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биологических материалов от одного ви-
да животных к другому посредством со-
трудников хозяйств, для ЖКТ которых 
бактериофги семейства Straboviridae так 
же характерны, как и для сельскохозяй-
ственных животных. Выделение новых 
бактериофагов, способных к трансдукции, 
позволяет не только расширить знания о 
роде этих бактериофагов, мало представ-
ленных в GenBank, но и оценить потенци-
ал трансдукционного переноса генов, в 
том числе генов резистентности в кон-
кретном географическом месте. Послед-
нее также позволяет разработать подхо-
ды снижения частоты и интенсивности 
лечебно-профилактических мероприятий 
при выращивании различных животных, 
в том числе, и сельскохозяйственной пти-
цы.  

Выводы. Создание электронного ре-
сурса, проекта NCBI BioSample, секвениро-
вание геномов RB49-подобных бакте-
риофагов позволило связать полученные 
нами генетические данные о бакте-
риофагах с генетическими данными, по-
лученными другими учеными в одной и 
той же географической локации. 
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Болезнь стопы мула (HHM или MF-MULEFOOT) – синдактилия – является генети-
ческой аномалией крупного рогатого скота голштинской породы, в базе данных по ге-
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нетическим аномалиям OMIA  - ID 000963-9913. Молекулярная основа заболевания - 
неконсервативная замена CpG/ApT в экзоне 33 (C4863A, G4864T) гена LRP4 крупного 
рогатого скота. Проявляется в слиянии копыт; встречается на одной, двух, трех или 
реже четырех конечностях. 

Нами разработана тест - система для идентификации животных - носителей гаплотипа 
HHM (MF) на основе метода аллель - специфичной полимеразной цепной реакции. В статье 
приведены последовательности праймеров, условия для ПЦР реакции и электрофореза.  

Проведено генотипирование 113 голов коров и тёлок голштинской породы хо-
зяйств Краснодарского края с целью выявления носителей данной генетической ано-
малии. Встречаемость генетической аномалии MF составила 0,8 %. Проведенные ис-
следования показывают, что проблема распространения носительства аномалии MF 
для молочного скотоводства Краснодарского края в настоящее время не является 
острой. 

Ключевые слова: аномалия MF; синдактилия; ген LRP4 
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Mule foot disease (HHM or MF-MULEFOOT) - syndactyly - is a genetic anomaly of Hol-

stein cattle, in the OMIA database of genetic anomalies - ID 000963-9913. The molecular basis 
of the disease is a non-conservative CpG / ApT substitution in exon 33 (C4863A, G4864T) of 
the LRP4 gene of cattle. It manifests itself in the fusion of hooves; occurs on one, two, three or, 
less often, four limbs. 

We have developed a test system for identifying animals - carriers of the HHM (MF) hap-
lotype based on the allele-specific polymerase chain reaction method. The paper provides 
primer sequences, conditions for the PCR reaction and electrophoresis.  

Genotyping of 113 heads of Holstein cows and heifers from farms in Krasnodar Territory 
was carried out in order to identify carriers of this genetic anomaly. The incidence of the MF 
genetic anomaly was 0.8%. The conducted studies show that the problem of the spread of the 
MF anomaly carriage for dairy cattle breeding in Krasnodar Territory is not currently acute. 

Key words: MF anomaly; syndactyly; LRP4 gene  
 
HHM (MF-MULEFOOT), или синдакти-

лия, была впервые идентифицирована в 
2006 году. Представляет собой генетиче-
ский аутосомно - рецессивный дефект, 
проявляющийся в слиянии копыт; встре-
чается на одной, двух, трех или реже че-
тырех ногах. Другое название - «Болезнь 
стопы мула», в базе OMIA оно зарегистри-
рована под номером 000963-9913. Родо-

начальник GAR-BAR-DALE BURKE KATE, 
HOUSAM1410387, (1961 г.р.). Коровы, но-
сители MF, отличаются большей молоч-
ной продуктивностью, вследствие чего 
искусственный отбор в пользу гетерози-
гот способствовал повышению частоты 
встречаемости этого заболевания [1]. 
Синдактилия распространена среди жи-
вотных различных пород: голштинской, 



Сборник научных трудов КНЦЗВ. – 2024. – Т. 13. - № 2 

 

 Collection of Scientific Papers of KRCAHVM. 2024. Vol. 13. № 2 11 

герефордской, абердин-ангусской и др. 
Однако наибольшая встречаемость отме-
чена среди голштинского поголовья. Мо-
лекулярная основа заболевания - некон-
сервативная замена CpG/ApT в экзоне 33 
(C4863A, G4864T) гена LRP4 крупного ро-
гатого скота. Однако выявили аллельную 
гетерогенность этого заболевания, вклю-
чающую 4 новые несинонимичные точеч-
ные мутации LRP4 [2]. 

Методика исследований. Объектом 
наших исследований являлся биоматери-
ал (кровь) коров и телок голштинской по-
роды хозяйств Краснодарского края, об-
щей численностью 113 голов. 

Исследования проведены на базе ла-
бораторий биотехнологии ФГБНУ КНЦЗВ 
и молекулярно-генетической экспертизы 
ООО НПО «Юг-Плем». Для выделения ДНК 
из крови использовали наборы реагентов 
Diatom™ DNA Prep 100 (ООО Лаборатория 
«Изоген», г. Москва); для постановки ПЦР 
реакции - наборы реагентов Gene Pak PCR 
Core (ООО Лаборатория «Изоген», г. 
Москва). 

Результаты исследований и их   
обсуждение. Использовали праймеры 
следующей последовательности (подбор 
праймеров осуществлен нами в програм-
ме Primer Premier): 

 

Название праймера Последовательность нуклеотидов (5'→3') 

MF1 
MF2 
MF3 

AGCAGAGGTGAGTGCATCCGCCG 
AGCAGAGGTGAGTGCATCCGCCT 
GCCCTGAATCTCCTCCATTTGGA 

 
После выделения один и тот же об-

разец ДНК вносили в две пробирки с реа-
гентами Gene Pak PCR Core.  

В пробирку 1 добавляли праймеры 
MF1 и MF3, в пробирку 2 - праймеры MF2 
и MF3. 

В пробирки с реакционной смесью 
добавляли по 10 пмоль каждого из прай-
меров и по 2 мкл ДНК (общий объем 20 
мкл). Реакцию проводили при следующем 
температурно-временном режиме: 
начальная денатурация при 94°С - 4 мин; 
25 циклов последовательно: 94°С - 0,5 
мин, 71°С - 0,5 мин, 72°С - 0,5 мин; заклю-
чительная элонгация при 72°С - 3 мин.  

Определение аллелей гена LRP4 
осуществляли методом гель - электрофо-

реза (Рисунок), нанося по 10 мкл ампли-
фиката в лунки 2% агарозного геля, элек-
трофоретически разделяли в 1×ТBЕ буфе-
ре 30 мин при 100 В и детектировали в 
ультрафиолетовом свете (УФ), при этом:  

- если реакция результативна в про-
бирке 1 - визуализируется полоса 134 пн, 
а в пробирке 2 реакция не проходит – жи-
вотное несет 2 нормальных аллеля (N);  

- если реакция результативна и в 
пробирке 1 и в пробирке 2 - визуализиру-
ются полосы 134 пн – животное является 
гетерозиготным (G). 

Длины фрагментов определяли в со-
поставлении с М - маркером длин фраг-
ментов (шаг 50 пн), (ООО «Лаборатория 
Изоген», г. Москва). 
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Рисунок – Электрофореграмма с результатами АС-ПЦР (HHM, локус LRP4) 

дорожки 1 и 2 ряда № 1,2,4,5,6,8 — N; 

дорожка 1 и 2 ряда № 3 — G; 

дорожка 1 и 2 ряда № 7 — маркер молекулярных весов (шаг 50 пн); 

дорожка 1 и 2 ряда № 9 — положительный контроль (G); 

дорожка 1 и 2 ряда №10 — отрицательный контроль. 

 
Выводы. В выборке 113 голов гол-

штинского скота был выявлен 1 положи-
тельный образец от животного - носителя 
генетической аномалии MF. Частота 
встречаемости аномалии MF составила 
0,8%. 

Таким образом, проблема распро-
странения носительства генетической 
аномалии MF для молочного скотоводства 
Краснодарского края в настоящее время 
не является острой. Однако, как и в случае 
других гаплотипов, с целью контроля за 
ограничением в дальнейшем распростра-
нения мутации в гене LRP4, необходим 
мониторинг частоты встречаемости 

наиболее распространенных генетиче-
ских аномалий, прежде всего у быков - 
производителей. 
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