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В статье представлены результаты поиска полногеномных ассоциаций с фенотипическими показателями, 
характеризующими рост и развитие овец из кроссбредной популяции, полученной от скрещивания овец романовской 

породы и F1 гибридных баранов (романовская овца х катадин). База фенотипов включала десять промеров 

туловища (высота в холке, высота в крестце, высота спины, глубина груди, ширина груди за лопатками, ширина 

в маклоках, длина туловища, косая длина туловища, обхват груди, обхват пясти), зафиксированных в возрасте 

6 дней, 3, 6 и 9 месяцев. Генотипирование овец проводили с помощью ДНК-чипов высокой плотности, содержащих 

около 600 000 SNP-маркеров. Полногеномные ассоциативные исследования (genome-wide association study, GWAS) 

выполнены путем регрессионного анализа в программе STATISTICA 10. Поиск генов-кандидатов, локализованных  

в области SNP, был осуществлен посредством Ensembl genome browser 110. Проведен анализ совпадений, иденти-

фицированных SNP с известными локусами количественных признаков (QTL), включенными в базу данных Sheep 

Quantitative Trait Locus Database. Выявлены SNP, достоверно ассоциированные с изучаемыми фенотипическими 

показателями, располагающиеся внутри QTL, среди которых наиболее часто встречались категории «Масса туши», 

«Масса мышечной ткани в туше», «Живая масса» и «Масса костей». Установлено, что SNP, достоверно ассоции-

рованные с экстерьерными показателями, были локализованы внутри или в непосредственной близости от 64 генов. 

Обнаружены потенциальные кандидаты, регулирующие рост мышечной (FOXO3, PRKAG3, MYOZ2 и ANKRD1) 

и хрящевой тканей (FGF12) и участвующие в критических для роста ягнят метаболических процессах (CLDN, 

ALB и MRC1). Наряду с известными у овец функциональными кандидатами (CAST и SCD5) выявлены гены, 

не описанные ранее у овец, но регулирующие процессы роста и развития у других видов сельскохозяйственных 

животных, в том числе гены RAB28, PRKAG3 и FOXO3. Идентифицированные SNP могут быть рекомендованы 

для включения в программы маркер-ориентированной селекции в овцеводстве.  
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Identification of candidate genes associated with growth 

and development of sheep from a crossbred population 

using genome-wide association studies 
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The article presents the results of a search for genome-wide associations with phenotypic traits characterizing the 

growth and development of sheep from a crossbred population obtained from crossing Romanov sheep and F1 hybrid rams 

(Romanov sheep x Katahdin). The phenotype database included ten body measurements (withers height, sacral height, back 
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height, chest depth, chest width, ischial tuberosity width, body length, oblique body length, chest girth, pastern girth) recorded 

at the age of 6 days, 3, 6 and 9 months. Genotyping of sheep was carried out using high-density DNA chips containing 

about 600,000 SNP markers. Genome-wide association studies (GWAS) were performed using regression analysis in the 

STATISTICA 10 program. The search for candidate genes localized in the SNP region was performed using Ensembl genome 

browser 110. There was carried out an analysis of the matches of the identified SNPs with known quantitative trait loci 

(QTLs) described in the Sheep Quantitative Trait Locus Database. There were found SNPs that were significantly associated 

with the studied phenotypic traits overlapped with the QTLs, among which the most common categories were “Body weight 

(slaughter)”, “Muscle weight in carcass”, “Body weight (live)” and “Bone weight in carcass”. There has been established that 

SNPs significantly associated with exterior traits were localized within or in the immediate vicinity of 64 genes. There were 

found potential candidates regulating the growth of muscle (FOXO3, PRKAG3, MYOZ2, and ANKRD1) and cartilage tissues 

(FGF12) and involved in metabolic processes, which were critical for the growth of lambs (CLDN, ALB, and MRC1). Along 

with the known in sheep functional candidates (CAST and SCD5), there were identified genes that were not previously 

described in sheep, but regulated growth and development processes in other livestock species including genes RAB28, PRKAG3 and 

FOXO3. The identified SNPs can be recommended for inclusion in marker-guided selection programs in sheep breeding. 
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В настоящее время овцеводство считается 

одной из перспективных отраслей животно-

водства, так как является важным резервом в 

обеспечении продовольственной безопасности 

государства и насыщения рынка качественным 

экологически чистым сырьем. Овца способна 

давать комплекс разнообразной продукции: 

шерсть, продукты диетического питания  

(молоко и мясо), сырье для медицинской и 

фармакологической промышленности [1].  

Считается, что производство мяса овец 

не может конкурировать по объему и цене с 

производством мяса птицы и свинины, поэтому 

оно должно быть сфокусировано на качестве 

продукции [2]. Скорость роста и масса тела 

овец – это экономически важные признаки, 

которые влияют на направленный отбор 

в селекции [3], поэтому в последнее время все 

более актуальным вопросом в программах 

разведения овец становится улучшение качества 

этих показателей. В связи с этим поиск гене-

тических механизмов, влияющих на форми-

рование экономически значимых признаков 

в овцеводстве – это основная задача на сего-

дняшний день, вызывающая повышенный 

научный интерес [4, 5].  

Для понимания генетических механизмов, 

формирующих эти признаки, важно точно 

определить  фенотипы, которые описывают 

качественные и количественные характе-

ристики туши. Фенотипическая оценка качества 

мяса ограничена возможностью только пост-

убойного измерения. Но при этом существует 

возможность неинвазивного и точного изме-

рения характеристик туши у живых животных 

с использованием компьютерной томографии. 

Однако некоторые факторы, такие как высокая 

стоимость и ограниченная доступность, пре-

пятствуют ее массовому использованию [6]. 

Более распространенным методом для повы-

шения эффективности отбора является исполь-

зование маркер-ориентированной селекции 

(MAS). Выявление локусов количественных 

признаков (QTL), влияющих на хозяйственно 

важные признаки, и их дальнейшее исполь-

зование в MAS повысит скорость генетичес-

кого прогресса.  

Анализ QTL позволяет идентифици-

ровать участок хромосомы, связанный с вари-

ацией интересующего признака, и выявить 

позиционные гены-кандидаты. В последнее 

время для различных видов сельскохо-

зяйственных животных был проведен поиск 

локусов количественных признаков [4, 7, 8]. 

По сравнению с другими видами, в попу- 

ляциях овец идентифицировано наименьшее 

количество QTL.  
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На сегодняшний день международная 

база данных локусов количественных признаков 

овец SheepQTLdb содержит информацию о 

5110 QTL1. Несмотря на многочисленные 

известные данные, работ по исследованию 

QTL роста и развития овец на различных стадиях 

роста на сегодняшний день не так много. 

Однако в последнее время ученые всего мира 

обращают все больше внимания на эту тематику. 

В 2016 году О. Матика с соавт. (O. Matika 

et al.) на основе данных полногеномного ассо-

циативного исследования (genome-wide associ-

ation study, GWAS) с использованием ДНК-

чипа Illumina OvineSNP50 идентифицировали 

новый геномный регион на хромосоме 6 

(OAR6), связанный с показателями качества 

мяса [9]. Выполненный GWAS-анализ полно-

геномных ассоциаций живой массы с приме-

нением ДНК-чипа высокой плотности Ovine 

Infinium® HD SNP BeadChip («Illumina, Inc.», 

США) позволил выявить 38 SNP, достоверно 

ассоциированных с живой массой на OAR1, 

OAR2, OAR3, OAR4, OAR6, OAR9, OAR10, 

OAR11, OAR13, OAR15 и OAR19 [4]. 

В 2023 году с использованием ДНК-чипа 

высокой плотности Affymetrix Ovis600K был 

проведен поиск локусов, связанных с массой 

тела при отъеме и в годовалом возрасте [10], 

в результате которого обнаружена новая область 

генома (OAR10: 76,04-77,23 Мб) с 22 значи-

мыми SNP, были выявлены новые гены-

кандидаты, связанные с массой тела овец: 

HINT1, ASB11 и GPR143. В другом исследо-

вании был выявлен значимый SNP в гене NPPC 

на OAR2, ассоциированный с массой тела при 

отъеме на 90-й день и с рождения до отъема [11]. 

Основываясь на результатах полногеномных 

ассоциативных исследований с использова-

нием ДНК-чипа средней плотности Fine Wool 

Sheep 50K Panel (MolBreeding Biotech Ltd., Shi-

jiazhuang, China), Ц. Ли с соавт. (C. Li et al.) 

идентифицировали гены-кандидаты FAM184B, 

NCAPG, MACF1, ANKRD44, DCAF16, FUK, 

LCORL и SYN3, влияющие на живую массу в 

14-месячном возрасте [12].  

В России также активно ведутся иссле-

дования по поиску генов-кандидатов с исполь-

зованием ДНК-чипов высокой плотности. 

Например, в результате проведения GWAS 

были предложены 16 генов-кандидатов, ассо-

циированных с прижизненными показателями 

мясной продуктивности овец северокавказской 

мясошерстной породы, в том числе CILK1, 

GABRB2, SLC44A1, C12ORF45, SLC41A2, 

SH3KBP1, LRRIQ1, SWAP70, THBS1 и FSIP [13]. 

Т. Ю. Егорова и др. проводили поиск полно-

геномных ассоциаций с толщиной бедренной 

мышцы и толщиной мышечного глазка в 

популяции баранчиков породы джалгинский 

меринос. На основе проведенного исследо-

вания гены TENT2, ST8SIA3, SLC12A1, THSD7B 

и PPM1A были предложены в качестве канди-

датов для первого фенотипического признака, 

а гены MOSPD1 и ERCC4 – для второго фено-

типического признака [14]. Кроме того, пред-

ложена платформа GWAS-MAP|ovis для хра-

нения, унификации и анализа ассоциаций 

между геномными вариантами и признаками 

мясной продуктивности овец [15]. 
На основании вышеизложенного, считаем 

целесообразным проводить дальнейший поиск 

QTL, ассоциированных с живой массой и 

ростовыми показателями овец. 

Цель работы – поиск генов-кандидатов, 

ассоциированных с размерами туловища и 

энергией роста, с использованием ДНК-чипов 

высокой плотности путем проведения GWAS 

в кроссбредной популяции овец для после-

дующего включения в маркер-ориентированную 

селекцию.  

Научная новизна – на поголовье ресурс-

ной популяции ФГБНУ ФИЦ ВИЖ имени 

Л. К. Эрнста проведены полногеномные ассо-

циативные исследования с использованием 

чипов высокой плотности Ovine Infinium® HD 

SNP BeadChip («Illumina, Inc.», США) и уста-

новлены достоверные ассоциации SNP с пока-

зателями, характеризующими рост и развитие 

гибридного молодняка овец из группы воз-

вратных кроссов, полученных от скрещивания 

овцематок романовской породы и F1 гибридных 

баранов (романовская × катадин). Исходные 

родительские породы овец, используемые для 

создания кроссбредной популяции, были 

выбраны по признаку контрастности по разме-

рам туловища и энергии роста: порода катадин 

(крупные быстрорастущие) и романовская 

порода (средние со средней энергией роста).  

Полученные результаты могут быть 

использованы в программах отечественной 

селекции овец, способствующих повышению 

эффективности отрасли овцеводства. 
 

1База данных локусов количественных признаков овец SheepQTLdb. [Электронный ресурс]. 

URL: https://www.animalgenome.org/cgi-bin/QTLdb/OA/index (дата обращения: 17.01.2024). 

https://www.animalgenome.org/cgi-bin/QTLdb/OA/index
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Материал и методы. Исследования 

проводили с 2021 по 2023 год на базе обору-

дования ЦКП «Биоресурсы и биоинженерия 

сельскохозяйственных животных» ФГБНУ ФИЦ 

ВИЖ имени Л. К. Эрнста. Объекты исследо-

вания – овцы из группы возвратных кроссов, 

полученных от скрещивания овец романовской 

породы и F1 гибридных баранов (романовская 

× катадин) (n = 95, в т. ч. 46 баранчиков и 

49 ярочек). Экспериментальные овцы были 

получены и разводились на ферме ФГБНУ 

ФИЦ ВИЖ им. Л. К. Эрнста, п. Дубровицы, 

Московская область.  

Промеры туловища экспериментальных 

овец фиксировались в возрасте 6 дней, 3, 6 и 

9 месяцев. Экстерьерные показатели роста и 

развития, в том числе: высота в холке (ВХ), 

высота в крестце (ВК), высота спины (ВС), 

глубина груди (ГГ), ширина груди за лопатками 

(ШГ), ширина в маклоках (ШМ), длина туло-

вища (ДТ), косая длина туловища (КДТ), 

обхват груди (ОГ), обхват пясти (ОП) фикси-

ровались с помощью рулетки бонитировщика, 

швейного метра и тазомера. Полученные данные 

были статистически обработаны, для каждого 

измеряемого показателя рассчитана вариация.  

Генотипирование экспериментальных 

овец проводили с использованием ДНК-чипов 

высокой плотности Ovine Infinium® HD SNP 

BeadChip («Illumina, Inc.», США), содержащих 

около 600 000 SNP-маркеров. Чтение ДНК-

чипов проводили на приборе iScan Reader 

(«Illumina, Inc.», США).  

Сгенерированные полногеномные SNP-

профили и база данных фенотипических 

признаков были использованы для проведения 

поиска полногеномных ассоциаций с показа-

телями, характеризующими рост и развитие 

экспериментальных овец. GWAS выполнен 

путем регрессионного анализа с использо-

ванием обобщенной линейной модели (GLM), 
реализованной в программе STATISTICA 10. 

Избранная модель учитывала живую массу 

при рождении, пол и дату рождения экспери-

ментальных овец, для того чтобы минимизи-

ровать влияние внешних факторов. Для под-

тверждения достоверного влияния SNP был 

проведен тест для проверки нулевых гипотез 

по Бонферрони при пороговом значении: 

                  p < 1,09×10−7, 0,05/459868,  

где 0,05 – уровень значимости, 459868 – SNP, 

участвовавших в анализе после контроля 

качества генотипов. Учитывались порог досто-

верности для полногеномных ассоциаций 

-log10(p) = 1,09×10-7 и порог достоверности для 

суггестивных ассоциаций -log10(p) = 1,02×10-5. 

Поиск генов-кандидатов, локализо-

ванных в области идентифицированных SNP 

выполняли с использованием Ensembl genome 

browser 110 по сборке генома домашних овец 

Oar_rambouillet_v1.0 (GCA_002742125.1). 

Были исследованы SNP, расположенные внутри 

генов или попадающие в диапазон («окно») 

с установленным размером 400 Кб (200 Кб 

вверх по цепи ДНК и 200 Кб вниз по цепи ДНК). 

Диапазон был выбран, опираясь на информа-

тивность и опыт предыдущих исследований [16]. 
Функциональная аннотация позиционных 

генов-кандидатов была выполнена с помощью 

инструмента DAVID Functional Annotation 

Bioinformatics (https://david.ncifcrf.gov/) и ресурсов 

NCBI PubMed (https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/).  

Анализ совпадений SNP, идентифициро-

ванных в ходе проведения GWAS в популяции 

экспериментальных овец с известными QTL, 

выполняли с использованием международной 

базы данных Sheep Quantitative Trait Locus 

(QTL) Database (Sheep QTLdb)2.  

Результаты и их обсуждение. На базе 

ФГБНУ ФИЦ ВИЖ им. Л. К. Эрнста была 

создана ресурсная (кроссбредная) популяция 

овец, полученная путем скрещивания овце-

маток романовской породы и баранов мясной 

специализированной породы катадин. Подроб-

ная информация об исходных формах, участ-

вующих в создании кроссбредной популяции, 

представлена в ранней публикации [17]. 

Целевые животные для поиска генов-канди-

датов, ассоциированных с размерами туловища, 

– это возвратные кроссы, полученные от 

скрещивания овец романовской породы и F1 

гибридных баранов (романовская × катадин). 

В нашей предыдущей работе были выявлены 

достоверные ассоциации SNP с живой массой 

у возвратных кроссов [4]. В связи с этим 

геномные исследования экспериментальных 

овец были продолжены.  

На основе анализа фенотипических 

параметров было показано, что изменчивость 

признаков достигала своего пика в возрасте 

6 месяцев и снижалась к 9 месяцу (табл. 1). 

Ширина груди за лопатками имела более выра-

женную изменчивость по сравнению с другими 

промерами туловища: 14,31 % при рождении, 

16,07 % – в 3 месяцев, 26,01 % – в 6 месяцев 

и 12,88 % – в 9 месяцев. 
 

 

2URL: https://www.animalgenome.org/cgi-bin/QTLdb/OA/index  

https://www.animalgenome.org/cgi-bin/QTLdb/OA/index
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Таблица 1 – Фенотипические показатели экспериментальных овец, см / 

Table 1 – Phenotypic parameters of experimental sheep, см  

Показатель / Trait Возраст / Age M±m* CV, % 

Высота в холке (ВХ) /  

Withers height (WH) 

При рождении / At birth 35,82±0,25 7,20 

3 мес. / 3 months 49,35±0,38 7,78 

6 мес. / 6 months 52,30±0,81 15,74 

9 мес. / 9 months 58,32±0,38 6,69 

Высота в спине (ВС) / 

Back height (BН) 

При рождении / At birth 35,24±0,25 7,30 

3 мес. / 3 months 48,64±0,37 7,80 

6 мес. / 6 months 51,60±0,80 15,75 

9 мес. / 9 months 57,55±0,38 6,66 

Высота в крестце (ВК) / 

Sacral height (SH) 

При рождении / At birth 34,54±0,24 7,03 

3 мес. / 3 months 47,83±0,36 7,77 

6 мес. / 6 months 50,90±0,79 15,85 

9 мес. / 9 months 56,84±0,37 6,62 

Глубина груди (ГГ) /  

Chest depth (CD) 

При рождении / At birth 10,31±0,09 8,82 

3 мес. / 3 months 16,70±0,18 11,19 

6 мес. / 6 months 17,76±0,36 20,54 

9 мес. / 9 months 20,52±0,20 9,73 

Обхват груди (ОГ) /  

Chest girth (CG) 

При рождении / At birth 36,08±0,27 7,65 

3 мес. / 3 months 55,85±0,43 7,87 

6 мес. / 6 months 60,50±1,10 18,55 

9 мес. / 9 months 71,04±0,53 7,64 

Ширина груди (ШГ) /  

Chest width (CW) 

При рождении / At birth 5,07±0,07 14,31 

3 мес. / 3 months 8,83±0,14 16,07 

6 мес. / 6 months 9,71±0,25 26,01 

9 мес. / 9 months 11,78±0,15 12,88 

Ширина в маклоках (ШМ) / 

Ischial tuberosity width (EITW) 

При рождении / At birth 7,26±0,07 9,94 

3 мес. / 3 months 11,30±0,12 10,64 

6 мес./ 6 months 11,99±0,24 20,49 

9 мес. / 9 months 13,82±0,14 9,98 

Обхват пясти (ОП) /  

Pastern girth (PG) 

При рождении / At birth 5,19±0,04 7,53 

3 мес. / 3 months 5,80±0,05 8,89 

6 мес./ 6 months 5,89±0,06 10,01 

9 мес. / 9 months 6,29±0,05 8,18 

Длина туловища (ДТ) /  

Body length (BL) 

При рождении / At birth 27,34±0,21 7,75 

3 мес. / 3 months 44,20±0,38 8,69 

6 мес. / 6 months 47,61±0,93 19,94 

9 мес. / 9 months 54,19±0,44 8,28 

Косая длина туловища (КДТ) / 

Oblique body length (OBL) 

При рождении / At birth 29,35±0,22 7,80 

3 мес. / 3 months 48,13±0,43 9,13 

6 мес. / 6 months 51,83±1,07 21,05 

9 мес. / 9 months 59,51±0,53 9,16 
 

*M – средняя, m – стандартная ошибка средней, CV – коэффициент вариации / 

*M – is the average, m is the standard error of the average, CV – is the coefficient of variation 
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В результате GWAS, проведенного на 

основе сгенерированных SNP-генотипов и базы 

данных фенотипов, выявлены достоверные 

ассоциации SNP с показателями, характеризу-

ющими рост и развитие гибридного молодняка 

овец из группы возвратных кроссов (рис. 1–4). 

Всего были выявлены 2432 SNP, имеющих 

достоверные ассоциации с экстерьерными  

показателями в анализируемые возрастные 

периоды.  

 

  

Рис. 1. Результаты GWAS анализа для 10 экстерь-

ерных параметров экспериментальных ягнят из 

ресурсной популяции при рождении: А – ВХ; Б – ВС; 

В – ВК; Г – ГГ; Д – ОГ; Е – ШГ; Ё – ШМ; Ж – ОП; 

З – ДТ; И – КДТ. Верхняя горизонтальная линия – 

порог достоверности для полногеномных ассоциаций -

log10(p) = 1,09×10-7, нижняя горизонтальная линия – 

порог достоверности для суггестивных ассоциаций 

-log10(p) = 1,02×10-5 /  

Fig. 1. Results of the GWAS analysis for ten exterior 

parameters of experimental lambs from the resource 

population at birth: A – WH; B – BH; С – SH; D – CD; 

E – CG; F – CW; G – EITW; H – PG; I – BL; J – OBL. 

The upper horizontal line is the confidence threshold for 

complete associations -log10(p) = 1.09×10-7, the lower 

horizontal line is the confidence threshold for suggestive 

associations -log10(p) = 1.02×10-5 

Рис. 2. Результаты GWAS анализа для 10 экстерь-

ерных параметров экспериментальных ягнят из 

ресурсной популяции в возрасте 3 мес.: А – ВХ; 

Б – ВС; В – ВК; Г – ГГ; Д – ОГ; Е – ШГ; Ё – ШМ; 

Ж – ОП; З – ДТ; И – КДТ. Верхняя горизонтальная 

линия — порог достоверности для полногеномных 

ассоциаций -log10(p) = 1,09×10−7, нижняя горизон-

тальная линия – порог достоверности для суггестивных 
ассоциаций -log10(p) = 1,02×10-5 /  

Fig. 2. The results of the GWAS analysis for ten exterior 

parameters of experimental lambs from the resource 

population at the age of 3 months: A – WH; B – BH; 

С – SH; D – CD; E – CG; F – CW; G – EITW; H – PG; 

I – BL; J – OBL. The upper horizontal line is the confidence 

threshold for genome – wide associations -log10(p) = 

1.09×10-7, the lower horizontal line is the confidence 

threshold for suggestive associations -log10(p) = 1.02×10-5 

 

Выявлено, что идентифицированные SNP 

попадали внутрь или располагались в непо-

средственной близости от 64 генов, из которых 

58 генов были успешно аннотированы. Резуль-

таты анализа генной онтологии показали, что 

13 генов влияют на рост и развитие организма 

млекопитающих, в том числе и овец. 

Выявлены ассоциации с показателями 

роста и развития ягнят в ранний постна-

тальный период (в 6 дней) (табл. 2). SNP внутри 

гена RAB28 достоверно связан с ШМ, а SNP 

внутри гена PRKAG3 – с ДТ. Пять SNP внутри 

гена FOXO3 достоверно ассоциированы с ДТ. 

Ген RAB28 (RAB28, member RAS oncogene 
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family) влияет на развитие мышц [18], PRKAG3 

(protein kinase AMP-activated non-catalytic subunit 

gamma 3) играет ключевую роль в энергети-

ческом метаболизме скелетных мышц [19], 

ген FOXO3 (forkhead box O3) участвует в росте 

и дифференцировке скелетных мышц [20].   

 

  
Рис. 3. Результаты GWAS анализа для 10 экстерь-

ерных параметров экспериментальных ягнят из 

ресурсной популяции в возрасте 6 мес.: А – ВХ;  

Б – ВС; В – ВК; Г – ГГ; Д – ОГ; Е – ШГ; Ё – ШМ;  

Ж – ОП; З – ДТ; И – КДТ. Верхняя горизонтальная 

линия — порог достоверности для полногеномных 

ассоциаций -log10(p) = 1,09×10−7, нижняя горизон-

тальная линия — порог достоверности для сугге-

стивных ассоциаций -log10(p) = 1,02×10-5 / 

Fig. 3. The results of the GWAS analysis for ten exte-

rior parameters of experimental lambs from the resource 

population at the age of 6 month: A – WH; B – BH; 

С – SH; D – CD; E – CG; F – CW; G – EITW; H – PG; 

I – BL; J – OBL. The upper horizontal line is the confi-

dence threshold for complete associations -log10(p) = 

1.09×10-7, the lower horizontal line is the confidence 

threshold for suggestive associations -log10(p) = 1.02×10-5  

Рис. 4. Результаты GWAS анализа для десяти экстерь-

ерных параметров экспериментальных ягнят из 

ресурсной популяции в возрасте 9 мес.: А – ВХ; Б – ВС; 

В – ВК; Г – ГГ; Д – ОГ; Е – ШГ; Ё – ШМ; Ж – ОП; 

З – ДТ; И – КДТ. Верхняя горизонтальная линия — 

порог достоверности для полногеномных ассоциаций 

-log10(p) = 1,09×10−7, нижняя горизонтальная линия – 

порог достоверности для суггестивных ассоциаций 

-log10(p) = 1,02×10-5 /  

Fig. 4. The results of the GWAS analysis for ten exte-

rior parameters of experimental lambs from the resource 

population at the age of 9 months: A – WH; B – BH; С – SH; 

D – CD; E – CG; F – CW; G – EITW; H – PG; I – BL; 

J – OBL. The upper horizontal line is the confidence 

threshold for complete associations -log10(p) = 1.09×10-7, 

the lower horizontal line is the confidence threshold for 

suggestive associations -log10(p) = 1.02×10-5 

 

В нашей работе SNP внутри гена SCD5 и 

SNP вблизи от гена CAST достоверно ассоции-

рованы с показателями ОП, ДТ и КДТ. Гены 

CAST (calpastatin) и SCD5 (stearoyl-CoA desatu-

rase 5) – это известные функциональные кан-

дидаты, ассоциированные с признаками роста 

и развития у овец [21, 22, 23]. Так, одно из 

последних исследований было сфокусировано 

на оценке частоты встречаемости аллелей в 

интроне 12 гена CAST у растущих ягнят из 

двух синтетических мясных линий BCP (37,5 % 

польская низинная, 12,5 % финншип, или 

романовская, 25 % берришон-дю-шер, 25 % 

шароле) и SCP (37,5 % польская низинная, 

12,5 % финншип, или романовская, 25 % суф-

фолк, 25 % шароле) и их влияния на откор-

мочные показатели [21]. На основе высоко-

плотных SNP-генотипов С. C. Сюй с соавт. 
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(S. S. Xu et al.) проводили поиск локусов, нахо-

дящихся под давлением селекции и ассоции-

рованных с хозяйственно полезными феноти-

пами у овец различных пород. Показано, что 

ген SCD5 находился под давлением селекции 

при сравнении казахской эдильбаевской и 

шетландской пород овец и связан с размерами 

туловища [22]. Далее было подтверждено досто-

верное влияние SNP в гене SCD5 на промеры 

туловища в популяции аккараманских овец [23]. 

 
Таблица 2 – Список SNP, достоверно ассоциированных с экстерьерными показателями эксперименталь-

ных ягнят в возрасте 6 дней и 3 месяцев /  

Table 2 – SNPs significantly associated with exterior characteristics of experimental lambs aged 6 days and 3 

months 
 

OAR 
Ген / 

Gene 
SNP 

Возраст /  

Age 

Показатель, 

уровень достоверности / 

Trait, p-value 

2 PRKAG3 oar3_OAR2_219782879 

6 дней / 6 days 

ДТ / BL (p<2,92×10-05) 

5 CAST oar3_OAR5_93484413 

ОП / PG (p<5,72×10-05) 

ДТ / BL (p<1,53×10-05) 

КДТ / OBL (p<4,81×10-05) 

6 RAB28 oar3_OAR6_108217402 ШМ / EITW (p<9,66×10-06) 

6 SCD5 oar3_OAR6_97114805 

ОП / PG (p<1,83×10-05) 

ДТ / BL (p<5,57×10-07) 

КДТ / OBL (p<9,90×10-06) 

6 HTT s08828.1 КДТ / OBL (p<9,71×10-05) 

8 SLC17A5 oar3_OAR8_150260 ДТ / BL (p<2,20×10-05) 

8 FOXO3 

oar3_OAR8_28635814 ДТ / BL (p<6,89×10-06) 

oar3_OAR8_28652605 ДТ / BL (p<6,89×10-06) 

oar3_OAR8_28669362 ДТ / BL (p<3,90×10-05) 

oar3_OAR8_28670950 ДТ / BL (p<3,90 ×10-05) 

OAR8_31096155.1 ДТ / BL (p<6,89×10-06) 

22 ANKRD1 
oar3_OAR22_12269891 

3 мес. / 3 months 
ОГ / CG (p<3,44×10-05) 

s62238.1 ОГ / CG (p<4,60×10-05) 

Примечание: жирным шрифтом выделены SNP, локализованные внутри гена; другие SNP располагались в непо-

средственной близости от гена (размер окна ± 200Кб); OAR – хромосома овец /  

Note: the SNPs localized inside the gene are highlighted in bold; other SNPs were located in close proximity to the gene 

(window size ± 200 KB); OAR chromosome of sheep 

 

Выявлены достоверные ассоциации SNP, 

локализованного в непосредственно близости 

от гена HTT (huntingtin), на OAR6 c КДТ, и 

SNP внутри гена SLC17A5 (solute carrier family 

17 member 5) на OAR8 с ДТ. Известно, что 

дефекты в обоих генах приводят к сущест-

венной задержке роста, в связи с чем можно 

предположить их потенциальное влияние на 

нормальный рост ягнят в ранний постна-

тальный период [24, 25]. 

Достоверная ассоциация была выявлена 

между ОГ в возрасте 3 месяцев с oar3_OAR22_ 

12269891 вблизи и s62238.1 внутри гена 

ANKRD1 (ankyrin repeat domain 1), определя-

ющего структурные свойства мяса и, следова-

тельно, влияющего на развитие скелетных 

мышц [26].  

Кроме того, выявлены полногеномные 

ассоциации с промерами туловища эксперимен-

тальных овец в возрасте 6 и 9 месяцев (табл. 3).  
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Таблица 3 – Список SNP, достоверно ассоциированных с показателями, характеризующими рост и развитие 

экспериментальных ягнят в возрасте 6 и 9 месяцев /  

Table 3 –SNPs significantly associated with exterior characteristics of experimental lambs aged 6 and 9 months 
 

OAR 
Ген /  

Gene 
SNP 

Ассоциация с показателем / 

Association with trait 

6 мес. / 6 months 9 мес. / 9 months 

1 2 3 4 5 

1 FGF12 oar3_OAR1_193266252 

ОП / PG (p<9,03×10-05) 

ДТ / BL (p<4,11×10-06) 

КДТ / OBL (p<6,35×10-06) 

ВХ / WH (p<4,61×10-05) 

ВК / SH / SH (p<3,43×10-05) 

ВС / BH (p<3,83×10-05) 

ОП / PG (p<3,91×10-06) 

ДТ / BL (p<9,87×10-07) 

КДТ / OBL (p<2,07×10-06) 

ВХ / WH (p<6,35×10-06) 

ВК / SH (p<7,16×10-06) 

ВС / BH (p<6,28×10-06) 

ГГ / CD (p<2,10 ×10-06) 

ОГ / CG (p<4,95 ×10-06) 
 

1 FGF12 oar3_OAR1_193315524 

ОП / PG (p<9,03×10-05) 

ДТ / BL (p<4,11×10-06) 

КДТ / OBL (p<6,35×10-06) 

ВХ / WH (p<4,61×10-05) 

ВК / SH (p<3,43×10-05) 

ВС / BH (p<3,83×10-05) 

ОП / PG (p<3,91×10-06) 

ДТ / BL (p<9,87×10-07) 

КДТ / OBL (p<2,07×10-06) 

ВХ / WH (p<6,35×10-06) 

ВК / SH (p<7,16×10-06) 

ГГ / CD (p<2,10 ×10-06) 

ОГ / CG (p<4,95 ×10-06) 
 

1 FGF12 oar3_OAR1_193394498 

ГГ / CD (p<4,70×10-07) 

ОГ / CG (p<5,97×10-07) 

ШГ / CW (p<4,38 ×10-06) 

ШМ / EITW (p<5,47×10-06) 

ДТ / BL (p<4,23×10-07) 

КДТ / OBL (p<5,54×10-07) 

ВХ / WH (p<1,57×10-06) 

ВК / SH (p<1,27×10-06) 

ВС / BH (p<1,28×10-06) 

ГГ / CD (p<1,93×10-07) 

ОГ / CG (p<2,73×10-07) 

ШГ / CW (p<8,85×10-07) 

ШМ / EITW (p<7,82×10-07) 

ДТ / BL (p<1,88×10-07) 

КДТ / OBL (p<2,76×10-07) 

ВХ / WH (p<4,95×10-07) 

ВК / SH (p<5,45×10-07) 

ВС / BH (p<5,11×10-07) 

ОП / PG (p<7,28×10-07) 
 

1 FGF12 oar3_OAR1_193419679 ДТ / BL (p<7,20×10-05) - 

1 FGF12 oar3_OAR1_193427113 

ГГ / CD (p<4,11×10-07) 

ОГ / CG (p<5,53×10-07) 

ШГ / CW (p<2,89×10-06) 

ШМ / EITW (p<3,73×10-06) 

ОП / PG (p<7,07×10-06) 

ДТ / BL (p<4,05×10-07) 

КДТ / OBL (p<4,83×10-07) 

ВХ / WH (p<1,29×10-06) 

ВК / SH (p<1,07×10-06) 

ВС / BH (p<1,07×10-06) 

ГГ / CD (p<2,39×10-07) 

ОГ / CG (p<2,74×10-07) 

ШГ / CW (p<6,77×10-07) 

ШМ / EITW (p<6,46×10-07) 

ОП / PG (p<8,26×10-07) 

ДТ / BL (p<2,17×10-07) 

КДТ / OBL (p<2,92×10-07) 

ВХ / WH (p<4,27×10-07) 

ВК / SH (p<4,39×10-07) 

ВС / BH (p<4,59×10-07) 
 

1 CLDN1 oar3_OAR1_195277617 

ДТ / BL (p<6,53×10-06) 

КДТ / OBL (p<8,42×10-06) 

ВХ / WH (p<3,84×10-05) 

ВК / SH (p<3,00×10-05) 

ВС / BH (p<3,17×10-05) 

ДТ / BL (p<5,36×10-06) 

КДТ / OBL (p<7,04×10-06) 

ВХ / WH (p<9,00×10-06) 

ОГ / CG (p<8,08×10-06) 

ШГ / CW (p<3,21×10-05) 

ШМ / EITW (p<6,16×10-05) 

ОП / PG (p<7,84×10-05) 

ГГ / CD (p<5,48×10-06) 
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Продолжение табл. 3 

1 2 3 4 5 

1 CLDN1 oar3_OAR1_195278761 

ДТ / BL (p<6,53×10-06) 

КДТ / OBL (p<8,42×10-06) 

ВХ / WH (p<3,84×10-05) 

ВК / SH (p<3,00×10-05) 

ВС / BH (p<3,17×10-05) 

ДТ / BL (p<5,36×10-06) 

КДТ / OBL (p<7,04×10-06) 

ВХ / WH (p<9,00×10-06) 

ГГ / CD (p<5,48×10-06) 

ОГ / CG (p<8,08×10-06) 

ШГ / CW (p<3,21×10-05) 

ШМ / EITW (p<6,16×10-05) 

ОП / PG (p<7,84×10-05) 
 

1 CLDN1 
oar3_OAR1_195290699 

 

ДТ / BL (p<6,53×10-06) 

КДТ / OBL (p<8,42×10-06) 

ВХ / WH (p<3,84×10-05) 

ВК / SH (p<3,00×10-05) 

ВС / BH (p<3,17×10-05) 

ДТ / BL (p<5,36×10-06) 

КДТ / OBL (p<7,04×10-06) 

ВХ / WH (p<9,00×10-06) 

ГГ / CD (p<5,48×10-06) 

ОГ / CG (p<8,08×10-06) 

ШГ / CW (p<3,21×10-05) 

ШМ / EITW (p<6,16×10-05) 

ОП / PG (p<7,84×10-05) 
 

5 CAST oar3_OAR5_93414856 
ДТ / BL (p<7,43×10-05) 

КДТ / OBL (p<6,17×10-05) 

ДТ / BL (p<2,22×10-05) 

ШГ / CW (p<2,51×10-05) 

ШМ / EITW (p<2,36×10-05) 

ОП / PG (p<3,79×10-05) 
 

6 MYOZ2 oar3_OAR6_6272186 - ДТ / BL (p<8,25×10-05) 

6 ALB oar3_OAR6_88135760 - 

ШМ / EITW (p<7,43×10-05) 

КДТ / OBL (p<2,81×10-05) 

ВХ / WH (p<5,58×10-05) 

ВС / BH (p<5,19×10-05) 
 

13 MRC1 oar3_OAR13_31446454 

ГГ / CD (p<1,20×10-06) 

ОГ / CG (p<9,16×10-07) 

ШГ / CW (p<1,16×10-06) 

ОП / PG (p<9,62×10-07) 

ДТ / BL (p<1,03 ×10-06) 

КДТ / OBL (p<9,34×10-07) 

ВХ / WH (p<3,10×10-06) 

ВК / SH (p<2,49×10-06) 

ВС / BH (p<3,07×10-06) 

- 

 

Примечание: жирным шрифтом выделены SNP, локализованные внутри гена; другие SNP располагались в непо-

средственной близости от гена (размер окна ±100Кб); OAR – хромосома овец / 

Note: the SNPs localized inside the gene are highlighted in bold; other SNPs were located in close proximity to the gene 

(window size ±100 KB); OAR chromosome of sheep 
 

Выявлены достоверные ассоциации 

5 SNP, расположенных внутри и вблизи от 

гена FGF12, 3 SNP, локализованных внутри и 

вблизи от гена CLDN, SNP внутри гена CAST, 

SNP внутри гена MRC1 и SNP вблизи гена ALB 

с экстерьерными показателями овец в возрасте 

6 и 9 месяцев. Известно, что ген FGF12 

(fibroblast growth factor 12) участвует в биоло-

гической регуляции процессов роста суставных 

хрящей [27]. Гены ALB (albumin), CLDN 

(claudin 1) и MRC1 (mannose receptor C-type 1) 

вовлечены в метаболические процессы, явля-

ющиеся критическими для нормального роста 

сельскохозяйственных животных. Ген ALB 

вовлечен в метаболизм жирных кислот и коди-

рует печеночный белок альбумин, связанный с 

функциональностью печени [28]. Кроме того, 

известно, что этот ген ответственен за изменение 

эффективности потребления корма у крупного 

рогатого скота [29], что может быть экстрапо-

лировано на овец, которые также принадлежат 

к жвачным животным. Ген CLDN1 участвует 

в формировании и работе органов пищевари-

тельного тракта [30]. 
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Ген MRC1 связан с отложениями внут-

римышечного жира [31]. Также было выявлено, 

что SNP внутри гена MYOZ2 (myozenin 2), 

регулирующего дифференцировку миобластов 

скелетных мышц [32], достоверно ассоцииро-

ваны с ДТ в возрасте 9 месяцев. 

В результате проведения анализа Sheep 

QTLdb выявлено, что часть идентифицирован-

ных достоверно значимых SNP располагалась 

в области известных QTL, связанных с показа-

телями, характеризующими рост и развитие 

овец (табл. 4).  

 
Таблица 4 – Количество SNP, ассоциированных с параметрами экстерьера, расположенных в области 

известных QTL у овец /  

Table 4 – Number of SNPs associated with exterior traits located in the area of known sheep QTL 
 

OAR n SNP 
Категория QTL / 

QTL category 
QTL ID 

1 466 Масса мышечной ткани в туше / 

Muscle weight in carcass 

#14276, # 14319 

13 63 #14301 

1 30 

Масса костей / 

Bone weight in carcass 

#14322, #14321, #14249 

3 8 
#95815, #95811, #95812, 

#95813, #95818 

6 3 #95793, #95779 

10 52 #14293 

12 4 #95808, #95807 

2 66 #13678, #13679, #13680 

1 27 Экстерьер/конституция / 

Exterior/ Stature 
#14180 

5 44 

1 57 Глубина мышцы 

над 3-м поясничным позвонком / 

Muscle depth at third lumbar 

#14240 

1 2 #13696 

2 1 

Область длиннейшей 

мышцы спины /  

Longissimus muscle area  

#13726 

2 2 #13719, #13720 

7 19 #14287 

7 17 #14262 

2 384 

Масса туши /  

Body weight (slaughter) 

#14280, #14279 

6 303 #14284 

9 53 #14290 

11 43 #14296 

23 8 #14312, #14311 

3 62 

Живая масса / 

Body weight (live) 

#13927 

3 94 #13787 

4 14 #17232 

5 238 #12934 

5 54 #12935 

11 5 #17234 

1 1 Ширина груди / Chest width #166287 

2 25 Ширина крупа / Rump width #14179 

2 7 
Вес задней четвертины / 

Hindquarter weight  
#14161 

 

Примечание: OAR – хромосома овец; n SNP – количество SNP, пересекающихся с QTL; QTL ID – идентифи-

кационный номер QTL в базе данных Sheep QTLdb /  

Note: OAR is the sheep chromosome; n SNP is the number of SNPs intersecting with QTL; QTL ID is the QTL 

identification number in the Sheep QTLdb database 
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Больше всего SNP были расположены 

в области QTL, имеющих категории «Масса 

туши» (791), «Масса мышечной ткани в туше» 

(529), «Живая масса» (467) и «Масса костей» 

(163). Меньшее число SNP попадали в QTL, 

связанных с экстерьером (71), глубиной мышцы 

над третьим поясничным позвонком (59), 

областью длиннейшей мышцы спины (39), 

шириной крупа (25) и весом задней четвертины 

туши (7). Один SNP, достоверно ассоцииро-

ванный с размерами грудной клетки, распо-

лагался вблизи QTL (на расстоянии 200 Кб), 

связанного с шириной груди (ID #166287).  

Следует отметить, что два методических 

подхода были использованы при картировании 

QTL, представленных в таблице 4. В основе 

первого похода лежал выбор сложного объекта 

исследования. Например, QTL #17232 и #17234 

были обнаружены с помощью модели мульти-

маркерной регрессии в 10 семьях полусибсов 

породы меринос [33], а QTL #13696 – в 3 семьях 

полусибсов породы суффолк и 9 семьях полу-

сибсов породы тексель [34]. В популяции воз-

вратных кроссов (авасси x меринос) x меринос 

с использованием микросателлитов были най-

дены QTL #14249 – #14322) [35] и #13927 [36]. 

Кроме того, QTL #14161 описан впервые в F2 

ресурсной популяции (романовская x тексель) 

с использованием регрессионного анализа [37].  

Для реализации второго подхода были 

применены более современные платформы для 

генотипирования и более информативные 

методы расчета корреляций генотипических и 

фенотипических данных. Так, QTL #166287 

был выявлен методом GWAS с использованием 

ДНК-чипов Illumina OvineSNP50 BeadChip в 

популяции чистопородных овец мерино-

ландшафт и помесей с шароле, иль-де-франс, 

тексель, суффолк [38], а #95811-#95818 – 

в популяции ягнят шотландской черномордой 

породы [9]. В нашей работе были объединены 

сильные стороны обоих подходов, что позво-

лило подтвердить выявленные ранее QTL 

и найти геномные регионы, имеющие досто-

верные ассоциации с признаками роста и раз-

вития у овец, не описанными ранее.  

Заключение. Таким образом, в результате 

проведения полногеномных ассоциативных 

исследований в кроссбредной популяции овец, 

созданных на основе скрещивания овцематок 

романовской породы и F1 гибридных баранов 

(романовская овца х катадин), выявлены 64 гена. 

Анализ литературных источников показал, что 

13 генов влияют на процессы роста и развития 

сельскохозяйственных животных. Локализация 

идентифицированных SNP внутри известных 

QTL подтверждает эффективность избранного 

методического подхода.  

Следует отметить, что целевые SNP, 

демонстрирующие достоверные ассоциации 

с размерами туловища и расположенные внутри 

или вблизи генов с установленным влиянием 

(CAST) и известных функциональных кандида-

тов у овец (SCD5), могут быть рекомендованы 

для ведения маркер-ориентированной селекции.  

Гены RAB28, PRKAG3 и FOXO3 связаны 

с важными биологическими процессами роста 

и развития организма сельскохозяйственных 

животных, но при этом ранее не были известны 

как функциональные кандидаты у овец. Учиты-

вая, что нами были выявлены достоверные 

ассоциации локализованных в этих генах SNP 

с экстерьерными показателями эксперимен-

тальных овец из ресурсной популяции, эти гены 

можно рекомендовать как потенциальные кан-

дидаты, связанные с процессами роста и разви-

тия овец, для включения в программы маркер-

ориентированной селекции в овцеводстве.  
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