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По данным международной продовольственной организации (ФАО), биоразнообразие коз 
представлено 635 породами, которых разводят в 170 странах (https://www.fao.org/dad-is). Высокая 
адаптивность к различным климатическим условиям и уникальность получаемой продукции опре-
делили широкое географическое распространение и существенный рост мирового поголовья этих 
животных в последние десятилетия (И.Н. Скидан с соавт., 2015; А.И. Ерохин с соавт., 2020). 
Микросателлитные маркеры ДНК (microsatellites, STR, short tandem repeats) используются для 
изучения генетической дифференциации пород и популяций коз (C. Wei с соавт., 2014; G. Mekuriaw 
с соавт., 2016). Установлены незначительные генетические расстояния (FST 0,033-0,069) между 
породами, разводимыми в Европе, что может служить подтверждением частого обмена генетиче-
ским материалом между ними. Для пород Восточной и Юго-Восточной Азии выявлена более су-
щественная генетическая дифференциация (FST 0,134-0,183), которая предположительно обуслов-
лена эколого-географическими особенностями ареалов животных, в частности их удаленностью 
друг от друга (K. Nomura с соавт., 2012; G. Wang с соавт., 2017; P. Azhar с соавт., 2018). В 
молочном козоводстве наибольший интерес представляет полиморфизм SNP (single nucleotide 
polymorphism) в генах казеина (CSN1S1, CSN1S2, CSN2) и β-лактоглобулина (BLG) (N. Silanikove 
с соавт., 2010; Ворожко И.В. с соавт., 2016). Для CSN1S1 описано 18 аллельных вариантов, для 
CSN2 — 8, для CSN3 — 16 (S. Ollier с соавт., 2008; T.G. Devold с соавт., 2010). Установлено, 
что генотип CSN1S1AA ассоциирован с большим количеством белка в молоке и меньшим содержа-
нием липидов и среднецепочечных жирных кислот (Y. Chilliard с соавт., 2006; D. Marletta с соавт., 
2007). Козы с генотипом BLGАВ характеризовались более продолжительным периодом лактации, 
большим количеством молока, жира и белка (А.С. Шувариков с соавт., 2019). Секвенирование 
генома козы в рамках проекта AdaptMap и последующая разработка чипа 52К SNP BeadChipGoat 
позволили расширить область поиска участков генома, вовлеченных в селекционный процесс 
(G. Tosser-Klopp с соавт., 2014; A. Stella с соавт., 2018). Получены данные о связи генов некото-
рых транскрипционных факторов (RARA, STAT), цитокинов (PTX3, IL6, IL8), ферментов (DGAT1) 
с показателями молочной продуктивности (P. Martin с соавт., 2018; D. Ilie с соавт., 2018). Про-
демонстрирована связь генов репептора-1 меланокортина (MC1R), его антагониста — сигнального 
белка агути (ASIP) и рецептора цитокинов KIT (KIT) с окрасом шерстных волокон; генов фактора 
роста фибробластов 5 (FGF5), фактора активируемого гипоксией 1 (EPAS1) и регулирующего энер-
гетический обмен фермента NOXA1 (NOXA1) — с шерстной продуктивностью коз и их адаптацией 
к высоте местности (X. Wang с соавт., 2016; S. Song с соавт., 2016; J. Guo с соавт., 2018). Таким 
образом, оценка генетических взаимоотношений между породами, поиск маркеров генов, ассоции-
рованных с хозяйственно ценными признаками, перспективны для использования в селекционных 
программах и дальнейшего развития козоводства (L.F. Brito с соавт., 2016; S. Desire, 2016; 
A. Molina с соавт., 2018; Т.Е. Денискова с соавт., 2020). Однако, несмотря на определенные до-
стижения, гены и их молекулярные маркеры, связанные с экономически важными признаками у 
коз, такими как особенности размножения, пуховая, шерстная и молочная продуктивность, а также 
определяющие устойчивость к болезням, остаются в значительной степени неизвестными. 

 

Ключевые слова: козы, микросателлиты, генетическая дифференциация пород, генетиче-
ские маркеры продуктивности, GWAS. 

  

Козоводство — одна из динамично развивающихся отраслей живот-
новодства. По данным ФАО (Food and Agriculture Organization of the United 
Nations, FAO), за 30 лет мировое поголовье коз увеличилось почти вдвое: с 
589 млн в 1991 году до 1 млрд 200 млн к началу 2020 года. Сегодня в мире 
насчитывается 635 пород коз, которых разводят в 170 странах, при этом к 
трансграничным отнесены лишь 38 пород (DAD-IS, информационная си-
стема по разнообразию домашних животных, http://www.fao.org/dad-is).  

Цель нашего обзора — обобщить и проанализировать данные о со-
                                                            
* Исследования выполнены при поддержке РНФ в рамках проектов ¹ 19-76-20006 (анализ SNP-маркеров и 
поиск локусов под давлением отбора в геноме карачаевских коз) и ¹ 21-76-20008 (анализ микросателлитов 
и ДНК-маркеров продуктивности коз).  
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временных генетических маркерах для исследования биоразнообразия, гене-
тической структуры, определения степени инбридинга, чистоты пород и по-
пуляций коз, полногеномного поиска ассоциаций (genome-wide association 
studies, GWAS) с целью выявления генов, связанных с экономически важ-
ными признаками продуктивности. 

Домашняя коза (Capra hircus) широко распространена в мире и пред-
ставлена большим породным разнообразием благодаря своим биологиче-
ским особенностям, в частности высокой адаптивности к различным кли-
матическим условиям содержания. Коз разводят в горных, высокогорных, 
степных и полупустынных зонах, которые характеризуются скудной травя-
ной растительностью. На столь ограниченном кормовом фоне другие виды 
животных (крупный рогатый скот, лошади, овцы) не могут восполнить по-
требности в питательных веществах и энергии. Повсеместное разведение 
коз и рост их численности связаны и с общемировой тенденцией увеличе-
ния спроса на продукцию с уникальными свойствами, к которой относятся 
козий пух, могер, козье молоко, козлятина (1). 

Козий пух издревле использовался для изготовления теплых изде-
лий, обладающих особой легкостью, мягкостью и эластичностью, что акту-
ально и в настоящее время. Стада пуховых коз широко распространены в 
Турции, Индии, Монголии, Китае, Афганистане, Киргизии, Узбекистане и 
России (https://www.fao.org/faostat/en). 

Производство козьего молока в странах Азии, Африки, Северной и 
Южной Америки за последние 10 лет увеличилось в среднем на 21,3; 18,4 и 
9,5 %. Во Франции, Греции, Италии, Испании и Голландии доля потребле-
ния козьего молока (с учетом изготовления сыров) составляет 15-20 % от 
общего объема молочного производства (2). Козье молоко все чаще рас-
сматривается как сырье для продуктов с высокой биологической, а в от-
дельных случаях и терапевтической ценностью и для детского питания. 
Одна из особенностей козьего молока заключается в значительно большей 
дисперсии жировых шариков в сравнении с коровьим (средний диаметр 
3,19 мкм, общая площадь — 21,78 см2/мл, против 3,51 мкм и 17,11 см2/мл), 
что обеспечивает его высокую переваримость за счет доступности для ли-
политических ферментов. В молоке коз на 54,6-80,2 % больше ненасыщен-
ных короткоцепочечных жирных кислот (C4:0-С10:0) (3). Кроме того, высо-
кое содержание β-казеина и ничтожно малое количество (практически от-
сутствие) αs1-казеина, который вызывает аллергические реакции, прибли-
жают козье молоко по своему составу к женскому грудному молоку. Молоко 
коз также отличается физико-химическими свойствами мицелл казеина, ко-
торые содержат больше кальция и неорганического фосфора, менее сольва-
тированы и более устойчивы к нагреванию, поэтому по сравнению с моло-
ком других видов животных легче теряют казеин, что определяет высокую 
сыропригодность (4). 

В России в настоящее время разводят 10 пород и популяций коз 
различного направления продуктивности. Поголовье на конец 2019 года со-
ставило 97370 животных (табл. 1).  

Следует отметить, что за последние 20 лет наблюдалось существен-
ное изменение породного состава коз по направлениям продуктивности. 
Начиная с 2015 года, отмечается значительное снижение численности коз 
шерстного направления продуктивности и, соответственно, их доли в об-
щем поголовье с 59,9 до 29,4 %. При этом заметно выросло число коз мо-
лочного направления. Так, в 2005 году козы молочного направления про-
дуктивности отсутствовали в структуре российского козоводства, а к концу 
2019 года на их долю приходилось уже 36,9 % (рис. 1). 
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1. Численность (гол.) коз (Capra hircus) различных пород и популяций, разводи-
мых в Российской Федерации, в разные годы (5-7) 

Порода (популяция) 
Год 

2000 2005 2010 2015 2019 
Алтайская белая пуховая     8300 
Альпийская (Alpine)    900 5230 
Горноалтайская пуховая 15700 11300 27300 22200 10800 
Дагестанская пуховая 5700 16600 19500 н.д. 5000а 
Дагестанская шерстная 5800 16700 19600 н.д. 11000а 
Донская (придонская) 2000 1600 н.д. н.д. н.д. 
Зааненская (Saanen)  1100 6900 19900 29770 
Карачаевская н.д. н.д. н.д. н.д. 8000а 
Мурсиано гранадина (Murciano-Granadina)     470 
Нубийская (Nubian)     330 
Оренбургская 16900 22800 20500 17200 6500 
Русская белая н.д. н.д. н.д. н.д. 170а 
Советская шерстная 31700 88700 83300 89900 28600 
Тувинская грубошерстная н.д. н.д. н.д. н.д. 7200а 

Итого 77800 158800 177100 150100 97370 
Не идентифицированные 2800 28500 7100 63200 41130 

П р и м е ч а н и е. Алтайская белая пуховая порода была официально утверждена в 2016 году. Козы заанен-
ской породы завезены в Российскую Федерацию в 2001 году, пород альпийская, мурсиано гранадина и 
нубийская — в 2015-2018 годах. Общая численность рассчитана на основании данных, официально пред-
ставленных организациями по племенному животноводству. н.д. — нет данных, а — численность опреде-
лена на основании информации, представленной в книгах учета администраций поселков, где находятся 
фермерские хозяйства (согласно которым осуществляется ветеринарный контроль).  

 

 

Численность коз (Capra hircus) различных направлений продуктивности (А) и распределение коз 
по направлениям продуктивности (%) (Б) на территории Российской Федерации с 2005 по 2019 
год: а — пуховые, б — шерстные, в — молочные, г — грубошерстные (5-7). 

 

В настоящее время для ускоренного развития козоводства недоста-
точно использовать только традиционные методы, в связи с чем возрастает 
необходимость интеграции в селекционный процесс современных ДНК-тех-
нологий, поскольку они позволяют повысить эффективность селекции по-
средством отбора носителей аллелей, ассоциированных с хозяйственно цен-
ными признаками (8, 9). Можно выделить следующие типы ДНК-маркеров, 
получившие наибольшее распространение в исследовании геномов живот-
ных, включая коз: RFLP (restriction fragment length polymorphism), RAPD 
(randomly amplified polymorphic DNA), AFLP (amplified fragment length 
polymorphism), MS (microsatellites, STR, short tandem repasts), SNP (single 
nucleotide polymorphism), CNV (copy number variation). Наибольшее распро-
странение в исследованиях генома коз получили микросателлиты, извест-
ные также под названием STR-маркеров, и маркеры на основе однонуклео-
тидных полиморфизмов (SNP). 

Микро с а т е л ли ты  (STR -ма р к е ры). В силу доступности, не-
высокой стоимости и информативности микросателлиты остаются одними 
из наиболее распространенных маркеров в филогенетических и таксономи-
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ческих исследованиях и используются в программах сохранения генетиче-
ских ресурсов сельскохозяйственных животных. Это особенно актуально 
для аборигенного животноводства вообще и козоводства в частности, по-
скольку в мире насчитывается около 600 аборигенных пород коз (10, 11).  

При исследовании генетических процессов в популяциях наиболее 
часто применяют F-статистики Райта, или индексы фиксации, которые ха-
рактеризуют индивидуальный (FIS), субпопуляционный (FST) и популяци-
онный (FIT) уровни генетической структуры популяции: FIS = (HS − HI)/HS, 
FST = (HT − HS)/HТ, FIT = (HT − HI)/HТ, где HI — наблюдаемая гетерози-
готность, HS — ожидаемая гетерозиготность в субпопуляциях, HT — ожи-
даемая гетерозиготность во всей популяции при панмиксии. FIS указывает 
на снижение гетерозиготности из-за неслучайного спаривания, FIT — на 
степень инбридинга особей в целом по популяции. При FIS, IT > 0 наблю-
дается дефицит гетерозиготных особей, при FIS, IT < 0 — избыток. FST ука-
зывает на снижение гетерозиготности из-за ограничения потока генов и ге-
нетического дрейфа между субпопуляциями. FST для двух популяций слу-
жит значением генетической дистанции. При FST < 0,05 дифференциация 
популяций незначительная, при FST > 0,25 — значимая (12). M. Nei выразил 
индексы фиксации через аллельные частоты, наблюдаемую и ожидаемую 
гетерозиготность для любых популяций и предложил использование гене-
тических дистанций (13, 14).  

С развитием генетических методов возрастало число микросателлит-
ных локусов, которые использовали в исследовании биоразнообразия коз 
шерстного и пухового направлений продуктивности. Так, по 11 локусам 
микросателлитов изучили шесть популяций кашмирских коз из Китая, ко-
торые образовали три отдельных кластера: тибетский (Tibetan) (тибетские 
козы плоскогорного и долинного типов, Tibetan goat of Plateau type and Ti-
betan goat of Valley type), сычуаньский (Sichuan) (черные козы, black goat; 
мэйгу, Meigu; цзяньчан, Jianchang; байюй, Baiyu) и синьцзянский (Xinjiang) 
(синьцзянские козы, Xinjiang goat) (15). В другой работе использовали 14 
микросателлитных локусов при изучении генетической дифференциации 
девяти кашмирских пород из Китая. Полученные значения FST указывали 
на их высокую генетическую обособленность, при этом наибольшую уда-
ленность демонстрировала порода хегу (Hegu), разводимая в Тибете (16). 

В сравнительных исследованиях, выполненных В.Р. Харзиновой с 
соавт. (17), дана генетическая характеристика советской шерстной, таджик-
ской шерстной, оренбургской пуховой, альпийской и зааненской молочных 
пород коз с использованием 10 локусов микросателлитов. Показано, что 
каждая из изученных пород имеет свою популяционно-генетическую струк-
туру, определена степень генетической дифференциации пород. 

В работе M.I. Selionova с соавт. (18) проведена оценка генетического 
разнообразия и генетических дистанций между шерстными и пуховыми по-
родами коз, разводимыми на Северном Кавказе (карачаевская, дагестанская 
пуховая, дагестанская шерстная), в Сибири (советская шерстная) и на Юж-
ном Урале (оренбургская), а также между тремя видами горных козлов — 
сибирским козерогом (C. sibirica), безоаровым козлом (C. aegagrus) и туром 
(C. caucasica) с использованием 16 локусов микросателлитов. Наибольшим 
генетическим разнообразием характеризовались карачаевские козы — сред-
нее число аллелей на локус составило 9,1, тогда как в других породах — 6,5-
7,5. Выявлено формирование трех кластеров: первый образовали подвиды 
кавказского тура, второй — сибирского козерога, третий — породы домаш-
них коз. В корне третьего кластера были локализованы группы безоарового 
козла, что служит косвенным подтверждением их участия как предковой 
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формы домашних коз (18).  
С использованием микросателлитных маркеров исследовано генети-

ческое разнообразие пяти популяций аборигенных монгольских коз (гурван 
эгч, Gurvan egch; дархатская, Darhatskaya; бурах завхан, Burakh zavkhan; уль-
гий уулан, Ulgiy uulan; алтай уулан, Altay uulan), двух популяций местных 
тувинских коз, и трех пород — советской, таджикской шерстной и орен-
бургской пуховой. Выявлены две основные группы, в одну были объеди-
нены преимущественно монгольские аборигенные популяции, в другую — 
среднеазиатские породы коз. Популяции тувинской местной козы раздели-
лись между соответствующими группами. При этом монгольские козы ха-
рактеризовались высоким внутрипопуляционным разнообразием и низкой 
степенью генетических различий между популяциями (19).  

Ряд исследований посвящен изучению генетического разнообразия 
молочных коз. В работе G. Wang с соавт. (20) использовались 15 микроса-
теллитных маркеров для изучения пород, разводимых в Китае: собственной 
селекции (гуаньчжун, Guanzhong; лаошань, Laoshan; вэнденг, Wendeng), 
выведенной с использованием зааненской породы — синьонг (Xinong Saanen) 
и завезенной из Европы — нубийской (Nubian). Среднее число аллелей на 
локус составило 4,9, значения FIS находились в диапазоне от 0,09 до −0,08, 
FST равнялся 0,08. Между породами венденг (Wendeng) и лаошань (Laoshan) 
а также гуаньчжун (Guanzhong) и синьонг (Xinong) выявили наиболее тес-
ные генетические связи, которые отражали историю формирования и гео-
графию разведения. Установлено, что все четыре китайские породы имели 
общего предка — зааненскую породу, которая была импортирована в Китай 
из Европы в XVIII веке (20). 

A.M. Araújo с соавт. (21) с использованием 11 микросателлитных ло-
кусов провели сравнение местной молочной породы — мохото (Moxoto) с 
альпийской (Alpine) и зааненской (Saanen). Значение FST между мохото и 
завезенными породами составило 0,08, тогда как между последними — 0,03, 
что указывало на их большее генетическое сходство (21).  

Генетическую дифференциацию молочных пород коз, разводимых в 
Таиланде (джамунапари, Jamunapari; альпийская, Alpine; нубийская, Nubian; 
зааненская, Saanen; тоггенбургская, Toggenburg), изучали с помощью 12 
микросателлитных маркеров. Альпийская, зааненская и тоггенбургская по-
роды вошли в один филогенетический кластер, джамунапари и нубийская — 
в два других. При этом среднее число аллелей на популяцию на один мик-
росателлитный локус составляло 7,4. Значения FIS находились в диапазоне 
от 0,18 до 0,04, FST составлял 0,07 (22).  

Микросателлитные маркеры применяли для идентификации породы 
коз с сохраняемым статусом при производстве молочных продуктов. Так, 
джиргентанскую породу (Girgentana) разводят на острове Сицилия, ее от-
личительная особенность — уникальное качество молока, но вследствие ма-
лой численности джиргентанские козы находятся под угрозой исчезнове-
ния, поэтому принимаются меры по сохранению породы (23). Панель из 20 
микросателлитных маркеров была использована для генетической иденти-
фикации коз пород джиргентанская (Girgentana), мальтезская (Maltese) и 
деривата ди сириа (Derivata di Siria). Восемь аллелей микросателлитных 
маркеров присутствовали у пород джиргентанской (Girgentana) и деривата 
ди сирия (Derivata di Siria), но отсутствовали у мальтезских коз. Три мик-
росателлитных маркера (FCB20, SRCRSP5, TGLA122), признанные наибо-
лее информативными, были предложены для использования в системе ге-
нетического мониторинга молочных продуктов, получаемых от коз джир-
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гентанской породы и при смешивании с молоком от животных других по-
род (24). 

В масштабном исследовании, выполненном в Китае с использова-
нием 30 микросателлитных локусов и охватывающем более 2 тыс. коз 40 
пород и популяций различного направления продуктивности, было установ-
лено, что их генетическая структура обусловлена главным образом географи-
ческим происхождением и периодами миграции человека по территории 
страны. Более отчетливо генетическая дифференциация коз прослеживалась 
в Западном Китае, для популяций которого установлено два кластера — юго-
западный и северо-западный. Эти кластеры совпадали с разделением есте-
ственными природными барьерами (горные хребты, бассейны рек) (25). 

Генетическое разнообразие и взаимосвязь между 20 породами, раз-
водимыми в Индии, S.P. Dixit с соавт. (26) изучили на основе 25 микроса-
теллитных маркеров. Большинство локусов были гетерозиготными, значения 
FIS колебались от 0,61 до 0,73. Наибольшим разнообразием характеризова-
лась порода канниаду (Kanniadu), наименьшим — османабади (Osmanabadi). 
Общее значение FST составило 0,183, при этом 83,5 % генетической измен-
чивости оказалось обусловлено различиями между особями внутри породы 
и только 16,5 % — между породами. Наименьшее генетическое расстояние 
определено между породами ганджам (Ganjam) и малабари (Malabari) (0,22), 
наибольшее — между канниаду (Kanniadu) и малабари (0,83) (26).  

При исследовании 18 аборигенных пород и популяций коз из семи 
стран Восточной Азии было применено 26 микросателлитных локусов. 
Среднее число аллелей на локус колебалось от 2,5 до 7,6 и в среднем по 
изученным породам составило 5,8, при этом наблюдался дефицит гетерози-
гот и общий инбридинг (FIS = 0,054, FIT = 0,181, р < 0,01). В Монголии и 
Бангладеш отмечалось большее генетическое разнообразие в популяциях 
коз, чем в Японии, Корее и Индонезии. Породы разделились на три кла-
стера — восточноазиатский, юго-восточноазиатский и монгольский, что со-
относилось с направлением продуктивности, географическим происхожде-
нием и путями миграции (27).  

В работе J. Cañón с соавт. (28) использовали 30 микросателлитных 
маркеров для генотипирования 45 пород коз, разводимых в 15 европейских 
и ближневосточных странах. Во всех породах выявлен дефицит гетерози-
готности (FIS = 0,10) и отмечена средняя генетическая дифференциация 
между ними. Многомерный анализ частот аллелей выявил четыре кластера: 
первый составили породы Восточного Средиземноморья (Ближний Восток) 
(FST = 0,033), второй — Центрального Средиземноморья (FST = 0,040), тре-
тий — Западного Средиземноморья (FST = 0,051), четвертый — Северной и 
Центральной Европы (FST = 0,069). Снижение генетического разнообразия 
коз с юго-востока на северо-запад сопровождалось повышением дифферен-
циации на уровне породы. Около 41 % генетической изменчивости было 
связано с географическим происхождением пород. Полученные данные рас-
сматривались авторами как подтверждение гипотезы о том, что домашний 
скот мигрировал с Ближнего Востока в Западную и Северную Европу, при 
этом формирование пород было более систематическим в Северной и Цен-
тральной Европе, чем на Ближнем Востоке.  

В ряде источников предложено рассматривать значение FST, равное 
или превышающее 0,25 как значимое генетическое расстояние между поро-
дами, от 0,05 до 0,25 — как среднее, менее 0,05 — как незначительное (12, 
13, 29, 30). Анализ приведенных данных позволяет заключить, что в целом 
между породами и популяциями коз, разводимыми в Европе, установлены 

https://www.animbiosci.org/journal/view.php?doi=10.5713/ajas.15.0270#b8-ajas-29-3-327
https://www.animbiosci.org/journal/view.php?doi=10.5713/ajas.15.0270#b8-ajas-29-3-327
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небольшие генетические расстояния (FST 0,033-0,069), что может рассмат-
риваться как подтверждение частого обмена генами в результате скрещива-
ний для улучшения продуктивности. Для пород и популяций коз, обитаю-
щих в Восточной и Юго-Восточной Азии, генетическая дифференциация 
более существенная (FST 0,134-0,183), что, по-видимому, обусловлено эко-
лого-географическими особенностями и удаленностью ареалов.  

Изучение истории происхождения коз, направлений их миграции, 
генетической дифференциации и особенностей генетической структуры как 
отражение приспособительных процессов к среде разведения не теряет ак-
туальности. Для получения новых данных в настоящее время все шире ис-
пользуют однонуклеотидные полиморфизмы (SNP) (31-33).  

Однонуклеотидные полиморфизмы (SNP-маркеры). SNP 
представляют собой наиболее часто встречающийся тип полиморфизма как 
ядерной, так и митохондриальной ДНК. Главное преимущество использо-
вания SNP в качестве маркеров по сравнению с микросателлитами — их 
широкое распространение в геноме, ясный мутационный механизм с низ-
кой гомоплазией и мутабельностью.  

Кроме того, SNP у коз, в отличие от мультиаллельных микросател-
литов, представлены в виде бивалентных вариантов. К методическим пре-
имуществам анализа SNP относится отсутствие особых требований к каче-
ству ДНК (анализ SNP проводится, как правило, посредством получения 
коротких фрагментов длиной менее 100 п.н.), более низкая степень оши-
бочного генотипирования, возможности автоматизации процесса и стандар-
тизации получаемых данных. Исследование SNP получило широкое рас-
пространение еще на ранних этапах развития ДНК-диагностики сельскохо-
зяйственных животных, так как именно этот тип изменчивости лежит в ос-
нове полиморфизма генов, ассоциированных с хозяйственно ценными при-
знаками. Развитие высокопроизводительных технологий генотипирования 
сделало SNP доминирующим типом ДНК-маркеров в исследовании гено-
мов сельскохозяйственных животных. 

В настоящее время SNP считаются предпочтительным типом марке-
ров для геномной оценки, включая полногеномные ассоциативные иссле-
дования, для установления родства между индивидуумами, определения 
степени инбридинга и гибридизации, генетического картирования высокого 
разрешения и более полной характеристики генетических ресурсов (34). 

Полиморфизм  г ено в  про дук тивно с ти  ко з. Наряду с фи-
логенетическими исследованиями для селекционного улучшения продук-
тивности коз важное значение имеет установление генов и их аллельных 
вариантов, ассоциированных с хозяйственно ценными признаками. Для мо-
лочных коз это в первую очередь показатели, характеризующие количествен-
ные параметры удоя, — жирность молока и его белковомолочность (35). Ос-
новная часть белков молока — это казеин, содержащий четыре фракции 
(αs1-, αs2-, β- и k-казеин), и сывороточные белки (β-лактоглобулин, α-лак-
тальбумин) (36, 37). Всесторонне изучено влияние этих белков на техноло-
гические свойства молока и возможность получения продуктов с заданными 
параметрами качества, что определило интерес к изучению генов, контро-
лирующих их синтез (38, 39).  

Наиболее изучен ген αs1-казеина (CSN1S1), полиморфизм которого 
определяется набором аллельных вариантов. Они определены как сильные 
для содержания αs1 казеина ∼ 3,5 г/л (A, A', B1, B2, B3, B4, C, H, L), сред-
ние — ∼ 1,1 г/л (E, I), слабые — ∼ 0,45 г/л (D, F, G) и ноль-вариант (O1, O2, 
N) (αs1-казеин в молоке отсутствует) (37-39). Так называемые сильные ал-
лели чаще встречаются у пород, разводимых в Испании, Италии, Франции, 
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Греции, средние и слабые широко представлены у коз в Новой Зеландии и 
Бразилии (43, 44). В гене CSN1S2 (αs2-казеин) описано 9 аллельных вари-
антов (A, B, C, D, E, F, 0, sub A и sub E), в гене CSN2 (β-казеин) — 8 (A, A1, 
O’, O, B, C, D, E), в гене CSN3 (κ-казеин) — 16 (A, B, B’, B’’, C, C’, D, E, F, 
G, H, I, J, K, L, M) (37, 40). Основные типы казеинов кодируются генами, 
локализованными на 6-й хромосоме и тесно сцепленными в едином кла-
стере, протяженность которого составляет 250-350 тыс. п.н. (45).  

Ряд работ посвящен влиянию полиморфизма генов основных белков 
молока на коагуляционные свойства, показатели пищевой ценности, фор-
мирование продуктивности коз. Установлено, что в продуктах из молока 
коз с генотипом AA по гену CSN1S1 содержание белка было на 4,5 % выше, 
чем из молока животных с генотипом FF, что обосновывает целесообраз-
ность отбора носителей аллеля А (40).  

У коз, продуцирующих молоко с низким содержанием αs1-казеина, 
отмечено достоверное снижение количества общих липидов и среднецепо-
чечных жирных кислот С8-С12 (каприловой, каприновой, лауриновой), а 
также пальмитиновой, стеариновой, линолевой и конъюгированной лино-
левой кислот. То есть полиморфизм гена CSN1S1 влияет на интенсивность 
липогенеза в секреторных клетках молочной железы (46, 47). 

В работе, проведенной на пяти породах коз китайской селекции (бо-
лее 4 тыс. животных), включая наиболее распространенную породу — белую 
кашемировую шаанбэй (Shaanbei White Cashmere), при секвенировании 
гена αs1-казеина была выявлена лишь одна индел-мутация размером 11 п.н., 
обозначенная как генотип II, которая ассоциировалась с числом козлят при 
первом окоте. Особи с генотипом II имели достоверно большее количество 
потомков по сравнению с генотипами ID и DD, что позволило авторам ре-
комендовать эту индел-мутацию для включения в селекционные программы 
по увеличению многоплодия (48). 

Ряд исследований посвящен влиянию гена β-лактоглобулина (BLG) 
на продуктивность коз. Так, А.С. Шуварикова с соавт. (49) установили, что 
козы зааненской породы с генотипом АВ характеризовались более продол-
жительной лактацией, при этом от них было получено в среднем на 110,2 кг 
(р < 0,01) больше молока и на 3,7 кг и 3,5 кг (р < 0,05) больше соответ-
ственно молочного жира и белка по сравнению с генотипами AA и BB. Ана-
логичные данные получили А.Г. Фатихов с соавт. (50). В то же время луч-
шие показатели питательности и биологической ценности йогурта и творога 
отмечали для вариантов, изготовленных из молока коз нубийской и аль-
пийской пород с генотипом ВВ (49).  

О.А. Кравцова с соавт. (51) пришли к выводу, что в селекционные 
программы по улучшению молочных коз желательно включать генотипиро-
вание по генам weaver, BLG и гену гипофизарного транскрипционного фак-
тора (POU1F1). Установлено, что особи — носители комплексных генотипов 
T2T2/S1S2/D1D2 и T2T2/S2S2/D1D1 по генам weaver/BLG/POU1F1 имели 
более высокое содержание жира и белка в молоке (5,64 и 3,63 %), чем козы 
других генотипов (4,08 и 3,32 %). В работе Г.М. Гончаренко с соавт. (52) 
живая масса коз белой пуховой породы, гетерозиготных по BLG, была на 
0,30-0,61 кг (p < 0,05) выше в сравнении с козами других генотипов. 

Иссл е до вание  г еномов  с  и споль зо в анием  ДНК- чипов  
и  с е кв ениро вания. Развитие методов генетического анализа, основан-
ного на исследовании полных геномов по сотням или тысячам однонуклео-
тидных полиморфизмов, распределенных по всему геному, значительно 
расширило возможности идентификации участков генома, контролирую-
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щих физиолого-биохимические процессы, которые определяют фенотипи-
ческие различия животных (53, 54).  

В настоящее время во многих странах мира проводятся исследова-
ния по поиску полногеномных ассоциаций (GWAS) с признаками продук-
тивности у коз (55). Применению GWAS предшествовала широкомасштаб-
ная работа Международного консорциума по изучению генома козы (The 
International Goat Genome Consortium, IGGC; http://www.goatgenome.org) по 
реализации нескольких исследовательских проектов, связанных с полным 
секвенированием генома этих животных. В рамках проекта AdaptMap были 
генотипированы 4653 животных в 148 популяциях из 35 стран с пяти кон-
тинентов (56). Разработанный вариант SNP-панели основывался на анализе 
различий по 12 млн вариантов SNP, выявленных в геномах коз пород заа-
ненская (Saanen), альпийская (Alpine), креольская (Creole), бурская (Boer), 
какангжанская (Katjang) и саванская (Savanna). Дальнейшую валидацию 
распределения SNP провели на 10 других породах коз. В результате ото-
брали 52295 SNP, которые были успешно использованы для изготовления 
чипа 52К SNP BeadChipGoat («Illumina, Inc.», США) (57). Полногеномное 
секвенирование геномов птицы и свиней из разных стран позволило пред-
положить, что интенсивный искусственный отбор способствовал быстрой 
фенотипической эволюции у домашних животных (58, 59). Разработка ДНК-
чипов существенно расширила возможности по идентификации локусов, 
находящихся под давлением отбора у свиней и крупного рогатого скота (60-
62), а также овец (63, 64). Эти результаты продемонстрировали, каким об-
разом положительный отбор, действующий на признаки, изменил геном до-
машних животных. Однако следует отметить, что определенные ограниче-
ния в численности особей для генотипирования по SNP на чипах могут 
привести к изменению частотных распределений аллелей, что влияет на точ-
ность популяционно-генетического анализа (65). Например, практически все 
SNP, которые включены в чип GoatSNP50 BeadChip («Illumina, Inc.», США), 
были отобраны в шести зааненских, семи альпийских и трех креольских по-
пуляциях коз. При этом оказалось, что плотность распределения выявляемых 
SNP на геномной ДНК была недостаточной для получения точного резуль-
тата при оценке локусов, находящихся под давлением отбора (57). 

При проведении GWAS у британских молочных коз учитывали удой, 
содержание в молоке жира и белка, количество соматических клеток, а 
также показатели экстерьера — глубину вымени, место его прикрепления, 
форму соска, угол крепления соска, размер и форму передних и задних ног, 
крепость передних и задних копыт. Общая база фенотипических данных 
включала 137235 записей для обследованных 4563 коз. Анализ ассоциаций 
позволил выявить на 19-й хромосоме SNP, достоверно связанные с коли-
чеством молока. Кроме того, были обнаружены еще несколько SNP на 4-й, 
8-й, 14-й и 29-й хромосомах, связь которых с молочной продуктивностью 
оказалась менее существенной. Три SNP, идентифицированные на 19-й 
хромосоме, были связаны с местом прикрепления и глубиной вымени и 
признаками, характеризующими строение передних ног. SNP с меньшей 
статистической связью обнаружены на хромосомах 4-6-й, 10-18-й, 21-й, 
23-й и 27-й. Однако доля влияния на общую дисперсию признака, связан-
ная со значимыми SNP, была низкой и варьировала от 0,4 до 7,0 % для 
количества молока и от 0,1 до 13,8 % для показателей экстерьера, что под-
тверждает их полигенную природу (66). Аналогичное заключение было сде-
лано C. Wasike с соавт. (67) по результатам GWAS, выполненного на мо-
лочных козах в США.  

Методом GWAS был проведен поиск генов, ассоциированных с 
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количеством соматических клеток (somatic cell count, SCC), выбранным в 
качестве признака устойчивости к маститу. Фенотипические данные вклю-
чали SCC для 1941 альпийских и зааненских коз, разводимых во Франции. 
В зааненской породе достоверную связь с SCC показал SNP, идентифици-
рованный на 19-й хромосоме в области длиной от 33 до 42 Mbp, которая 
включала гены-кандидаты, связанные с реакцией на инфекции, вызванные 
интрамаммарными штаммами, — ген рецептора ретиноевой кислоты α (RARA) 
и гены транскрипционных факторов STAT (STAT3, STAT5A, STAT5B). Од-
нако для альпийской породы этих ассоциаций не обнаружили (68).  

При изучении популяций коз в Восточной Европе выявили 10 генов, 
влияющих на устойчивость к маститу и желудочно-кишечным инфекциям. 
Это были гены пентраксина 3 (PTX3), интерлейкина-6 (IL6), члена семей-
ства лектиновых доменов C-типа 4 (CLEC4E), интерлейкина-8 (IL8), анта-
гониста рецепторов интерлейкина-1 (IL1RN), субъединицы рецептора ин-
терлейкина-15альфа (IL15RA), члена суперсемейства фактора некроза опу-
холей 13 (TNFSF13), супрессора передачи сигналов цитокинов 3 (SOCS3), 
фактора некроза опухолей (TNF) и толл-подобного рецептора 3 (TLR3) (69). 

В другом исследовании с использованием GWAS, выполненном во 
Франции, предприняли попытку выявить гены, ассоциированные с появле-
нием у коз дополнительных долей и сосков на вымени. Выборка включали 
810 зааненских и 1185 альпийских коз, однако достоверных связей между 
SNP и указанными признаками обнаружить не удалось (70). 

S. Desire с соавт. (71) применили GWAS для оценки селекционной 
значимости (genomic breeding value estimator, GEBV) и выявления SNP, свя-
занных с удоем молока и приростом живой массы. Фенотипические данные 
охватывали период одного года для 320 особей. Полученное значение точ-
ности GEBV оказалось низким — 0,28 для обоих показателей. Тем не менее 
авторы считают, что при увеличении числа животных, периода исследова-
ний и общего числа наблюдений точность геномной оценки повысится (71). 

P. Martin с соавт. (72) секвенировали ген DGAT1 и выявили 29 по-
лиморфизмов, из которых R251L и R396W не были ранее описаны и ассо-
циировались со снижением количества жира в молоке. Частота встречаемо-
сти мутации R396W у зааненских и альпийских коз составила соответ-
ственно 13,0 и 7,0 %, частота R251L для обеих пород — 3,5 % (72).  

При использовании одношагового подхода в сочетании с геномным 
линейным несмещенным прогнозом (genomic best linear unbiased prediction, 
GBLUP), точность оценки племенной ценности коз альпийской и заанен-
ской пород (825 особей), составляющих племенное ядро на фермах Фран-
ции, была увеличена с 22 до 37 % по сравнению с двухэтапным методом и 
оказалась выше традиционной оценки по родословной (73). В другой работе 
применили несколько оценок прогноза: на основе родословной (best linear 
unbiased prediction, BLUP), обычного невзвешенного анализа (single-step ge-
nomic best linear unbiased prediction, ssGBLUP) и трех взвешенных анализов 
(weighted single-step genomic best linear unbiased prediction, WssGBLUP; sin-
gle-step genomic best linear unbiased prediction with the maximum weight of 
SNPs included in the chromosomal region, WssGBLUPMax; single-step genomic 
best linear unbiased prediction with the sum of the weights of the SNPs included 
in the chromosomal region, WssGBLUPSum), рассчитанных для SNP в соот-
ветствии с их влиянием на содержание белка в молоке. Точность GEBV с 
ssGBLUP повысилась на 5-7 % по сравнению с традиционной моделью 
BLUP. WssGBLUP с большей точностью выявлял SNP, связанные с содер-
жанием αs1-казеина, и оказался более эффективным для прогноза геномных 
значений селекции, чем невзвешенный ssGBLUP. Кроме того, авторы ука-
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зывают, что при использовании WssGBLUP было несколько проще прово-
дить вычисления, что ускоряло геномный анализ (74).  

В исследовании, выполненном в Испании и включающем 50649 за-
писей молочной продуктивности 19067 коз флоридской породы, было уста-
новлено, что метод ssGBLUP повышал среднюю точность оценок племен-
ной ценности на 1,06 % по сравнению с классическим BLUP. Корреляция 
между матрицей A (родословная) и матрицей G (геном) составляла 0,826. 
Корреляция между EBV (breeding value estimator) и GEBV (genomic breeding 
value estimator) составила 0,989, но при сравнении только EBV-генотипиро-
ванных животных корреляция между этими оценками снижалась до 0,952, 
а средняя точность увеличивалась на 5,86 % (75).  

С целью уменьшения стоимости генотипирования при контроле 
происхождения А. Talenti с соавт. (76) на основании анализа 109 коз аль-
пийской породы предложили две панели низкой плотности, включающие 130 
и 114 SNP с вероятностью случайных совпадений соответственно 1,51½10−57 
и 2,94½10−34. Полученные результаты позволили с абсолютной точностью 
определить родственные связи. В дальнейшем была создана улучшенная па-
нель, содержащая 195 SNP. Показано, что при сопоставимой стоимости чип 
195 SNP может заменить микросателлитные маркеры, но с гораздо большей 
точностью (77). 

Цвет шерсти у коз — полигенный признак, который часто опреде-
ляется эпистатическим взаимодействием генов (78). К ним относятся гены 
меланокортинового рецептора первого типа (мelanocortin 1 receptor, MC1R) 
и его эндогенного антагониста — сигнального белка агути (аgouti signaling 
protein, ASIP). Ген MC1R играет ключевую роль в синтезе меланиновых пиг-
ментов и контроле количества эумеланина (черный/коричневый) или фео-
меланина (красный/желтый). Это продемонстрировано в нескольких иссле-
дованиях, посвященных изучению действия MC1R на окрас у крупного ро-
гатого скота и овец (79). Сходным образом мутации в гене MC1R связаны с 
цветом шерсти у коз пород джиргентанской (Girgentana), мальтезской (Mal-
tese), деривата ди сирия (Derivata di Siria), мурсиано гранадина (Murciano-
Granadina), камосита дель альпи (Camosciata delle Alpi) и зааненской (Saanen) 
(80). ASIP оказывает эпистатическое действие на ген MC1R и снижает ак-
тивность MC1R, что приводит к усилению синтеза феомеланина. Желтая, 
или феомеланиновая, пигментация обусловлена действием доминантного 
аллеля в локусе ASIP, в то время как черная/коричневая, или эумеланино-
вая, — действием рецессивного аллеля (81). У зааненских коз доминирую-
щий аллель Awt (белый/рыжий), по-видимому, ответствен за белый цвет 
шерсти (82). Дупликация участков в гене ASIP приводит к формированию 
белого и черного окраса (83). Другой ген, влияющий на цвет шерсти коз, — 
ген протоонкогенного рецептора тирозинкиназы (proto-oncogene receptor 
tyrosine kinase, KIT), который считается одним из ключевых в формирова-
нии окраса у многих видов животных (80, 84-86). 

X. Wang с соавт. (87), основываясь на генотипировании с помощью 
секвенирования, выполненном на козах из восьми популяций, сообщили о 
нескольких генах, находящихся под положительным давлением отбора. С 
окраской шерсти был ассоциирован ген ASIP, с шерстной продуктивно-
стью — ген фактора роста фибробластов 5 (fibroblast growth factor 5, FGF5), 
с адаптацией к условиям высотной гипоксии — ген активатора НАДФН-
оксидазы 1 (NOXA1) (87). В дальнейшем редактирование гена FGF5 у эм-
брионов козы привело к увеличению числа вторичных волосяных фоллику-
лов и длины волокна, что подтверждает положительную ассоциацию гена с 
кашемировой продуктивностью и целесообразность его включения в про-
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граммы селекции пуховых коз (88). 
J. Guo с соавт. (89) выполнили полногеномное секвенирование 38 

коз трех китайских пород наньцзян коричневый (Nanjiang Yellow), цзиньтан 
черный (Jintang Black) и тибетской кашемировой (Tibetan cashmere goats) и 
сопоставили с геномом 30 коз пяти других пород, а также с геномами 21 
безоарового козла из базы данных AdaptMap. В результате в 5′-UTR районе 
гена FGF5 был определен новый SNP (c.-253G>A), ассоциированный с пу-
ховой продуктивностью и адаптацией к низким температурам у тибетских 
кашемировых коз. Также установлена большая частота встречаемости AGG-
аллеля в 12-м экзоне гена десмоглеина 3 (desmoglein 3, DSG3), который обу-
словливает клеточную адгезию и экспрессируется главным образом в коже 
(89). Сравнение геномов кашемировых коз разных пород показало, что ло-
кусы, находящиеся под давлением отбора, связаны с окрасом (IRF4, EXOC2, 
RALY, EIF2S2, KITLG), воспроизводством (KHDRBS2) и адаптацией к вы-
соте местности (EPAS1) (90). Давление отбора для гена эндотелиального 
белка 1, содержащего домен PAS (endothelial PAS domain-containing protein 1, 
EPAS1) было установлено в исследованиях S. Song с соавт. (90) при секве-
нировании экзома 330 тибетских кашемировых коз, хорошо адаптирован-
ных к содержанию в горной местности (90). 

Мы исследовали находящиеся под давлением отбора локусы в попу-
ляции аборигенных карачаевских коз (n = 37), анализируя участки гомози-
готности (runs of homozygosity, ROH). Всего были идентифицированы 17 
участков ROH размеров более 0,1 Mb, которые встречались в геноме у более 
чем 50 % карачаевских коз (в том числе 6 участков ROH, выявленные более 
чем у 60 % животных) (табл. 2). Для подтверждения этих данных и выбора 
позиционных генов-кандидатов требуется исследовать большее поголовье коз 
карачаевской породы. 

2. Участки гомозиготности (runs of homozygosity, ROHs), встречающиеся в ге-
номе у более 50 % карачаевских коз (Capra hircus) 

Хромосома Число SNP 
Позиция 

Длина, Mb Позиционные гены-кандидаты 
начальная конечная 

1-я 6 123 995 551 124 276 659 0,281  
3-я 7 91 992 725 92 358 697 0,366  
7-я 5 47 720 691 47 985 489 0,265  
7-я 10 50 213 129 50 678 375 0,465  

4а 50 385 448 50 599 960 0,215 HTR4, FBXO38 
11-я 13 14 570 133 15 147 019 0,577  
 7а 14 850 176 15 108 357 0,258 BIRC6, TTC27 
11-я 12 37 444 185 37 989 059 0,545  
 10а 37 518 114 37 955 681 0,438 CLHC1, RPS27A, MTIF2, CCDC88Aб, 

CFAP36б, PPP4R3Bб, PNPT1б 
11-я 3 95 963 081 96 081 413 0,118  
12-я 7 24 713 474 25 070 617 0,357  
12-я 13 34 478 328 35 027 103 0,549  
 7а 34 509 187 34 826 053 0,317  
13-я 8 60 716 743 61 161 390 0,445  
 5а 60 913 235 61 123 452 0,210 HCK, TM9SF4, PLAGL2, POFUT1, 

KIF3B, ASXL1 
14-я 11 74 881 431 75 466 670 0,585  
 7а 74 881 431 75 240 511 0,359 MMP16 
21-я 8 54 788 196 55 179 468 0,391  
23-я 5 27 849 491 28 042 905 0,193  
25-я 5 3 491 087 3 753 620 0,263  
27-я 3 32 676 747 32 783 591 0,107  
27-я 3 32 905 720 33 015 588 0,110  
28-я 7 15 314 246 15 639 373 0,325  
П р и м е ч а н и е. а — ROH, встречающиеся в геноме более 60 % животных; б — гены, встречающиеся 
более чем у 70 % животных («Проведение исследований геномного разнообразия коз разных пород, поиск 
отпечатков селекции в популяции карачаевских коз на основе полногеномного SNP-генотипирования, био-
химического анализа крови и фенотипа». М., 2020). 
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Таким образом, мировое козоводство представлено множеством по-
род и популяций коз разного направления продуктивности, подавляющее 
число которых относится к аборигенным. Биоразнообразие коз достаточно 
хорошо изучено с использованием микросателлитных локусов ДНК. В то 
же время для получения новых фундаментальных знаний о происхождении 
коз, дрейфа генов, генетических взаимоотношений между домашними ко-
зами и их дикими предками в последнее время широко используются пол-
ногеномный анализ и сканирование генома с использованием ДНК-чипов. 
Получены данные о связи генов CSN1S1, CSN1S2, CSN2, BLG, RARA, STAT, 
PTX3, IL6, IL8, DGAT1 с молочной продуктивностью коз и качеством мо-
лока. Продемонстрирована ассоциация генов MC1R, ASIP и KIT с цветом 
шерстных (пуховых) волокон, FGF5, EPAS1 и NOXA1 — с шерстной продук-
тивностью и адаптацией к высотной гипоксии. В настоящее время достиг-
нуты определенные успехи в понимании формирования биоразнообразия 
коз, перспективности геномного подхода в селекции шерстных и молочных 
пород. Однако локусы, связанные с экономически важными признаками 
коз (воспроизводство, пуховая и шерстная продуктивность, окраска шерст-
ных волокон, количество молока и содержание в нем белка, жира, соматиче-
ских клеток и других компонентов), а также ассоциированные с приспосо-
бительными качествами и устойчивостью к болезням, все еще мало изучены. 
В перспективе усилия должны быть сосредоточены на решении этих вопро-
сов и поиске генов-кандидатов на основе геномных и омиксных технологий. 
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A b s t r a c t  
 

Goat biodiversity comprises 635 breeds from in 170 countries (https://www.fao.org/dad-is). 
Wide geographical distribution and positive dynamics of goat populations in recent decades are due to 
high adaptability to various climatic conditions and the uniqueness of goat products (I.N. Skidan et 
al., 2015; A.I. Erokhin et al., 2020). DNA microsatellite markers have been widely used to study 
genetic differentiation of goat breeds and populations in many countries (C. Wei et al., 2014; G. Meku-
riaw et al., 2016). Insignificant genetic distances (FST 0.033-0.069) between goat breeds bred in Europe 
confirm the frequent exchange of the gene pool between them. A more significant genetic differentia-
tion (FST 0.134-0.183) is characteristic of breeds from East and Southeast Asia due to the ecological 
and geographical features and the remoteness of their habitats (K. Nomura et al., 2012; G. Wang et 
al., 2017; P. Azhar et al., 2018). The CSN1S1, CSN1S2, CSN2, and BLG gene polymorphisms are of 
most interest in dairy goat breeding (N. Silanikove et al., 2010; Vorozhko I.V. et al., 2016). Eighteen 
allelic variants have been described in the CSN1S1 gene, eight in CSN2, and 16 in CSN3 (S. Ollier et 
al., 2008; T.G. Devold et al., 2010). The CSN1S1AA association with more protein in milk and less 
total lipids and medium chain fatty acids has been found (Y. Chilliard et al., 2006; D. Marletta et al., 
2007). Goats with BLGAB genotype have longer lactation period, produce more milk with higher fat 
and protein contents (A.S. Shuvarikov et al., 2019). The sequencing of the goat genome (the AdaptMap 
project) and the development of the 52K SNP BeadChipGoat chip has expanded the search for genome 
regions involved in breeding (G. Tosser-Klopp et al., 2014; A. Stella et al., 2018). There is evidence 
that the RARA, STAT, PTX3, IL6, IL8, and DGAT1 genes are linked to dairy performance traits 
(P. Martin et al., 2018; D. Ilie et al., 2018). At the genomic level, the MC1R, ASIP and KIT are 
associated with wool fiber coloration, FGF5, EPAS1 and NOXA1 with wool productivity of goats and 
their high-altitude adaptation (X. Wang et al., 2016; S. Song et al., 2016; Guo J. et al., 2018). Thus, 
the evaluation of genetic relationships between breeds, the search for genes associated with economi-
cally important traits are promising for use in breeding programs and further development of goat 
breeding (L.F. Brito et al., 2016; S. Desire, 2016; A. Molina et al., 2018; T.E. Deniskova et al., 2020). 
However, despite certain achievements, until now, loci associated with economically important traits 
in goats, such as breeding characteristics, the level of down, wool and milk productivity, as well as 
determining resistance to diseases, remain largely unknown. 

 

Keywords: goats, microsatellites, breeds, productivity, genetic differentiation, genetic mark-
ers, GWAS.  
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