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Работа посвящена выявлению общих генов-кандидатов, связанных с адаптацией к окружающей
среде, включая холодный климат, у местных российских коренных пород крупного рогатого скота
и овец. Мы использовали ранее опубликованные данные по районам, потенциально находящимся
под действием отбора, в геномах девяти российских пород крупного рогатого скота и 15 российских
пород овец, используя два подхода: hapFLK и DCMS. Для исследования мы выбрали по одному гену
с наивысшим рейтингом в каждом потенциальном районе генома. Общее число генов во всех вы-
бранных районах (р < 0.05) составило 2143 для крупного рогатого скота и 7706 для овец. 1262 гена
были общими в обоих списках и потенциально подвергались положительному отбору у обоих видов.
Из них 31 ген, как независимо было установлено ранее, отбирался, как минимум, у двух видов
арктических млекопитающих, адаптированных к холоду. Интересно, что ген NEB, вероятно, свя-
занный с выработкой тепла посредством сократительного термогенеза, был обнаружен в районах
генома, подвергавшихся позитивному отбору, как у крупного рогатого скота и овец, так и мамонта,
белого медведя и кита. Список из 1262 общих генов был обогащен генами, преимущественно экс-
прессирующимися в мозге, матке и кровеносных сосудах. Последняя группа генов может быть свя-
зана с адаптацией к холодному климату из-за известного вклада кровеносных сосудов в термогенез.
Таким образом, в результате нашего исследования сформирован список общих генов, которые мо-
гут быть связаны с адаптацией к холодному климату как у российских пород крупного рогатого ско-
та и овец, так и у диких арктических видов животных.

Ключевые слова: признаки селекции, адаптация, холод, хозяйственно важный признак, крупный ро-
гатый скот, овца, порода, Россия.
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Известно, что стрессовая среда обитания явля-
ется одной из движущих сил эволюции организ-
мов [1]. В одинаковых условиях окружающей сре-
ды различные виды могут сформировать сходные
черты для выживания, используя схожие биохи-
мические пути [2–5]. Таким образом, конвергент-
ная эволюция предоставляет отличную возмож-
ность раскрыть молекулярную основу ключевых
адаптивных изменений.

Например, геномный анализ двух подземных
видов – дамарского пескороя (Fukomys damarensis) и
голого землекопа (Heterocephalus glaber), а также
отдаленно родственных им видов подземных
грызунов – слепышового восьмизуба (Spalacopus
cyanus) и кустарниковой крысы (Octodon degus) –
выявил у них признаки адаптации в генах ARG1 и

SCN9A [6]. Белки, кодируемые этими генами,
участвуют в детоксикации аммиака и адаптации к
высокому уровню углекислого газа, соответствен-
но. Гены, кодирующие альфа-кератины, были
инактивированы как у китообразных, так и у ла-
мантинов, вероятно, из-за конвергентного появ-
ления безволосого фенотипа в обеих группах жи-
вотных [7]. Геномный анализ четырех морских
млекопитающих: моржа (Odobenus rosmarus),
дельфина-афалины (Tursiops truncatus), косатки
(Orcinus orca) и ламантина (Trichechus manatus lat-
irostris) показал, что параллельные замены в пози-
тивно отбираемых генах у них могли способство-
вать изменению плотности костей (S100a9, Mgp),
формированию и отделению слуховой буллы от
черепа во внутреннем ухе (Smpx), необычной пе-
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риодической активности щитовидной железы
(C7orf62), регуляции сердечно-сосудистой систе-
мы во время погружения (Myh7b) и низкой скоро-
сти потока вязкой крови в условиях погружения
(Serpinc1) [8]. У летучих мышей и дельфинов, ко-
торые используют эхолокацию для ориентации в
пространстве, недавно был идентифицирован ген
Cdh23, который демонстрирует адаптивные изме-
нения у обоих таксонов, предполагая, что общие
селективные давления могут вызывать общие ге-
нетические изменения [9]. Авторы предполагают,
что общее давление отбора могло вызвать сход-
ные генетические изменения в геномах этих жи-
вотных. Исследование геномов различных мле-
копитающих, обитающих в условиях гипоксии
(высокогорная даурская пищуха, домашний як,
тибетская антилопа, подземный голый землекоп,
морские китообразные), выявило сигналы пози-
тивной селекции в генах метаболического пути
индуцируемых гипоксией факторов HIF [10]. Ге-
ны UCP1 и PGC-1, которые участвуют в адаптации
к холоду, также показали сильные положитель-
ные сигналы отбора у этих высокогорных и под-
земных млекопитающих [10].

В ходе доместикации (одомашнивания) у жи-
вотных из разных таксонов могут происходить
сходные поведенческие, морфологические и фи-
зиологические изменения (отсутствие агрессивно-
сти по отношению к человеку, изменение цвета те-
ла, морфологические модификации формы черепа,
ушей и хвоста, более частые и внесезонные эстраль-
ные циклы, снижение веса мозга и размеров зубов
и т.д.) [11]. Согласно теории Д.К. Беляева, домести-
кация – это прежде всего наследственное измене-
ние поведения животных в условиях размножения
в неволе, а многочисленные морфофизиологиче-
ские преобразования домашних животных – это
реакции, связанные с отбором на поведение [12].
Одним из характерных морфологических призна-
ков доместикации является нарушение синтеза
пигмента меланина, а также замедление развития
предшественников пигментных клеток (мелано-
цитов), приводящие к появлению белых пятен на
теле вплоть до возникновения однородной белой
окраски [13]. Такой фенотипический паралле-
лизм наблюдается у крупного рогатого скота
(КРС), лошадей, свиней, собак, кошек, амери-
канских норок, кур, голубей и т.д. [14]. При срав-
нении геномов домашних животных, которые
различаются по цвету шерстного покрова, во
многих случаях были обнаружены сильные сиг-
налы отбора в генах метаболического пути мела-
нина (KIT, KITLG, MITF, PAX3) [15–17]. Однако
сходный цвет шерсти даже у особей одного вида
может быть связан с разными генами и метаболи-
ческими путями [18]. Это связано с тем, что даже
гены с относительно большим эффектом (напри-
мер, ген KIT) контролируют лишь малую долю ге-
нетической изменчивости между пегими живот-

ными и животными с равномерным цветом шерсти
[19, 20]. В результате затрудняется идентификация
большинства генов с небольшим эффектом, так
как их эффекты, как правило, не превышают по-
рогов статистической значимости. Однако, если
мы обнаруживаем сигналы отбора в гомеологич-
ных генах у разных видов для популяций, обита-
ющих в сходных условиях, то вероятность вклада
этих генов в процесс адаптации значительно
возрастает. В связи с этим для идентификации
новых генов-кандидатов представляется пер-
спективным поиск общих признаков селекции в
гомеологичных районах генома у разных видов,
адаптированных к схожей среде обитания.

Доместикация и селекция в течение столетий
преобразовали геномы местных пород крупного
рогатого скота и овец так, чтобы они отвечали
требованиям внешней среды и потребностям че-
ловека. Следовательно, геномы местных пород
являются ценными источниками генетической
изменчивости, которые можно использовать для
изучения механизмов адаптации, в том числе и к
низкой температуре среды. Ранее мы провели
полногеномное генотипирование и поиск следов
селекции в геномах девяти пород крупного рогато-
го скота и 15 пород овец из России, адаптирован-
ных для выживания в суровых климатических
условиях [21, 22]. Мы полагаем, что в ходе отбора
эти два вида домашних животных могли независи-
мо выработать сходные механизмы генетической
адаптации к климатическим условиям России.

Целью исследования было: 1) создать список
общих генов, связанных с адаптацией к холодно-
му климату и селекцией по хозяйственно важным
признакам, у отечественных пород крупного ро-
гатого скота и овец; 2) выявить перспективные ге-
ны-кандидаты/метаболические пути/органы для
дальнейших экспериментальных исследований и
проведения маркер-ориентированной селекции
для адаптации к холодному климату у сельскохо-
зяйственных животных.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ

В настоящей работе использованы опублико-
ванные данные по идентификации районов се-
лекции в геномах девяти российских пород круп-
ного рогатого скота [23]. Образцы ДНК КРС бы-
ли генотипированы на биочипах GeneSeek
Genomic Profiler High-Density (GGP HD150K),
содержащих около 139 тыс. однонуклеотидных
полиморфных (ОНП) маркеров [22]. Аналогично
в настоящем исследовании были использованы
результаты поиска следов селекции в геномах 15
российских пород овец, генотипированных на
биочипах Infinium® HD SNP BeadChip, содержа-
щих около 600 тыс. ОНП [23].
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Поиск признаков отбора в геномах КРС и
овец проводили с использованием двух взаимо-
дополняющих подходов [21, 22]. Первый подход
(hapFLK) был основан на статистике, связанной
с использованием гаплотипов [24]. Второй под-
ход (DCMS) в одном анализе объединял пять
полногеномных статистик: индекс фиксации
(FST), гомозиготность гаплотипов (Н1), модифи-
цированную статистику гомозиготности гапло-
типов (Н12), индекс Таджимы (D) и индекс нук-
леотидного разнообразия (Pi) [25].

Для сравнения геномных данных КРС и овец
мы использовали нескорректированные на мно-
жественные сравнения значения р (р < 0.05), ко-
торые выдавали использованные нами исходные
статистики (hapFLK и DCMS). Это было сделано,
чтобы идентифицировать наиболее полные набо-
ры потенциальных областей, подвергавшихся от-
бору в геномах КРС и овец, и на их пересечении
выявить гены-кандидаты и гены с малыми эф-
фектами. Эти два вида дивергировали от общего
предка семейства полорогих (Bovidae) около
20 млн лет назад [26], задолго до доместикации и
миграции человека в регионы с холодным клима-
том, предполагая, что сигналы отбора, которые
мы обнаруживаем, могут быть связаны с незави-
симыми событиями адаптации, а не быть унасле-
дованными от общего предка. В каждом районе
под давлением отбора гены были ранжированы
на основе их расстояния от ОНП с самым высо-
ким статистическим значением. Для анализа в
каждом потенциальном районе мы выбрали по
одному гену с наивысшим рангом. Если в вы-
бранной области не было обнаружено генов, мы
использовали ближайший ген, локализованный в
пределах 20 тпн от наиболее значимого ОНП. Для
расчета количества пересечений между списками
генов использовали программу Venn (http://bioin-
formatics.psb.ugent.be/webtools/Venn/).

Для идентификации тканей, в которых пре-
имущественно экспрессируются гены, подвер-
гавшиеся отбору у российских пород КРС и овец,
мы использовали программу TSEA [27]. Програм-
ма TSEA оценивает достоверность того, что ис-
следуемый список генов содержит значимо боль-
шее количество генов, экспрессирующихся в
определенном органе, чем это можно было ожи-
дать по случайным причинам. TSEA позволяет
проводить анализ на основе сравнения исследуе-
мого списка генов со списками тканеспецифиче-
ских генов, полученных на основе полнотран-
скриптомного профилирования 45 различных
тканей и органов человека [28]. С использовани-
ем этих данных для каждого транскрипта был рас-
считан показатель обогащения (SI) и значение pSI.
Затем для каждого типа ткани при заданном поро-
говом значении pSI были получены списки специ-
фичных (pSI < 0.01) и обогащенных (pSI < 0.05)
транскриптов. Для статистической оценки значи-

мости обогащения исследуемого списка генов тка-
неспецифичными генами использовался точный
критерий Фишера, рассчитанный с учетом по-
правки Бенджамини–Хохберга.

Биологические функции общих генов, кото-
рые подвергались отбору у российских пород
КРС и овец, были выявлены с помощью веб-ин-
струмента Gorilla [29]. Gorilla позволяет выявлять
термины генной онтологии, которыми насыщен-
ны аннотации генов из исследуемого списка. В
качестве контрольного (референсного) набора
мы использовали список, включающий 28149 ге-
нов человека. Для учета множественного тестиро-
вания применяли порог ожидаемой доли ложных
отклонений (FDR) в 5%.

РЕЗУЛЬТАТЫ

Общее количество генов с высшим рангом во
всех выбранных районах, подвергавшихся селек-
ции, составило 2143 для пород крупного рогатого
скота (Список Selection_cattle, табл. S1) и 7706 генов
для пород овец (Список Selection_sheep, табл. S2)
(табл. 1). Различие в количестве генов между ви-
дами, вероятно, связано с различиями в количе-
стве включенных в анализ пород (9 для КРС и 15
для овец) и плотности биочипов для генотипиро-
вания КРС и овец (150 и 600 тыс. ОНП соответ-
ственно). В общей сложности 1262 гена (список
Selection_Russia) были выявлены в обоих списках
и потенциально могли подвергаться положитель-
ному отбору у обоих видов (табл. S3).

Ранее, путем пересечения списков положи-
тельно отобранных генов у шести арктических и
антарктических видов млекопитающих, мы раз-
работали компендиум, объединяющий гены, ко-
торые могут участвовать в адаптации к холодной
среде [30]. Наш компендиум содержал 416 генов,
которые, вероятно, подвергались отбору, по край-
ней мере у двух видов млекопитающих (список Se-
lection_mammals, табл. S4). Чтобы идентифициро-
вать общие гены, которые могут быть связаны с
адаптацией к холодному климату в российских по-
родах КРС и овец, мы сделали пересечение спис-
ков Selection_Russia и Selection_mammals. Мы обна-
ружили 31 ген, который потенциально подвергал-
ся отбору как у двух видов домашнего скота, так
и, по крайней мере, у двух видов диких млекопи-
тающих, адаптированных к холодному климату
(список Selection_all, табл. S5). Среди них ген не-
булина (NEB) был обнаружен в районах позитив-
ной селекции у пяти видов млекопитающих
(КРС, овца, мамонт, белый медведь, кит).

Затем, используя инструмент TSEA, для
1262 генов из списка Selection_Russia мы проана-
лизировали распределение их экспрессии в тка-
нях и органах. 1190 генов были обнаружены в на-
боре данных TSEA по экспрессии в тканях. Мы
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обнаружили, что гены из списка Selection_Russia
были насыщенны в транскриптомах кровенос-
ных сосудов, мозга и матки (рис. 1). 81, 202 и 69 ге-
нов были обнаружены на пересечении между
списком Selection_Russia и списками генов, экс-
прессирующихся в кровеносных сосудах, мозге и
матке соответственно, при пороге pSI < 0.05. Кро-
ме этого, 114 и 20 генов были выявлены на пересе-
чении между списком Selection_Russia и списками
генов, экспрессирующихся в мозге и матке соот-
ветственно, при пороге pSI < 0.01, а 59 генов были
выявлены на пересечении между списком Selec-
tion_Russia и списком генов, экспрессирующихся
в мозге при пороге pSI < 0.001 (табл. S6).

Чтобы проверить гипотезу о том, что список
Selection_Russia был обогащен определенными
функциональными категориями генов, мы про-
вели анализ генных онтологий (GO). Мы обнару-
жили обогащение по 102 GO терминам, которое
было статистически значимым (значение FDR
q < 0.05). Многие из этих GO терминов (“процесс
развития”, “клеточный процесс”, “организация
клеточного компонента”, “связывание”, “ката-
литическая активность” и т.д.) относятся к терми-
нам иерархии верхнего уровня и выделяют общие
биологические процессы. Поэтому они были не
очень информативны, и мы применили дополни-
тельный критерий фильтрации – кратное обога-
щение >1.5 для всех классов GO. В результате фи-
нальное число GO терминов стало 44 (табл. S7).

ОБСУЖДЕНИЕ

Наше исследование было направлено на выяв-
ление генов, которые могли независимо подвер-
гаться искусственному отбору и участвовать в адап-
тации к климату России, в геномах отечественных
пород КРС и овец, а также на определение перспек-

тивных кандидатов генов/путей/органов для даль-
нейших исследований адаптации к холоду. Мы
идентифицировали список из 1262 генов, кото-
рые потенциально могли пройти положительный
отбор как у российских пород крупного рогатого
скота, так и у овец. Затем мы проанализировали
пересечение этого списка с компендиумом из
416 генов, которые подвергались позитивному от-
бору по крайней мере у двух видов арктических/ан-
тарктических млекопитающих [30]. В результате мы
идентифицировали 31 ген, который потенциально
подвергался отбору в ходе адаптации к климату как
у двух видов домашнего скота, так и, по крайней
мере, у двух видов арктических млекопитающих.

Наиболее интригующим открытием нашего
исследования является ген NEB (небулин), кото-
рый потенциально мог подвергаться селекции у
обоих видов домашнего скота (КРС и овец), а
также у трех видов арктических млекопитающих
(мамонта, белого медведя и кита). Ген NEB коди-
рует белок небулин, который, в комплексе с акти-
ном, образует тонкие нити в саркомерах скелет-
ных мышц. Небулин существенно увеличивает
силу сокращения скелетных мышц путем: 1) по-
вышения чувствительности миофиламентов к
действию ионов кальция в ходе электромеханиче-
ского сопряжения; 2) ускорения прикрепления и
замедления отсоединения поперечных мостиков
(“головок”), которые связывают миозиновую
нить с соседними актиновыми; 3) создания ни-
тей, которые являются длинными и однородны-
ми по длине, что увеличивает перекрывание тон-
ких актиновых и толстых миозиновых нитей, и,
следовательно, число образующихся поперечных
мостиков [31, 32]. Мыши с дефицитом белка не-
булина имеют дефекты саркомеров и нарушения
в сократительных свойствах мышц [33]. Мутации
в гене NEB являются причиной возникновения

Таблица 1. Списки генов, включенных в исследование

Название списка
в Приложении Описание Число 

генов Ссылка

Selection_cattle
(табл. S1)

Гены в районах возможной селекции у российских пород КРС 2143  [21]

Selection_sheep
(табл. S2)

Гены в районах возможной селекции у российских пород овец 7706  [22]

Selection_Russia
(табл. S3)

Список общих генов, которые потенциально подвергались 
отбору у российских пород КРС и овец

1262 –

Selection_mammals
(табл. S4)

Список генов, которые потенциально подвергались отбору, по 
крайней мере, у двух видов арктических/антарктических млеко-
питающих

416  [30]

Selection_All
(табл. S5)

Список общих генов, которые потенциально подвергались 
отбору у российских пород КРС и овец, а также, по крайней 
мере, у двух видов арктических/антарктических млекопитающих

31 –
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немалиновой миопатии – аутосомно-рецессив-
ного заболевания, которое характеризуется сла-
бостью мышц [34].

Роль гена NEB в холодовой адаптации, вероят-
но, связана с его вкладом в теплопродукцию пу-
тем сократительного термогенеза (мышечной
дрожи). Дрожь – это непроизвольные быстрые
колебательные сокращения скелетных мышц, в
которых гидролизуется АТФ, но работа не выпол-
няется, поэтому вырабатываемая энергия выде-
ляется в виде тепла [35]. Мы также не можем ис-
ключить участие белка NEB в несократительном
мышечном термогенезе. Некоторые авторы об-
суждают гипотезу о том, что несократительный
мышечный термогенез мог быть древним меха-
низмом теплопродукции при холодном воздей-
ствии у позвоночных [36, 37]. Белок, кодируемый
этим геном, также влияет на качество мяса у до-
машнего скота. Например, экспрессия мРНК ге-
на NEB достоверно различалась между бычками
ханву с высокой и низкой мраморностью мяса
[38]. Ограниченный протеолиз небулина после
забоя животного вносит свой вклад в улучшение
нежности мяса [39, 40]. Поэтому мы не можем ис-
ключить возможность того, что ген NEB у КРС и

овец отбирался в ответ на искусственный отбор
по признакам, связанным с производством мяса.

Другим геном, который потенциально мог
быть ассоциирован с адаптацией к холодному
климату у доместицированных (КРС, овцы) и ди-
ких (мамонт, полярный медведь) животных, яв-
ляется ген ApoB. Аполипопротеин В (ApoB) явля-
ется аполипопротеином хиломикроном, который
входит в состав липопротеинов с очень низкой
плотностью, липопротеинов с промежуточной
плотностью и липопротеинов с низкой плотно-
стью (LDL, обычно именуемых “плохой холесте-
рин”). Липопротеины переносят липиды, вклю-
чая холестерин, по всему телу и во все ткани. Бе-
лок ApoB, в составе частиц LDL, действует в
качестве лиганда для рецепторов LDL, которые за-
пускают поглощение липидов в различных типах
клеток по всему организму [41]. Мутации в гене
ApoB могут приводить к высокому уровню ApoB и
сдвигу спектра липидов в сторону атерогенности
[42]. Известно, что мРНК и белок, которые коди-
руются геном ApoB, вовлечены в адаптацию к хо-
лоду. Экспрессия мРНК ApoB повышалась в гипо-
таламусе цыплят после 24 ч холодового стресса
[43]. В результате длительного холодового воздей-

Рис. 1. Результаты анализа тканеспецифической экспрессии (TSEA) среди списка из 1262 генов, которые потенциаль-
но могли подвергаться позитивному отбору у российских пород КРС и овец (список Selection_Russia).
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ствия у крыс повышалось содержание белка ApoB
в плазме крови [44]. Уровень белка ApoB в крови
жителей приполярных областей (Архангельская
область) был достоверно выше, чем у жителей
южных областей (Республика Северная Осетия)
[45]. Мы не нашли прямых доказательств функ-
циональной роли в адаптации к холодному кли-
мату у остальных 29 генов, которые потенциально
подвергались отбору как у КРС и овец, а также,
по крайней мере, у двух видов арктических мле-
копитающих.

Согласно результатам анализа TSEA, список
из 1262 генов, которые потенциально могли
подвергаться положительному отбору как у
российских пород КРС, так и у овец (список Se-
lection_Russia), достоверно обогащен генами, ко-
торые интенсивно экспрессируются в мозге, мат-
ке и кровеносных сосудах. Мы полагаем, что от-
бор генов, экспрессирующихся в мозге, был в
первую очередь связан с процессами доместика-
ции обоих видов домашнего скота [11]. Преобла-
дание генов, экспрессирующихся в матке, веро-
ятно, связано с искусственным отбором по репро-
дуктивным признакам. Ранее сильные сигналы
вероятной селекции вблизи генов, контролирую-
щих репродуктивные признаки, были отмечены
нами у российских пород КРС [21]. Однако отбор
по генам, экспрессирующимся в кровеносных со-
судах, может быть связан с адаптацией к холодно-
му климату. Хорошо известна роль кровеносных
сосудов в адаптации к холоду, которая связана с
вазоконстрикцией артериолярных и артериове-
нозных анастомозов [35]. В ответ на холод симпа-
тические вазоконстрикторные нервы вызывают
сокращение гладких мышц кровеносных сосудов
и сужение их просвета. Когда происходит суже-
ние сосудов, кровь отводится от поверхности ко-
жи через глубокие вены, и, таким образом, сохра-
няется тепло [35]. Как известно, гладкая мускула-
тура не содержит саркомеров, но использует
сокращения актиновых и миозиновых филамен-
тов для сужения кровеносных сосудов [46]. По ре-
зультатам функционального анализа, 12 из 81 ге-
нов, которые экспрессируются в кровеносных со-
судах, были ассоциированы со связыванием
актина (FDR < 1.7E-6) и, таким образом, вовлече-
ны в вазоконстрикцию.

Термины генной онтологии, обогащенные в
списке Selection_Russia, которые относятся к теме
настоящего исследования, можно разделить на
три группы: 1) термины, связанные с регуляцией
развития нервной системы (“регуляция нейроге-
неза”, “регуляция дифференцировки нейронов”,
“регуляция мембранного потенциала”); 2) терми-
ны, связанные с сокращением мышц (“связыва-
ние актина”, “связывание белков цитоскелета”,
“связывание ионов кальция”); 3) термины, свя-
занные с частями нейрона (“ГАМК-ергический
синапс”, “глутаматергический синапс”, “аксон”,

“дендрит” и т.д.). Обогащение терминами генной
онтологии, связанными с сокращением мышц,
может быть результатом селекции на эффектив-
ность сократительного термогенеза в скелетных
мышцах [47]. Как мы упоминали выше, обогаще-
ние терминами, связанными с нейрогенезом, мо-
жет быть результатом доместикации диких пред-
ков КРС и овец [11]. Также нельзя исключить, что
отбор мог затронуть некоторые гены, кодирую-
щие белки нервной системы, которые вовлечены
в терморегуляцию [48]. Привлекает внимание
возможная роль ГАМК-ергической системы в
адаптации к холоду. Известно, что хронический
холодовой стресс снижает уровень ГАМК в пре-
фронтальной коре, гипоталамусе и обонятельных
луковицах у крыс [49].

Таким образом, наш анализ показал, что рос-
сийские породы КРС и овец имеют много общих
генов, участвующих в процессах адаптации/се-
лекции. Некоторые из этих генов, вероятно, свя-
заны с адаптацией к холодному климату. Мы
сформировали список, включающий 1262 общих
гена, которые потенциально могли участвовать в
адаптации/селекции российских пород КРС и
овец. Среди них был выявлен 31 ген, который по-
тенциально вовлечен в адаптацию к холодному
климату, на основании пересечения со списком
генов, подвергавшихся отбору, по крайней мере,
у двух видов арктических млекопитающих. Наше
исследование указывает на существование воз-
можных общих биохимических путей и генов
адаптации к холоду у домашних и диких млекопи-
тающих.

Работа выполнена за счет гранта Российского
научного фонда (проект № 19-76-20026).

Авторы заявляют, что у них нет конфликта ин-
тересов.

Все применимые международные, националь-
ные и/или институциональные принципы ухода
и использования животных были соблюдены.
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Shared Signatures of Selection Related to Adaptation and Acclimation
in Local Cattle and Sheep Breeds from Russia

N. S. Yudina, * and D. M. Larkina, b, **
aFederal Research Center Institute of Cytology and Genetics, Siberian Branch,

Russian Academy of Sciences, Novosibirsk, 630090 Russia
bRoyal Veterinary College, University of London, London, NW1 0TU, United Kingdom

*e-mail: yudin@bionet.nsc.ru
**e-mail: dmlarkin@gmail.com

The aim of this study was to identify common candidate genes related to environmental adaptation including
the cold climates in local Russian native cattle and sheep breeds. We made use of our previously published
data on candidate regions under selection in the genomes of nine Russian native cattle breeds and 15 Russian
sheep breeds using two approaches: the hapFLK and DCMS. We choose one top gene per candidate region
under selection for the present study. The total number of genes across all selected regions was 2143 for the
cattle and 7706 for the sheep breeds (p-value <0.05). Of these 1262 genes were shared between the two lists
and potentially underwent positive selection in both species. Among them 31 genes were independently
reported to be under selection in at least two species of cold-adapted Arctic mammals. Strikingly, the NEB
gene, likely associated with heat production via shivering thermogenesis, was found in positively selected
regions in the cattle, sheep, mammoth, polar bear, and whale genomes. The shared list of 1262 genes was
enriched for genes that are expressed in the brain, uterus, and blood vessels. The latter group may be associ-
ated with adaptation to cold climates due to the known contribution of blood vessels to thermogenesis. Our
analysis points to a list of shared genes which could be related to adaptation to cold climates in the Russian
cattle and sheep breeds and animals from the Arctic region.

Keywords: signature of selection, adaptation, cold, economically important trait, cattle, sheep, breed, Russia.
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