направление (51,5 % от 

численности коз из идентифицированных пород) с лидерством зааненской 

породы (42,7 тыс. гол.), тогда как на долю исконно русских направлений 

козоводства (пуховое и шерстное) приходится соответственно 17,7 и 30,8 % 

при драматическом сокращении численности пуховых пород (2). Так, за 

последние 5 лет поголовье горноалтайской породы снизилось с 18,7 до 8,9 

тыс. гол., а оренбургской — с 6,0 до 2,9 тыс. гол. Численность советской 

шерстной породы не такая критическая — 30,5 тыс. гол., однако сокраще-

ние поголовья затронуло и эту породу (58,7 тыс. гол. в 2018 году) (2). Гру-

бошерстное направление представлено в основном местными неидентифи-

цированными козами (1). Риски исчезновения отечественных пород коз, 

обладающих ценными свойствами, имеют негативные последствия как для 

национального, так и для мирового генофонда.  

Уникальность отечественных пуховых и шерстных пород заключа-

ется прежде всего в том, что эти породы способны производить высокока-

чественную продукцию (например, оренбургский пуховый платок известен 

и за пределами нашей страны) в условиях резко континентального климата, 

в котором иностранные породы не могут с ними конкурировать. По срав-

нению с другими видами сельскохозяйственных животных козы используют 

скудную растительность для удовлетворения потребности в питательных ве-

ществах и энергии (3). Кроме того, локальные породы сельскохозяйствен-

ных животных играют важную роль в сохранении культурного наследия че-

ловечества (4).  

Поиск сегментов гомозиготности (runs of homozygosity, ROH) — это 

современный метод анализа инбридинга в популяциях сельскохозяйствен-

ных животных. Кроме того, ROH подходят для выявления признаков отбора 

через островки ROH (5), поскольку селекция — это значимый эволюцион-

ный фактор, способный повысить гомозиготность (6). Также при положи-

тельном отборе для улучшения экономически значимых признаков и под-

держания стандарта породы возможно уменьшение изменчивости в целевых 

участках генома, поэтому ROH могут указывать на отпечатки селекции (6). 

Примеры, демонстрирующие эффективность поиска следов селекции, со-

пряженных с островками ROH, описаны у крупного рогатого скота (КРС) 

(7), свиней (8), овец (9), лошадей (10), кроликов (11) и кур (12).  

F. Bertolini с соавт. (6) использовали SNP профили коз из разных 

стран, сгенерированные в рамках проекта AdaptMap (https://www.goatadapt-

map.eu/), для выявления общих закономерностей распределения ROH в ос-

новных трансграничных и локальных группах. Изучая популяции швейцар-

ских коз, H. Signer-Hasler с соавт. (13) обнаружили в островках ROH гены, 

связанные с одомашниванием. В частности, вариант гена TSHR мог повли-

ять на изменения сезонности воспроизводства у современных домашних 

коз, а ген STC1 подвергался позитивному отбору в отношении увеличения 
размера тела и/или надоев молока. По сообщению нескольких исследова-

тельских групп, в островках ROH у домашних коз довольно часто локали-

зуются гены, связанные с адаптациями к природно-климатическим усло-

виям разведения (14-16). У китайских локальных пород коз в островках 

ROH были выявлены гены, связанные с иммунными функциями (14). 

Распределение сегментов гомозиготности в геномах групп коз, раз-

водимых на территории России, было изучено в наших предыдущих иссле-

дованиях (17). Однако информация о признаках отбора в геноме этих групп 
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коз до сих пор отсутствует.  

В настоящей работе впервые проведен поиск следов селекции в ге-

номах российских пород и популяций коз. Идентифицированы гены, лока-

лизованные в островках ROH на CHI12, CHI18, CHI25. Среди генов выяв-

лены функциональные кандидаты, ассоциированные с шерстной (IFT88, 
CUX1) и молочной (LATS2) продуктивностью, регулирующие метаболизм 

(LCAT, PLA2G15, SMPD3), рост (SLC12A4, SH2B2), репродуктивные (MRPL57, 
MICU2, SAP18) и иммунно-адаптивные функции (DDX28, IL17D).  

Цель исследования — выявить геномные регионы, находящиеся под 

давлением селекции в отечественных популяциях коз, с использованием 

поиска островков ROH. 

Методика. Работу проводили на базе ЦКП «Биоресурсы и биоинже-

нерия сельскохозяйственных животных» ФГБНУ ФИЦ ВИЖ им. академика 

Л.К. Эрнста в 2021-2024 годах. Выборка коз (Capra hircus L.) включала сле-

дующие породы: алтайскую белую пуховую (ALTW, n = 20), горноалтайскую 

пуховую (ALTM, n = 33), дагестанскую пуховую (DAGD, n = 34), дагестан-

скую шерстную (DAGL, n = 20), оренбургскую (OREN, n = 32) и советскую 

шерстную (SOVM, n = 29), а также популяцию местных карачаевских коз 

(KARA, n = 36). Образцы ткани коз ALTW, ALTM, OREN и SOVM были 

отобраны в племенных хозяйствах и племенных репродукторах, образцы 

ткани коз DAGD, DAGL и KARA — в частных хозяйствах.  

Геномные исследования российских популяций зааненской по-

роды были проведены нами ранее (18), поэтому в представляемой работе 

SNP-профили зааненских коз (SAAN, n = 33) использовали как группу 

сравнения.  

ДНК выделяли из ушных выщипов с помощью набора ДНК-Экс-

тран-2 (ООО «НПФ Синтол», Россия) согласно рекомендациям производи-

теля. SNP-профили были сгенерированы с использованием ДНК-чипа 

Illumina Goat SNP50 BeadChip («Illumina, Inc.», США) (19, 20) в рамках 

нашего предыдущего исследования (17).  

Индивидуальную генетическую сеть строили по принципу ближай-

шего соседа (Neighbor Net) в программе SplitsTree 4.14.5 (21). 

Для поиска ROH в геноме коз использовали метод последователь-

ных прогонов (22), реализованный в пакете R «detectRUNS» (23). В анализе 

допускался один SNP с отсутствующим генотипом и до одного возможного 

гетерозиготного генотипа. Минимальная длина ROH составляла 500000 п.н.  

В качестве индикаторов островков ROH в геноме отобрали перекры-

вающиеся сегменты с минимальной длиной ROH 0,3 Мb, которые встреча-

лись у более чем 50 % особей внутри своей группы.  

Поиск генов-кандидатов внутри островков ROH осуществляли с по-

мощью онлайн-инструмента Genome Data Viewer (NCBI) по сборке генома 

домашних коз CHIR_1.0 (GCF_000317765.1) (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/as-

sembly/GCF_000317765.1). Генную онтологию анализировали с использова-

нием онлайн-ресурса DAVID (Database for Annotation, Visualization and In-

tegrated Discovery) (24, 25).  

Результаты. Анализ индивидуальной генетической сети (рис. 1) 

продемонстрировал, что SOVM и OREN формировали консолидированные 

группы, как и KARA. ALTM и ALTW образовали смешанный кластер. Это, 

вероятно, отражает происхождение ALTW, созданной посредством погло-

тительного скрещивания козоматок ALTM с козлами советской шерстной 

породы для формирования группы животных, производящих белый пух 

(26).  

Примечательным выглядело распределение особей DAGD и DAGL. 
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Большая часть животный DAGD располагалась по обе стороны от SOVM, 

а большинство коз DAGL — от SAAN. Такая кластеризация, как правило, 

предполагает, что «центральная» порода оказала влияние на формирование 

генофонда присоединяющихся группировок. Кроме того, SAAN присоеди-

нялась к основной генетической сети через особей DAGL. Это, во-первых, 

указывает на четкую дифференциацию швейцарской молочной породы от 

локальных российских групп коз, во-вторых, предположительно может сви-

детельствовать об использовании этой породы для улучшения DAGL. До-

кументального подтверждения нашего предположения мы не нашли, од-

нако в научной литературе описаны примеры использования производите-

лей зааненской породы для повышения молочной продуктивности абори-

генных дагестанских коз в некоторых хозяйствах (27). Кроме того, группа 

DAGD была более консолидированной по сравнению с DAGL. Касательно 

DAGD такая кластеризация согласуется с аспектами происхождения этой 

породы, выведенной при улучшении аборигенных коз производителями со-

ветской шерстной породы (28).  
 

 

Рис. 1. Индивидуальная генетическая сеть, построенная по принципу ближайшего соседа, для 

групп коз (Capra hircus L.) из российских популяций: ALTW — алтайская белая пуховая, 

ALTM — горноалтайская пуховая, DAGD — дагестанская пуховая, DAGL — дагестанская 

шерстная, OREN — оренбургская, SOVM — советская шерстная, SAAN — зааненская, 

KARA — местные карачаевские козы (ФГБНУ ФИЦ ВИЖ им. академика Л.К. Эрнста, 2021-

2024 годы). 
 

Островки ROH, то есть протяженные сегменты гомозиготности, 

встречающиеся более чем у 50 % особей внутри своей группы, были обна-

ружены на CHI12, CHI18 и CHI25 у ALTM, ALTW, DAGD и SOVM (рис. 

2). У остальных групп коз островков ROH мы не обнаружили. Это могло 

объясняться несколькими причинами. Например, местные карачаевские 

козы до сих пор не выделены как порода, поэтому можно предположить, 

что давление искусственного отбора (селекции) было выражено слабее по 

сравнению с заводскими породами.  

Возможно, для поисков признаков отбора, связанного с адаптацией 

к природным особенностям региона разведения, в группе этих животных 

более информативными будут другие биоинформатические подходы, напри-

мер расчет значений FST. Показано (см. рис. 1), что дагестанская шерстная 

порода испытывает влияние других пород, и это, вероятно, снижает геном-

ный инбридинг и приводит к разделению протяженных сегментов ROH. 

Относительно заводских пород — оренбургской и зааненской мы полагаем, 
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что продолжение исследований на больших выборках поможет лучше по-

нять распространения ROH у этих групп. 
 

 

Рис. 2. Локализация островков ROH на CHI12 (А), CHI18 (Б) и CHI25 (В) в геномах коз (Capra 

hircus L.) из российских популяций: ALTW — алтайская белая пуховая, ALTM — горноалтай-

ская пуховая, DAGD — дагестанская пуховая, DAGL — дагестанская шерстная, OREN — 

оренбургская, SOVM — советская шерстная, SAAN — зааненская, KARA — местные карача-

евские козы (ФГБНУ ФИЦ ВИЖ им. академика Л.К. Эрнста, 2021-2024 годы). 
 

В таблице 1 представлены наиболее часто встречающиеся сегменты 

ROH, которые были классифицированы как островки ROH, с указанием 

начальной и конечной позиции и числа локализованных SNPs. 
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 1. Наиболее распространенные (у  50 % особей в каждой породе) ROH, обна-
руженные на CHI12, CHI18 и CHI25 у коз (Capra hircus L.) из российских 
популяций (ФГБНУ ФИЦ ВИЖ им. академика Л.К. Эрнста, 2021-2024 годы) 

Порода CHI n SNP 
SNP Позиция, bp 

стартовый конечный начальная конечная 
ALTM 12 11 rs268262662 rs268262652 33 412 747 33 884 399 

DAGD 12 12 rs268262662 rs268262650 33 412 747 33 961 522 

SOVM 12 16 rs268262665 rs268262649 33 230 265 33 999 048 

ALTM 
18 8 rs268255074 rs268240149 34 686 451 35 017 668 

ALTW 

ALTM 
25 110 rs268244509 rs268244520 34 584 777 35 124 678 

ALTW 

П р и м е ч а н и е. CHI — хромосома коз; n SNP — число SNP, локализованных в островке ROH; ALTW — 

алтайская белая пуховая, ALTM — горноалтайская пуховая, DAGD — дагестанская пуховая, SOVM — со-

ветская шерстная. 

 

Следует отметить, что 6 из 8 SNPs на CHI18 встречались у 60 % 

особей породы ALTW и 8 из 16 SNPs на CHI12 — у 60 % особей породы 

SOVM.  

В таблице 2 приведены гены, расположенные внутри островков ROH.  

2. Гены, локализованные в идентифицированных островках ROH у коз (Capra 

hircus L.) из российских популяций (ФГБНУ ФИЦ ВИЖ им. академика 

Л.К. Эрнста, 2021-2024 годы) 

Порода CHI 
Позиция 

Гены 
начальная конечная 

ALTM 12 33 412 747  33 884 399  LATS2 а, XPO4 а, N6AMT2 а, IL17D а, IFT88 а, CRYL1 а, 
ZDHHC20 а , LOC106502707 а , MICU2 а , SKA3 а, SAP18 а, 
MRPL57 а, GJA3 а  

DAGD 12 33 412 747  33 961 522  LATS2 а, XPO4 а, N6AMT2 а, IL17D а, IFT88 а, CRYL1 а, 
ZDHHC20 а, LOC106502707 а, MICU2 а, SKA3 а, SAP1 а, 
MRPL57 а, GJA3 а, GJB2, GJB6, ZMYM2  

SOVM 12 33 230 265  33 999 048  LATS2 а, XPO4 а, N6AMT2 а, IL17D а, IFT88 а, CRYL1 а, 
ZDHHC20 а, LOC106502707 а, MICU2 а, SKA3 а, SAP18 а, 
MRPL57 а, GJA3 а, GJB2, GJB6, ZMYM2, ZMYM5 

ALTM 18 34 686 451  35 017 668  NFATC3, DUS2, DDX28, LCAT, PSMB10, SLC12A4, PRMT7, 
SLC7A6OS, SLC7A6, PLA2G15, ESRP2, LOC102180420, SMPD3, 
LOC102169124 

ALTW 

ALTM 25 34 584 777 35 124 678  PRKRIP, SH2B2, CUX1, POLR2J 
ALTW 

П р и м е ч а н и е. CHI — хромосома коз; ALTW — алтайская белая пуховая, ALTM — горноалтайская 

пуховая, DAGD — дагестанская пуховая, SOVM — советская шерстная. а — гены, общие для пород ALTM, 

DAGD и SOVM. 

 

Таким образом, мы идентифицировали островки ROH на трех хро-

мосомах: CHI12, CHI18 и CHI25. F. Bertolini с соавт. (6) проводили поиск 

протяженных гомозиготных сегментов в выборках, представленных множе-

ством пород коз из разных стран. Авторы сообщили об общих выявленных 

закономерностях — островках ROH на CHI12 и CHI18, что по хромосомной 

локализации совпадает с нашими расчетными данными. Согласно E.S. Kim 

с соавт. (29), геномный регион, в котором локализовался островок ROH на 

CHI12, испытывал давление отбора и, вероятно, может быть так или иначе 

связан с адаптациями к природно-климатическим условиям. Этот же ост-

ровок ROH ( 33,9-36,5 Mbp) обнаружен у итальянских пород коз (4). Ост-

ровок ROH на CHI18 был общим для европейских и азиатских коз и пред-

положительно находился под давлением селекции на улучшение качества 

шерсти (29). Что касается островка ROH на CHI25, то F. Bertolini с соавт. 

(30) сообщили о сильном сигнале селекции в этом геномном регионе (34,69-

36,43 Mbp, содержит ген CUX1), данные были подтверждены тремя разными 

методами. Сигнал выявлен у двух пород, известных качеством шерстной и 

пуховой продукции, — ангорской и анкара, но не выявлен у кашемировой 

породы (30).  
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На CHI12 обнаружен островок ROH, немного различающийся по 

длине у разных групп животных (33,4-33,8 Mbp у ALTM и ALTW, 33,4-33,9 

Mbp у DAGD и 33,2-33,9 Mbp у SOVM) и содержащий 13 общих генов у 

трех исследуемых пород. Гены GJB2 (gap junction protein beta 2), GJB6 (gap 

junction protein beta 6) и ZMYM2 (zinc finger MYM-type protein 2) дополни-

тельно входили в островок у DAGD и SOVM, при этом ген ZMYM5 (zinc 

finger MYM-type protein 5) был дополнительно идентифицирован у SOVM. 

В этом островке локализованы гены из общего семейства белков щелевых 

соединений GJA3 (gap junction protein beta 2), GJB2 и GJB6. Гены GJB2 и 

GJB6 связаны с функционированием нервной системы, функциями слуха и 

эктодермальными процессами (31, 32). Интересно, что гены GJA3, ZMYM5 

и ZMYM2 располагались в островках ROH у некоторых пород овец, разво-

димых в России (33). Кроме того, Y. Li с соавт. (34) предположили, что гены 

GJB6, SAP18 (Sin3A associated protein 18) и MICU2 (mitochondrial calcium up-

take 2) могут быть вовлечены в регуляцию репродуктивной функции у овец, 

влияя на развитие яичников и эмбрионов, а также на спермиогенез (34).  

Известно, что ген CRYL1 (crystallin lambda 1) участвует в развитии 

нервной системы и почек в эмбриогенезе у овец (35). Основываясь на дан-

ных высокопроизводительного секвенирования РНК, полученной из шер-

стяных волокон у тибетских кашемировых коз, X. Fu с соавт. (36) предпо-

ложили, что ген IFT88 (intraflagellar transport 88) регулирует тонину каше-

мировых волокон. Кроме того, этот ген играет важную роль в процессах 

спермиогенеза (37) и находился под давлением отбора у пород овец, разво-

димых в России (38). Ген IL17D (interleukin 17D) участвует в формировании 

иммунного ответа организма против респираторных инфекций (39). Ген 

LATS2 (large tumor suppressor kinase 2) вовлечен в процессы пролиферации 

и дифференцировки клеток, изменения размера органов и регенерации тка-

ней, а также играет важную роль в регуляции роста и развития мышц у 

сельскохозяйственных животных (40). Ген LATS2 влияет на секрецию мо-

лочного жира и связан с активацией лактогенеза у коз (40) и коров (41). 

Имеются сведения, что этот ген также может регулировать репродуктивные 

качества. Так, экспериментальные данные, полученные при изучении бара-

нов китайской породы Hu, показали, что ген LATS2 влияет на процессы 

полового созревания самцов и капацитации (43), а у КРС участвует в под-

держании нормального развития фолликулов (44). Ген MRPL57 (mitochond-

rial ribosomal protein L57) может быть вовлечен в регуляцию фолликулярной 

фазы эстрального цикла и сезонности размножения у овец (45).  

На CHI18 был выявлен островок ROH (см. табл. 2) у ALTM и ALTW. 

Интересно, что L.F.M. Mota с соавт. (46) в результате поиска полногеном-

ных ассоциаций с признаками, ассоциированными с эффективностью 

кормления у КРС, обнаружили геномный регион, содержащий гены PSMB10, 
LCAT, SLC12A4, DDX28, DUS2, NFATC3, ESRP2, PLA2G15, SLC7A6, SLC7A6OS, 
PRMT7 и SMPD3, расположенные на BTA18 (46). 

Следует отметить, что некоторые гены-кандидаты идентифициро-

ваны и в других исследованиях (46-50). Снижение экспрессии гена LCAT 
(lecithin-cholesterol acyltransferase) приводит к уменьшению образования ли-

попротеинов высокой плотности, что обусловливает снижение способности 

транспортировать холестерин из жировой ткани в печень и мышцы (46).  

Ген PLA2G15 (phospholipase A2 group XV) регулирует гидролиз 

фосфолипидов до свободных жирных кислот. Поэтому гены LCAT и 

PLA2G15 — одни из ключевых кандидатов, связанных с липидным метабо-

лизмом у сельскохозяйственных животных (47, 48). Транскриптомный ана-

лиз показал, что ген SMPD3 (sphingomyelin phosphodiesterase 3) регулирует 
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метаболизм липидов (в частности, сфинголипидов) и косвенно влияет на 

эффективность потребления корма у КРС (49). Согласно результатам ана-

лиза в DAVID, у коз этот ген вовлечен в регуляцию различных функций, 

включая развитие хондроцитов, участвующих в морфогенезе кости, регуля-

цию формирования хрящей и минерализации костей, метаболизм коллаге-

нов, транспорт полисахаридов и секрецию пептидных гормонов.  

Что касается других генов из этого региона, то некоторые из них 

также были успешно аннотированы. Например, ген NFATC3 (nuclear factor 

of activated T cells 3) влияет на морфометрию сердца у плода у овец (50). 

Ген-ортолог у человека вовлечен в регуляцию функционирования иммун-

ной системы (51). Высказываются предположения, что ген DDX28 (DEAD-

box helicase 28) связан с реакцией организма млекопитающих на гипоксию 

(52), а ген SLC12A4 (solute carrier family 12 member 4) — с развитием мы-

шечных волокон (53).  

Гены PRKRIP, SH2B2, CUX1 и POLR2J располагались в островке ROH 

у ALTM и ALTW на CHI25. Согласно результатам функциональной аннота-

ции, ген SH2B2 (SH2B adaptor protein 2) вовлечен в следующие метаболиче-

ские пути: сигнальный путь рецептора инсулина (GO:0008286), регуляция ме-

таболического процесса (GO:0019222), организация актинового цитоскелета 

(GO:0030036), дифференцировка бурых жировых клеток (GO:0050873). Ген 

SH2B2 влияет на энергетический метаболизм и массу тела посредством уси-

ления сигналов лептина — гормона, контролирующего массу тела и аппетит 

(54). Исследования нескольких научных коллективов показали, что этот ген 

может влиять на рост и, следовательно, на размеры туловища сельскохозяй-

ственных животных. Так, M. Yang с соавт. (55) идентифицировали индел-му-

тацию размером 4 п.н. и три SNPs в гене SH2B2, ассоциированных с ростом, 

у пяти китайских пород КРС. Авторы предложили ген SH2B2 в качестве 

соответствующего кандидата (55). Три SNPs (g.20570G > A, g.20693T > C 

и g.24070C > A) в гене SH2B2 были достоверно ассоциированы с длиной 

туловища, длиной крупа и окружностью груди у циньчуаньского (Qinchuan) 

крупного рогатого скота (54). Ген CUX1 (CUT-like homeobox 1) — это клю-

чевой регулятор развития волосяных фолликулов у овец (56-58). Вероятно, 

этот же ген может быть вовлечен в формирование шерстного покрова у 

ALTM и ALTW. Онтология гена POLR2J (RNA polymerase II subunit J) у коз 

или других сельскохозяйственных животных еще не исследована. Однако 

имеются сведения, что ген-ортолог у человека связан с функциями иммун-

ной системы и предложен в качестве кандидата, ассоциированного с устой-

чивостью к респираторным инфекциям (59). 

Итак, наше исследование представляет собой одну из первых попы-

ток поиска следов селекции в геномах российских популяций домашних 

коз. С помощью детекции островков ROH мы выявили целевые регионы на 

трех хромосомах CHI12, CHI18 и CHI25 у представителей горноалтайской, 

алтайской белой пуховой, дагестанской пуховой и советской шерстной по-

род. Наличие у домашних коз этих регионов, испытывающих давление се-

лекции, подтверждалось ранее другими авторами на большом поголовье 

коз, обитающих в различных географических регионах. Выявление этих ге-

номных участков у исследуемых нами групп соответствует тенденциям, от-

меченным другими исследователями, и согласуется с происхождением ана-

лизируемых пород коз. Среди выявленных генов были кандидаты, связан-

ные с шерстной продуктивностью (CUX1, IFT88), регулирующие различные 

метаболические процессы (LCAT, PLA2G15, SMPD3), репродуктивные функ-

ции (GJB6, SAP18, MICU2, LATS2, MRPL57), рост и развитие (SLC12A4, 

SH2B2, GJB2, GJB6), эмбриогенез (CRYL1, NFATC3), а также вовлеченные 
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в формирование ответа на неблагоприятные внешние факторы (на инфек-

ции — IL17D, POLR2J, на гипоксию — DDX28). Полученные нами резуль-

таты расширяют понимание геномной архитектуры российских локальных 

пород и популяций коз. Мы продолжим поиск признаков отбора в геноме 

коз с использованием других методических подходов.  
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A b s t r a c t  
 

The genomes of modern populations of farm animals were shaped by long-term selection, 

signatures of which can be detected using bioinformatics approaches. Thus, runs of homozygosity 

(ROH) are used to analyze inbreeding in farm animal populations. Moreover, ROH are suitable for 

identifying signatures of selection through ROH islands. We have previously studied the distribution of 

runs of homozygosity in the genomes of goat groups bred in Russia. However, no information of 

signatures of selection in the genome of these goat groups is available. In this work, we performed the 

first search for signatures of selection in the genomes of goat breeds and populations raised in Russia. 

Genes within the ROH islands were identified at CHI12, CHI18, CHI25. Among the genes, we found 

functional candidates associated with wool (IFT88, CUX1) and milk (LATS2) productivity, regulating 

metabolism (LCAT, PLA2G15, SMPD3), growth (SLC12A4, SH2B2), reproductive (MRPL57, MICU2, 

SAP18) and immune-adaptive functions (DDX28, IL17D). The research aim is to search for the genes, 

which underlay selection pressure in the genomes of domestic goats bred in Russia based on identifi-

cation of ROH islands. The sample of goats (Capra hircus L,) included the following breeds: Altai 

White Down (n = 20), Altai Mountain (n = 33), Dagestan Downy (n = 34), Dagestan Wool (n = 20), 

Orenburg (n = 32) and Soviet Mohair (n = 29), as well as a population of Karachaev local goats (n = 36). 

We conducted earlier genomic studies of Saanen breed populations raised in Russia. Therefore, in this 

work, SNP profiles of the Saanen breed (n = 33) were used as a comparison group. DNA was extracted 

from ear notches using the DNA-Extran-2 kit (NPF Sintol LLC, Russia). SNP profiles were generated 

using the Illumina Goat SNP50 BeadChip DNA chip (Illumina, Inc., USA) in our previous study. 

The work was carried out at the Ernst Federal Science Center for Animal Husbandry in 2021-2024. 

The individual Neighbor Net graph was constructed in SplitsTree 4.14.5. A consecutive runs method 
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implemented in the R package “detectRUNS” was used to estimate ROH. The overlapping ROH with 

the minimal ROH length of 0.3 Mb shared by more than 50 % of the individuals within the group 

were selected as an indicator of possible ROH islands in the genome. Search for candidate genes 

located within ROH islands was performed using Genome Data Viewer (NCBI) according to domestic 

goat genome assembly CHIR_1.0 (GCF_000317765.1). The gene ontology was analyzed using the 

online resource DAVID (Database for Annotation, Visualization and Integrated Discovery). ROH 

islands were found on the twelfth chromosome (CHI12) in the Altai Mountain, Soviet Mohair, and 

Dagestan Downy breeds, and on the eighteenth (CHI18) and twenty-fifth chromosomes (CHI25) in 

the Altai Mountain and Altai White Downy breeds. Genes were identified and annotated in all ROH 

islands. The ROH island on CHI12 included thirteen genes, which were common for four breeds, 

among which the most significant were the genes LATS2 (activation of lactogenesis and potential 

impact on reproduction), IL17D (immune function), IFT88 (association with cashmere fiber fineness), 

MRPL57 (regulation of the follicular phase of the estrous cycle), MICU2 and SAP18 (ovarian and 

embryonic development, spermatogenesis). Sixteen genes regulating lipid metabolism (LCAT, 

PLA2G15, and SMPD3), involved in the response to hypoxia (DDX28), and associated with muscle 

fiber development (SLC12A4) were localized within the ROH island on CHI18. The genomic region 

at CHI25 included the genes PRKRIP, SH2B2, CUX1 and POLR2J. Among them the most promising 

genes were CUX1, which regulates the development of hair follicles, and SH2B2, which is associated 

with body size and growth. Thus, our study expands the understanding of the genomic architecture of 

local goat breeds and populations raised in Russia. 
 

Keywords: SNP, ROH islands, homozygosity, candidate genes, domestic goats, selection 

signatures, local breeds.  
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