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Аннотация. Макаки резус (Macaca mulatta) являются наиболее распространенными нечеловекообразными 
приматами, их используют в качестве модельных объектов, в первую очередь, из-за филогенетической и 
физиологической близости к человеку. В настоящее время модельные организмы широко используются для 
целого ряда исследований, в том числе на уровне транскриптома. При этом для анализа экспрессии отдельных 
генов применяется универсальный метод – полимеразная цепная реакция в реальном времени. Проведение 
такого рода исследований всегда требует предварительного подбора «генов домашнего хозяйства» 
(ГДХ)  – генов, необходимых для реализации основных функций в клетке и стабильно экспрессирующихся 
в различных типах клеток и при разных условиях. На сегодняшний день для макак резус существуют лишь 
две систематизированные работы по поиску ГДХ, но эти исследования проводились лишь для тканей мозга 
и не учитывают такой важный критерий, как связь ГДХ с заболеваниями. В связи с этим в нашей работе были 
сформулированы ключевые критерии, учитываемые при подборе ГДХ. Проведены поиск и систематизация 
кандидатных ГДХ. В результате сформированы две панели перспективных ГДХ для M. mulatta: расширенная 
панель на 56 генов и малая панель, состоящая из восьми генов: ARHGDIA, CYB5R1, NDUFA7, RRAGA, TTC1, UBA6, 
VPS72 и YWHAH. Обе панели соответствуют всем критериям подбора ГДХ (не имеют псевдогенов ни у макаки, 
ни у человека, характеризуются стабильной и достаточной экспрессией в мозге макак резус и могут быть 
использованы для анализа экспрессии не только в мозге, но и в периферической крови). Однако необходимо 
отметить, что данные экспериментально не верифицированы и требуют проверки в лабораторных условиях.
Ключевые слова: Macaca mulatta; экспрессионный анализ; «ген домашнего хозяйства»; ПЦР в реальном 
времени; экспрессия
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Abstract. Rhesus macaques (Macaca mulatta) are the most common non-human primates living in captivity. The use 
of rhesus macaques as model objects is determined, first of all, by their phylogenetic and physiological closeness to 
humans, and, as a consequence, the possibility of extrapolating the obtained results to humans. Currently, it is known 
that a number of biochemical changes occur under various physiological conditions, including at the transcriptomic 
level. The real-time polymerase chain reaction is a widely used universal method for gene expression analysis. 
Carrying out such studies always requires a preliminary selection of “housekeeping genes” (HKGs) – genes necessary 
for the implementation of basic functions in the cell and stably expressed in different cell types and under different 
conditions. At present, there are only two systematic studies on the search for HKGs in the rhesus macaque brain, and 
therefore in this work a search and systematization of HKGs for this species were carried out. As a result, two panels of 
promising HKGs for M. mulatta were formed: an extended panel, consisting of 56 genes, and a small panel, consisting 
of 8 genes: ARHGDIA, CYB5R1, NDUFA7, RRAGA, TTC1, UBA6, VPS72 and YWHAH. Both panels of potential HKGs do not 
have pseudogenes in macaques or humans, are characterized by stable and sufficient expression in the brain of 

© Шульская М.В., Алиева А.Х., Кумаков И.Р., Шадрина М.И., Сломинский П.А., 2025

Контент доступен под лицензией Creative Commons Attribution 4.0

КОМПЬЮТЕРНАЯ ГЕНОМИКА ЖИВОТНЫХ И ЧЕЛОВЕКА
Обзор

Вавиловский журнал генетики и селекции
Vavilov Journal of Genetics and Breeding. 2025;29(8):1318-1324

doi 10.18699/vjgb-25-138

https://orcid.org/0000-0003-1274-2901
https://orcid.org/0000-0002-6200-4491
https://orcid.org/0009-0007-2781-2649
https://orcid.org/0000-0002-4544-6183
https://orcid.org/0000-0003-3530-0655
mailto:shulskaya.m@yandex.ru
https://orcid.org/0000-0003-1274-2901
https://orcid.org/0000-0002-6200-4491
https://orcid.org/0009-0007-2781-2649
https://orcid.org/0000-0002-4544-6183
https://orcid.org/0000-0003-3530-0655
mailto:shulskaya.m@yandex.ru


Поиск генов домашнего хозяйства для анализа 
изменения экспрессии отдельных генов у Macaca mulatta

М.В. Шульская, А.Х. Алиева, И.Р. Кумаков  
М.И. Шадрина, П.А. Сломинский

2025
29 • 8

1319КОМПЬЮТЕРНАЯ ГЕНОМИКА ЖИВОТНЫХ И ЧЕЛОВЕКА / COMPUTATIONAL GENOMICS OF ANIMALS AND THE HUMAN

rhesus macaques and can be used to analyze expression not only in the brain but also in peripheral blood. However, it 
should be noted that the data have not been experimentally verified and require verification in laboratory conditions.
Key words: Macaca mulatta; expression analysis; “housekeeping gene”; real-time PCR; expression
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Введение
Макаки резус (Macaca mulatta) на протяжении десятиле­
тий служат модельным объектом для изучения различ­
ных заболеваний человека. Использование макак резус 
в качестве модельных объектов обусловлено, в первую 
очередь, их филогенетической и физиологической близо­
стью к человеку и, как следствие, возможностью переноса 
полученных результатов на человека. На сегодняшний 
день у макак резус известны генетические модели онко­
логических (Brammer et al., 2018; Deycmar et al., 2023), 
сердечно-сосудистых заболеваний (Patterson et al., 2002; 
Ueda et al., 2019), глазных болезней (Singh et al., 2009; Liu 
et al., 2015; Moshiri et al., 2019; Peterson et al., 2019, 2023), 
заболеваний опорно-двигательного аппарата (Colman, 
2018; Paschalis et al., 2019), репродуктивной системы 
(Lomniczi et al., 2012; Nair et al., 2016; Abbott et al., 2019), 
а также широкого спектра неврологических заболеваний 
(McBride et al., 2018; Sherman et al., 2021). Кроме того, на 
макаках резус проводятся исследования с использованием 
токсических моделей (Kaya et al., 2023), облучения (Li et 
al., 2021; Majewski et al., 2021), гормонов (Noriega et al., 
2010; Eghlidi, Urbanski, 2015) и т. д. Помимо изучения за- 
болеваний, данный модельный объект может быть исполь­
зован для тестирования различных фармакологических 
препаратов, что особенно важно для прикладных иссле­
дований.

В настоящее время известно, что в различных физиоло­
гических условиях происходит целый ряд биохимических 
изменений, в том числе и на уровне транскриптома. Отно­
сительные уровни транскриптов отдельных генов можно 
точно и воспроизводимо измерить с помощью полиме­
разной цепной реакции в реальном времени (ПЦР- РВ).  
Этот метод является широко распространенным универ­
сальным методом для анализа экспрессии небольшого 
числа генов. ПЦР-РВ также часто применяется для под­
тверждения результатов, полученных с помощью полно­
транскриптомного анализа экспрессии (Ramsköld et al., 
2009). Однако проведение такого рода исследований 
всегда осложнено вариациями по количеству копий це­
левой мРНК из-за различий в количестве тотальной РНК 
между образцами, а потому требует предварительного 
подбора контрольных (референсных) генов, или «генов 
домашнего хозяйства» (ГДХ).

Под термином «ГДХ» чаще всего подразумеваются гены, 
необходимые для реализации основных функций в клет­
ке и стабильно экспрессирующиеся в различных типах 
клеток и при разных условиях. Их часто используют в 
качестве референсных генов в исследованиях экспрессии 
генов для нормализации уровней мРНК между различны­
ми образцами.

На сегодняшний день крайне мало систематизирован­
ных данных по использованию ГДХ у макак резус (Ahn et 

al., 2008; Noriega et al., 2010). При этом N.C. Noriega с кол­
легами (2010) проводили исследование лишь на мозге, а 
K. Ahn с коллегами (2008) работали как с тканями мозга, 
так и с некоторыми другими тканями (кишечник, печень, 
почки, легкие и желудок). Но ни в одной из этих работ 
не изучалась периферическая кровь животных, довольно 
широко используемая для различных экспрессионных ис­
следований. В связи с этим в настоящем обзоре проведены 
поиск и систематизация данных о ГДХ у макак резус, в том 
числе с целью дальнейшего использования их при изуче­
нии изменения экспрессии генов в различных условиях.

Современные принципы подбора ГДХ
В настоящее время подбор ГДХ проводится по следую­
щим основным принципам. Во-первых, важным крите­
рием при подборе ГДХ является отсутствие псевдогенов – 
копий генов, имеющих при этом те или иные дефекты в 
кодирующей области (потеря интронов и экзонов, сдвиги 
рамки считывания или преждевременные стоп-кодоны, 
а также псевдогены, образованные в результате ретро­
транспозиции) (Tutar, 2012). Псевдогены не участвуют в 
процессинге белка, но могут экспрессироваться на уровне 
РНК. Кроме того, известно, что количество псевдогенов 
нестабильно в геномах разных индивидуумов. С практи­
ческой точки зрения наличие псевдогенов может требо­
вать дополнительную обработку анализируемых образцов 
РНК ДНКазами, что критично для образцов с малым ко­
личеством РНК. Таким образом, наличие псевдогенов при 
подборе ГДХ крайне нежелательно.

Во-вторых, другим важным критерием для отбора ГДХ 
принято считать стабильность экспрессии, т. е. ГДХ долж­
ны иметь относительно постоянные уровни экспрессии 
в различных типах клеток, тканях и экспериментальных 
условиях (Tu et al., 2006). Однако известно, что ГДХ мо­
гут по-разному экспрессироваться в разных тканях. На­
пример, показано, что такие хорошо известные ГДХ, как 
бета-актин и GAPDH значительно различаются по уров­
ням экспрессии в тканях (Cai J. et al., 2014). В связи с этим 
важный критерий – высокий уровень экспрессии ГДХ в 
конкретной исследуемой ткани. 

В-третьих, все чаще высказывается мнение о том, что 
ГДХ должны подбираться под условия конкретного экс­
перимента (Silver et al., 2008). Например, ген HSPA8 
человека является ГДХ, но не может быть использован в 
данном качестве при изучении возраст-зависимых или 
нейродегенеративных заболеваний, поскольку есть дан­
ные о снижении экспрессии гена HSPA8 с возрастом, а 
также о связи этого гена с развитием нейродегенеративных 
заболеваний (Loeffler et al., 2016; Tanaka et al., 2024). Из­
менчивость экспрессионного профиля была также показа­
на для ГДХ, используемых при изучении онкологических 
заболеваний (de Kok et al., 2005; Dheda et al., 2005). На 
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сегодняшний день нет таких работ, которые бы выявили 
универсальные ГДХ, а значит подбор ГДХ необходим для 
конкретной изучаемой патологии.

Таким образом, идеальный ГДХ должен не иметь псев­
догенов, не быть связанным с исследуемым заболеванием 
или состоянием, а также стабильно экспрессироваться в 
конкретных экспериментальных условиях и исследуемых 
тканях организма (рис. 1). Наиболее оптимальный ГДХ 
следует тщательно подбирать для каждого конкретного 
эксперимента. Использование нескольких ГДХ также 
позволяет повысить достоверность получаемых экс­
прессионных данных (Vandesompele et al., 2002; Dheda 
et al., 2005).

Анализ литературных источников по ГДХ  
у макак резус
Нами проведен скрининг научных публикаций в базе дан­
ных PubMed с целью поиска работ, посвященных анализу 
ГДХ у макак резус. Начальный этап поиска с использо­
ванием ключевых слов (gene expression) AND (rhesus 
macaque) выявил 3017 публикаций. Поскольку названия 
“rhesus macaque” и “Macaca mulatta” синонимичны, оба 
термина были использованы при анализе поисковых 
запросов. В связи с довольно большим числом выдавае­
мых публикаций поисковый запрос был конкретизиро­
ван синонимичными терминами “housekeeping genes” и 
“reference genes”, что дало 126 и 97 результатов поиска 
соответственно. Дальнейшее сужение круга поиска путем 
уточнения при помощи ключевого слова “rt-pcr” выявило 
16 и 7 публикаций (табл. 1).

Детальный анализ этих семи работ позволил обнару­
жить два наиболее актуальных на сегодняшний день си­
стематизированных исследования, посвященных подбору 
ГДХ у макак резус (Ahn et al., 2008; Noriega et al., 2010). 
В пяти оставшихся публикациях из семи проанализиро­
ванных упоминание ГДХ отсутствует, в связи с чем они 
не вошли в анализ.

Далее был вручную проанализирован блок из 126 пуб­
ликаций, найденных Pubmed по ключевым словам (house­

keeping genes) AND (rhesus macaque), находящихся в от­
крытом доступе. Выявлено, что в 107 публикациях по тем 
или иным причинам отсутствуют упоминания ГДХ, а в 
16 публикациях использованы гены, рекомендованные ав­
торами двух основных работ, посвященных подбору ГДХ 
у макак резус (Ahn et al., 2008; Noriega et al., 2010). Эти 
два типа публикаций были исключены из дальнейшего 
анализа. В результате поиска нами была найдена только 
одна дополнительная публикация (Robinson et al., 2018). 
В табл. S1 Приложения1 приведены данные из этих трех 
ключевых работ и описано 115 экспрессирующихся в 
мозге макак резус генов, которые могут рассматриваться 
в качестве ГДХ. Эти гены были взяты для дальнейшего 
анализа.

Вследствие периодических обновлений баз данных при 
составлении этого списка некоторые названия генов были 
актуализированы и приведены с названиями, отличными 
от использованных в работах (Ahn et al., 2008; Noriega et 
al., 2010). Также были исключены четыре последователь­
ности, являющиеся гомологичными человеческим, но от­
сутствующие при этом в базе данных Ensembl для макак 
резус (Genome assembly: Mmul_10 (GCA_003339765.3)) 
(см. табл. S1) и пяти генов M. mulatta, для которых на се­
годняшний день установлено наличие псевдогенов LDHB, 
RPL37, RPS27A, SNRPA и SUI1.

Ввиду значительно недостаточной аннотированности 
современных сборок генома макак резус (так, например, 
нами выявлено, что нуклеотидная последовательность 
гена YWHAH M. mulatta в базе данных Ensembl соот­
ветствует последовательности неаннотированного гена 
1 Табл. S1 и S2 Приложения см. по адресу: 
https://vavilovj-icg.ru/download/pict-2025-29/appx53.pdf

Рис. 1. Основные критерии генов домашнего хозяйства.

Отсутствие  
псевдогенов

Стабильная 
экспрессия  

в исследуемой 
ткани

Не связан  
с исследуемым 
заболеванием

Ген домашнего хозяйства

Таблица 1. Наименования поисковых запросов  
в базе данных PubMed (https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/)

Поисковый запрос Результат 
(количество 
публикаций)

(gene expression) AND (rhesus macaque) 3017

(gene expression) AND (Macaca mulatta) 2743

(housekeeping genes) AND (rhesus macaque) 126

(housekeeping genes) AND (Macaca mulatta) 112

(reference genes) AND (rhesus macaque) 97

(reference genes) AND (Macaca mulatta) 86

((housekeeping genes) AND (rt-pcr))  
AND (rhesus macaque)

16

((housekeeping genes) AND (rt-pcr))  
AND (Macaca mulatta)

16

((reference genes) AND (rt-pcr))  
AND (rhesus macaque)

7

((reference genes) AND (rt-pcr))  
AND (Macaca mulatta)

7

Примечание. Дата доступа: 28.04.2025.

https://vavilovj-icg.ru/download/pict-2025-29/appx53.pdf
https://vavilovj-icg.ru/download/pict-2025-29/appx53.pdf
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DEPCD5 в базе NCBI) мы оценивали наличие псевдоге­
нов не только у макак резус, но и у человека по базе дан- 
ных Ensembl (www.ensembl.org). В итоге нами исклю­
чено 58  генов, человеческие ортологи которых имеют 
псевдогены.

Проведенная процедура позволяет выявить универ­
сальные для человека и макаки ГДХ, а также избежать 
проблем, связанных с низким уровнем аннотированности 
сборки генома макаки резус. Так, например, ген RPL19, 
наиболее широко используемый в настоящее время в 
качестве ГДХ у макак резус, нежелательно использовать 
в качестве универсального ГДХ, так как у человека он 
имеет псевдогены.

Отобранные после предыдущих этапов отсева гены 
могут быть применены для работы с тканями мозга. 
Однако большой интерес представляет периферическая 
кровь, широко используемая при изучении человека. 
Периферическая кровь является перспективной для экс­
прессионных исследований ввиду ее доступности и ма­
лой инвазивности. Поэтому мы посчитали необходимым 
отобрать кандидатные ГДХ для периферической крови, 
для чего отобранные гены были дополнительно проана­
лизированы на наличие приемлемого уровня экспрессии 
в периферической крови (табл. S2).

Поскольку для M. mulatta на сегодняшний день полно­
стью отсутствуют данные об экспрессии в перифери­
ческой крови, а также ввиду схожести транскриптома 
макаки и человека, данные из общего доступа об экс­
прессии мРНК были проанализированы в цельной крови 
и лимфобластах человека. Также мы добавили данные 
по экспрессии у мышей, так как эти животные – хорошо 
изученный модельный объект (за неимением данных для 
периферической крови, были взяты такие близкие по 
паттерну экспрессии ткани, как костный мозг, лимфоузлы 
и селезенка). Данные по экспрессии в мозге и селезенке 
у макак резус были добавлены из базы данных Ensembl 
(см. табл. S2).

Анализ проводили с помощью базы данных BioGPS 
(http://biogps.org/), где мы отбирали гены с экспрессией 
выше медианы в интересующих тканях. «Медианная экс­
прессия» представляет собой 50-й процентиль данных по 
экспрессии, это означает, что одна половина тканей имеет 
уровни экспрессии ниже медианного, а вторая половина – 
выше. BioGPS использует эту метрику для предоставления 
сводки о том, как ген экспрессируется в различных тканях, 
условиях или наборах данных.

В результате проведенного анализа список генов был 
поделен на три группы: гены с уровнем экспрессии выше 
медианы как у человека, так и у мыши; гены с уровнем 
экспрессии выше медианы лишь у одного из двух видов 
и гены с уровнем экспрессии ниже уровня медианы как у 
человека, так и у мыши (см. табл. S2, рис. 2). Гены из всех 
трех групп могут рассматриваться в качестве кандидатных 
ГДХ, но их использование будет накладывать ограничение 
на количество сравниваемых по экспрессионным профи­
лям модельных объектов. Гены из первой группы при этом 
являются наиболее перспективными. Также необходимо 
отметить, что экспрессионные данные, представленные 
в BioGPS, нуждаются в экспериментальной проверке в 
лаборатории.

Тем не менее важно отметить, что медианное значение – 
не всегда удачный показатель для отбора кандидатных 
генов, поскольку представленность мРНК в исследуемой 
ткани может быть выше медианы, но при этом абсолютные 
уровни экспрессии оказываются весьма низкими. В связи 
с этим все анализируемые гены были отранжированы в 
соответствии с их относительным уровнем экспрессии в 
анализируемых тканях. Результаты этого анализа пред­
ставлены в виде тепловой карты (рис. 3). В итоге нами 
была сформирована группа из 25 наиболее перспективных 
кандидатных ГДХ (гены с высоким или средним уровнем 
экспрессии у человека, мыши и макаки резус).

Поскольку ГДХ могут быть использованы для изуче­
ния изменения экспрессии различных генов при тех или 
иных заболеваниях, потенциальные ГДХ не должны быть 
вовлечены в развитие исследуемого заболевания. Ото­
бранная группа из 25 генов была проанализирована с ис­
пользованием базы данных MalaCards (www.malacards.
org). MalaCards представляет собой поисковую интегри­
рованную базу знаний, содержащую всеобъемлющую 
информацию о человеческих заболеваниях, медицинских 
состояниях и расстройствах. Нами проводился поиск 
взаимосвязи между геном и известными на сегодняшний 
день моделируемыми группами заболеваний у макак резус 
(табл. 2). Было исключено шесть генов (AHSA1,  B4GALT3, 
HPCAL1, TBP, TMED9, SSR2), связанных с онкологиче­
скими заболеваниями, шесть генов (CSNK2B, DIAPH1, 
MAPKAPK2, NDUFA1, RAD23A, UBB), связанных с не­
врологическими заболеваниями, а также гены, связанные 
с глазными (ARL2, PRPF8) и некоторыми другими (GPX4, 
LDHA) болезнями.

В результате на финальном этапе подбора кандидат­
ных ГДХ нами было отобрано восемь генов, ARHGDIA, 
CYB5R1, NDUFA7, RRAGA, TTC1, UBA6, VPS72 и YWHAH 
(выделены полужирным шрифтом в табл. 2), характери­
зующихся отсутствием псевдогенов, данных об участии 

AHSA1
ARHGEF7
B4GALT3
EEF2
H6PD
HMBS
INPP5K
NUDT3
RAD23A
SDC3
UBA6
UBB

ADGRE2
ALG9
GABRA1
NDUFA1
NDUFA2
SSR2
TMED9

ACVRL1
ARHGDIA
COL6A1
CSNK2B
CYB5R1
DIAPH1
GABRA4
GABRG2
GABRD
GABRE
GAD1
GP2
H2BC4

HPCAL1
ΜΑΡΚΑΡΚ2
МСМЗАР
POLR2A
PRPF8
RAD9A
TADA3
TBP
TCF25
TTC1
VPS72
YWHAH

Рис. 2. Экспрессия кандидатных ГДХ в отдельных тканях человека 
и мыши.
На розовом фоне показаны гены, экспрессирующиеся преимуществен-
но у человека, на фиолетовом – гены, экспрессирующиеся преимущест
венно  у мышей. Область пересечения обозначает гены с экспрессией в 
отдельных тканях обоих видов.
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этих генов в развитии заболеваний, моделируемых на 
макаках резус, а также стабильной и высокой экспрессией 
в проанализированных тканях – мозге, периферической 
крови, селезенке, лимфатических узлах, костном мозге. 

Заключение
Таким образом, были сформированы две панели перспек­
тивных ГДХ для M. mulatta – расширенная панель на 56 ге- 
нов (см. табл. S2) и малая панель, состоящая из 8 генов 

(см. табл. 2). Обе панели потенциальных ГДХ не имеют 
псевдогенов ни у макаки, ни у человека и характеризуют­
ся стабильной и достаточной экспрессией в мозге макак 
резус. Однако более узкопрофильная панель ГДХ является 
более универсальной, так как подходит для подбора ГДХ 
при параллельных исследованиях на нескольких модель­
ных организмах (мышь, макака, человек) или для изучения 
сразу нескольких различных заболеваний одной иссле­
довательской группой. Малая панель ГДХ представляет 

Рис. 3. Тепловая карта относительных уровней экспрессии кандидатных ГДХ. 
За основу были взяты нормализованные по медиане значения для каждого гена в ресурсе BioGPS (http://biogps.org). 

Уровень экспрессии:    низкий (< 10),   средний (11–100),   высокий (> 100)

H. sap. – цельная кровь 
Н. sap. – лимфобласты 

M. mul. – мозг/селезенка 
M. mus. – костный мозг 

M. mus. – лимфатические узлы 
M. mus. – селезенка
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Таблица 2. Связь отобранных потенциальных ГДХ с высоким уровнем экспрессии с группами заболеваний,  
моделируемыми на макаках резус

Ген Заболевание* Литературный источник

AHSA1 Остеосаркома и гепатоцеллюлярная карцинома Wei et al., 2024

ARL2 Палочко-колбочковая дистрофия, катаракта и задняя стафилома Cai X.B. et al., 2019

ARHGDIA – –

B4GALT3 Онкологические заболевания Sun et al., 2016

CSNK2B Миоклоническая эпилепсия Poirier et al., 2017

CYB5R1 – –

DIAPH1 Микроцефалия Esmaeilzadeh et al., 2024

GPX4 Спондилометафизарная дисплазия типа Седагхатиана Smith et al., 2014

H6PD Глиобластома Zhang Y.B. et al., 2022

HPCAL1 Глиобластома Zhang D. et al., 2019

LDHA Синдром Фанкони–Бикеля Serrano-Lorenzo et al., 2022

MAPKAPK2 Феохромоцитома, атаксия, телеангиэктазия Liang et al., 2015

NDUFA1 Митохондриальная энцефаломиопатия Fernandez-Moreira et al., 2007

NDUFA7 – –

PRPF8 Пигментный ретинит, дистрофия сетчатки Tanackovic et al., 2011; Georgiou et al., 2021

RAD23A Болезнь Мачадо–Джозефа Doss-Pepe et al., 2003

RRAGA – –

SSR2 Гепатоцеллюлярная карцинома Chen et al., 2022

TBP Атаксия, фенотип, ассоциированный с болезнью Гентингтона Zühlke et al., 2001; Stevanin et al., 2003

TMED9 Онкологические заболевания Mishra et al., 2019; Wang et al., 2024

TTC1 – –

UBA6 – –

UBB Болезнь Альцгеймера Maniv et al., 2023

VPS72 – –

YWHAH – –
* В базе данных Pubmed (https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/) отсутствуют какие-либо опубликованные данные за 2000–2025 гг.
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интерес для дальнейшей разработки рабочей панели ГДХ 
при исследовании изменения экспрессии различных генов 
при тех или иных заболеваниях на M. mulatta. При этом 
расширенная панель потенциальных ГДХ также является 
достаточно перспективной с прикладной точки зрения.
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