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инструменты, способные оценить функциональное влияние отдельных нуклеотидных 
последовательностей, становятся все более актуальными. Существует несколько серве-
ров прогнозирования, доступных для интерпретации влияния вариантов в геноме чело-
века, но немногие из них были разработаны для других видов, и ни один из них не был 
специально разработан для видов, представляющих интерес для ветеринарии, таких как 
собаки. [1] Рецепторы гликопептидных гормонов млекопитающих являются ключевыми 
регуляторами репродуктивного развития, и их гомологи широко распространены в жи-
вотном мире. [2] Интерес нашей научной группы направлен на поиск генных вариаций 
перспективных для дальнейших исследований ассоциаций в области репродуктологии 
собак. В связи с этим была выбрана группа генов, потенциально влияющих на качество 
спермы кобелей. На основании базы данных генов человека GeneCards® были выбраны 
следующие гены: ген INHBA (Inhibin subunit Beta A), связанный с активацией и ингиби-
рованием фолликулостимулирующего гормона гипофизом, кодируемый этим геном бе-
лок играет важную роль в развитии глаз, зубов и яичек [11], а также ген FSHR (follicle 
stimulating hormone receptor), белок, кодируемый этим геном, относится к семейству 1 
рецепторов, связанных с G-белком. Он является рецептором фолликулостимулирующего 
гормона и участвует в развитии половых желез [11] . Мутации в этом гене вызывают 
дисгенезию яичников 1-го типа, а также синдром гиперстимуляции яичников у людей 
[11]. Нами была выдвинута гипотеза, что гены INHBA и FSHR могут влиять на качество 
эякулята у кобелей. Исследования в области полиморфизмов генов INHBA и FSHR кото-
рые вошли в данное исследование, были проведены ранее на овцах [3] и быках [4]. 

ВВЕДЕНИЕ / INTRODUCTION 
Развитие ветеринарной репродуктоло-

гии позволяет использовать новые ин-
струменты для анализа фертильного по-
тенциала производителей. В настоящее 
время достаточно широко изучены пока-
затели качества эякулята у собак [5], вли-
яние эндокринной системы на показатели 
качества спермы [6], а также инструмен-
ты коррекции возможных известных ин-
фекционных и неинфекционных патоло-
гий [7]. 

С целью получения новых знаний в 
области вариативности генетического 
полиморфизма в генах, потенциально 
связанных с воспроизводительной функ-
цией собак, нами было собрано 37 эякуля-
тов от 37 кобелей различных пород в воз-
расте от 1 года до 7 лет. Выделено ДНК 
фенол-хлороформным методом, с после-
дующим секвенированием некоторых 
локусов кодирующих участков выбран-
ных генов. 

В данной публикации мы приведем 
найденные SNP у кобелей различных по-
род. 

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ /  
MATERIALS AND METHODS 

ДНК выделяли стандартным фенол-
хлороформным методом с использовани-

ем протеиназы К [12] из спермы кобелей. 
Эякуляты кобелей различных пород n=37 
собирались мануальным методом. Перед 
проведением секвенирования исследуе-
мый участок гена был амплифицирован.  
Последовательности праймеров, которые 
использовались для амплификации генов: 
1. D-FSHR-9e-F cca-ttg-tgg-gta-gcc-ctc-tg, 
2. D-FSHR-9e-R gta-ccg-agg-gtg-cct-cta-ct 
3. D-FSHR-10e-F tct-ggg-cta-aat-ggc-gta-
gag 4. D-FSHR-10e-R tgt-att-tgc-cat-tcc-gga
-ccc 5. D-INHBA-2e-F: tcg-ccc-gaa-atg-agt-
gag-tg 6. D-INHBA-2e-R: taa-ccg-gct-ctt-
tcg-gac-tc. При подборе праймеров для 
амплификации исследуемого участка гена 
FSHR, INHBA использовалась референс-
ная последовательность генома домашней 
собаки (Canis familiaris) из международ-
ной базы генетических данных NCBI. 
Подбор праймеров осуществлялся с помо-
щью приложения Primer-BLAST интегри-
рованного в NCBI (https://
www.ncbi.nlm.nih.gov/). 

Амплификация проводилась на термо-
циклере С-1000 (BioRad) в реакционной 
смеси объемом 10 мкл, состоящей из 2 
мкл 5х буфера для Taq (с содержанием 
15Мм Mg2+), 1,2 мкл смеси dNTP (2,5 
мМ), 0,2 мкл каждого из праймеров, 0,2 
мкл Taq-полимеразы («Сибэнзим», Ново-

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
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сибирск), а также 0,2 мкл выделенной 
ДНК и 6 мкл деионизированной воды. 
После амплификации оценивали качество 
полученных фрагментов с помощью элек-
трофореза в 2% агарозном геле, а также 
проводии их ферментативную очистку с 
помощью набора реагентов Exo-SAP IT 
(ThermoFisher, USA). Секвенирование 
амплифицированных фрагментов осу-
ществляли с использованием технологии 
нанопорового секвенирования на приборе 
MinION (Oxford Nanopore Technologies, 
Великобритания). Для приготовления 
библиотек ДНК применяли набор «Rapid 
Sequencing Kit. Последовательности про-
чтений определяли с помощью програм-
мы MinKNOW (Oxford Nanopore Technol-
ogies, Великобритания). Выравнивание 
прочтений секвенатора на референсную 
последовательность осуществляли с по-
мощью программы Minimap2 (v.2.24). 
Определение вариантов производилось с 
применением программы longshot (v. 
1.0.0), минимальное покрытие для SNP 
составляло 500 прочтений. 

РЕЗУЛЬТАТЫ / RESULTS 
Нами были секвенированы 9 и 10 уча-

сток экзона гена FSHR. И на субъединице 
бета А ингибина 2 экзон гена INHBA. Бы-

ли обнаружены однонуклеотидные поли-
морфизмы. Такие изменения могут при-
водить к изменению аминокислотного 
состава полипептида, что, в свою оче-
редь, может повлечь за собой нарушения 
пространственной третичной и четвер-
тичной структур белка, что является кри-
тичным для белка-рецептора, в данном 
случае рецептора фолликулостимулирую-
щего гормона, который взаимодействует 
с ФСГ по принципу «ключ-замок». Нару-
шение пространственно-структурного 
соответствия рецептора и действующего 
вещества может приводить снижению 
эффекта работы полового гормона, что в 
свою очередь значительно повлияет на 
репродуктивную функцию [8-10]. 

Данные по частоте встречаемости ге-
нотипов и аллелей гена INHBA представ-
лены в таблице 1. При анализе распреде-
ления частот генотипов было выявлено 
сильное смещение в сторону диких гено-
типов. Особенно это выражено для локу-
са 10826 (94 % генотипа GG). По локусу 
10529 наблюдалась примерно одинаковая 
частота генотипов CT и TT (17,3 и 13,7% 
соответственно). В локусе 10529 преобла-
дали аллели С (0,76), а в локусе 10826 
аллели G (0,98). 

Таблица 1 – Частота встречаемости генотипов и аллелей по двум SNP гена 
INHBA у собак 

Генотип n 
Наблюдаемая частота 

генотипов, % 
Частота аллелей 

INHBA локус 10529 (СС – дикий генотип) 

CC 20 68,9 
С – 0,76 
Т – 0,24 

СТ 5 17,3 

ТТ 4 13,7 

INHBA локус 10826 (GG – дикий генотип) 

GG 30 94 
G – 0,98 
A – 0,02 

AG 1 6 

AA 0 0 

Данные по частоте встречаемости 
генотипов и аллелей гена FSHR пред-
ставлены в таблице 2. Из данных табли-
цы видно, что почти по всем найден-
ным SNP наблюдается смещение к ди-

ким генотипам, частота встречаемости от 
96 до 100%.  Исключение составил локус 
162102, в котором было 40 % дикого ге-
нотипа СС, 40% гетерозигот CT и 20% 
гомозигот ТТ. 
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Таблица 2 – Частота встречаемости генотипов и аллелей по 8 SNP гена  
FSHR у собак 

Генотип n Наблюдаемая ча-
стота генотипов, 

% 

Частота аллелей 

FSHR локус 161722 (GG – дикий генотип) 

GG 33 100 1 

FSHR локус 161917 (GG – дикий генотип) 

GG 33 100 1 

FSHR локус 162102 (CC – дикий генотип) 

CC 12 40 C – 0,6 
T – 0,4 CT 12 40 

TT 6 20 

FSHR локус 162295 (СС – дикий генотип) 

CC 32 100 1 

FSHR локус 166566 (СС – дикий генотип) 

CC 24 96 C – 0,98 
T – 0,02 

  
CT 1 4 

TT 0 0 

FSHR локус 166783 (GG – дикий генотип) 

GG 24 96 G – 0,98 
A – 0,02 AG 1 4 

AA 0 0 

FSHR локус 167443 (GG – дикий генотип) 

GG 24 96 G – 0,98 
A – 0,02 AG 1 4 

AA 0 0 

FSHR локус 167550 (GG – дикий генотип) 

GG 21 96 G – 0,98 
A – 0,02 AG 1 4 

AA 0 0 

Несмотря на большое фенотипическое 
разнообразие собак с разной массой тела 
(от 3 до 80 кг), разным шерстяным покро-
вом (гладкошерстные и длинношерст-
ные), разного назначения пород 
(декоративные, компаньоны, сторожевые, 
охотничьи и служебные) частота диких 
генотипов всех найденных SNP преобла-
дала. Можно предположить, что это свя-
зано с отсутствием отбора по репродук-
тивным показателям, так как селекция в 
собаководстве в основном направлена на 
внешний вид и рабочие качества.   

Мы планируем продолжить изучение 
возможных ассоциаций однонуклеотид-
ных замен в найденных SNP генов FSHR 

и INHBA с перспективными репродуктив-
ными показателями, например, такими 
как качество и криорезистентность спер-
мы. Выявленные ассоциации в дальней-
шем могут быть использованы в селекции 
линий производителей с генетически 
устойчивым качеством эякулята и способ-
ностью к замораживанию и оплодотворя-
ющей способностью. 

ВЫВОДЫ / CONCLUSION 
Нами были описаны новые, не встре-

чавшийся раннее в литературе полимор-
физмы в участках генов FSHR и INHBA у 
собак. Как видно из полученных данных, 
наблюдается различная частота мутаций в 
исследуемых генах. В гене FSHR локусах 



Международный вестник ветеринарии, № 2, 2025 г. 

 

 325 

161722, 162295, 161917 – не было выявле-
но мутаций у исследованной выборки 
кобелей, что, возможно, делает непер-
спективным исследование этих локусов. 

Дальнейшие исследования будут пер-
спективны с привлечением большего по-
головья кобелей и анализе корреляции 
качественных и количественных показа-
телей эякулятов относительно получен-
ных данных в этом исследовании 
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ABSTRACT 

 As the amount of data on genomic varia-
tions increases, tools capable of assessing 
the functional impact of individual nucleo-
tide sequences are becoming more relevant. 
There are several prediction servers availa-
ble to interpret the effects of variants in the 
human genome, but few have been devel-
oped for other species, and none have been 
specifically designed for species of interest 
to veterinary medicine, such as dogs. [1] 
Mammalian glycopeptide hormone receptors 
are key regulators of reproductive develop-
ment, and their homologues are widespread 
in the animal kingdom.[2]. The interest of 
our research group is aimed at finding gene 
variations promising for further research of 
associations in the field of dog reproduction. 
In this regard, a group of genes has been 
selected that potentially affect the sperm 
quality of males. Based on the GeneCards® 
human gene database, the following genes 
were selected: the INHBA (Inhibin subunit 
Beta A) gene, associated with the activation 
and inhibition of follicle-stimulating hor-
mone by the pituitary gland, a protein encod-
ed by this gene plays an important role in the 
development of eyes, teeth, and testicles 
[11], as well as the FSHR (follicle stimulat-
ing hormone receptor) gene, The protein 
encoded by this gene belongs to the G pro-
tein-coupled receptor family 1. It is a recep-
tor for follicle-stimulating hormone and is 
involved in the development of the sex 
glands [11]. Mutations in this gene cause 
type 1 ovarian dysgenesis, as well as ovarian 
hyperstimulation syndrome in humans [11]. 
We hypothesized that the INHBA and FSHR 
genes may affect the quality of ejaculate in 
males. Studies in the field of INHBA and 
FSHR gene polymorphisms, which were 
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included in this study, were previously con-
ducted on sheep [3] and bulls [4]. 
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