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С использованием генотипирования баранов породы манычский меринос на базе Illumina BeadChip Ovine 

600K были обнаружены локусы, пригодные для генотипирования секвенированием животных этой породы. Выявлены 

однонуклеотидные полиморфизмы (SNP) с высокой частотой встречаемости в диапазоне 0,2850-0,3149 гомозигот 

как диких, так и мутантных вариантов. Гетерозиготные варианты этих замен встречались с частотой 

0,379±0,012. Количество соответствующих выбранным критериям полиморфизмов составило 521. Анализ распо-

ложения обнаруженных SNP в геноме овец показал их наличие по всей длине генотипируемой области ДНК. 

Наибольшее количество полиморфизмов находилось на 1, 2, 3, 17 и Х хромосомах. Меньше всего полиморфизмов 

выявлено на 18, 21, 24 и 25 хромосомах. Полученный набор замен позволит эффективно решать задачи подтвер-

ждения достоверности происхождения овец породы манычский меринос, точно идентифицировать животных 

в процессе селекционной работы, проводить учет инбридинга в популяции. Предложенный нами набор SNP реко-

мендуется как для использования в генотипировании секвенированием нового поколения, так и для кастомизации 

SNP-биочипов. 
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Using the genotyping of sheep of the Manych Merino breed on the basis of Illumina BeadChip Ovine 600K, loci suitable for 

genotyping by sequencing animals of this breed were found. Single nucleotide polymorphisms with a high frequency of occur-

rence in the range of 0.2850-0.3149 homozygotes of both wild and mutant variants were identified. Heterozygous variants of 

these substitutions occurred with a frequency of 0.379±0.012. The number of polymorphisms corresponding to the selected 

criteria was 521. Analysis of the location of the detected SNPs in the sheep genome showed their presence along the entire 

length of the genotyped DNA region. The largest number of polymorphisms were found on chromosomes 1, 2, 3, 17 and X. 

The least polymorphisms were detected on chromosomes 18, 21, 24 and 25. The resulting set of substitutions will effectively 

solve the problems of confirming the authenticity of the origin of sheep of the Manych Merino breed, accurately identify  

animals in the process of breeding work, and account for inbreeding in the population. The proposed set of SNPs is recom-

mended both for use in genotyping by sequencing of a new generation, and for customization of SNP biochips. 
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Генотипирование секвенированием с 

использованием технологии секвенирования 

нового поколения представляет собой важный 

инструмент селекционной работы в животно-

водстве. С его помощью можно решать широ-

кий круг задач, связанных как с изучением 

генетической структуры популяций, так и с 

выявлением отдельных локусов, влияющих на 

развитие у животных фенотипических призна-

ков. Последние могут определять породную 

принадлежность, параметры продуктивности 

или быть связанными с наследственной пато-

логией [1]. Применение технологий геномной 

оценки привело к существенным успехам в 

повышении продуктивности у овец, крупного 

рогатого скота, свиней [2, 3, 4, 5]. 

Одним из наиболее распространенных 

направлений использования достижений  

молекулярной генетики в животноводстве  

является оценка родственных связей между 

животными. Чаще всего, это определение 

достоверности происхождения по генетиче-

ским параметрам матери, отца и потомка. Это 

также является подтверждением племенных 

качеств животных, так как доказывает проис-

хождение от племенных родителей. Для реше-

ния этой задачи наиболее часто используют 

метод фрагментного анализа для оценки аллель-

ного спектра микросателлитных маркеров. 

Метод является удобным, быстрым и точным 

[6]. При этом у него имеются и некоторые 

недостатки, связанные с ограниченным числом 

аллелей, определяемых за один запуск генети-

ческого анализатора. Также микросателлитные 

маркеры не связаны с какими-либо хозяй-

ственно ценными признаками и, по сути,  

достаточно косвенно характеризуют геном. 

Более современным методом опреде-

ления достоверности происхождения является 

выявление однонуклеотидных полиморфизмов 

(SNP), которые могут быть как неспецифи-

ческими маркерами, так и мутациями, влияю-

щими на продуктивные качества животных. 

Для одновременного выявления небольшого 

количества SNP можно использовать то же 

оборудование, что и для фрагментного анализа 

– генетический секвенатор на основе капил-

лярного электрофореза [6]. Но, когда необхо-

димо оценить сотни и тысячи SNP этот метод 

становится малопригодным. Более перспек-

тивно выполнять анализ такого количества 

полиморфизмов методом таргетного секвени-

рования на основе технологии нового поко-

ления (NGS) [7, 8]. Она дает возможность 

определения большого числа полиморфизмов 

сразу для нескольких сотен образцов, что 

ограничивается только емкостью используе-

мого чипа [9, 10]. Соответственно, с количе-

ством одновременно исследуемых образцов 

прогрессивно снижается себестоимость иссле-

дования, что очень важно при массовом гено-

типировании [11]. На основе этой технологии 

были успешно генотипированы различные 

породы свиней, коров и овец [5, 12, 13]. 

Использование генотипирования нового 
поколения существенно облегчилось с появ-
лением удобных инструментов для формиро-
вания наборов подготовки библиотек ДНК, 
таких как сервис AgriSeq. Они позволяют доста-
точно просто создать запрос на изготовление 
набора праймеров мультиплексной ПЦР и, при 
необходимости, менять спектр выявляемых 
полиморфизмов [11]. Однако для подготовки 
списка локусов таргетного секвенирования 
необходимо провести ряд предварительных 
исследований. Они включают в себя полноге-
номный поиск полиморфизмов, имеющих 
достаточную частоту встречаемости в исследу-
емой породе, чтобы исключить из таргетного 
секвенирования редко встречающиеся замены. 
Выполнить такой поиск можно с помощью 
полногеномного секвенирования, но более 
экономичным является подход с использова-
нием ДНК-биочипов высокой плотности, оцени-
вающих геном по сотням тысяч локусов [14].  

Цель исследований − применить гено-

типирование на ДНК-биочипах компании 

Illumina, выдающих информацию о 600 000 

локусах, для подготовки списка полиморфиз-

мов у овец породы манычский меринос с целью 

дальнейшего использования генотипирования 

секвенированием в селекции этой породы. 

Научная новизна – проведено исследо-
вание овец породы манычский меринос с 
использованием Illumina BeadChip Ovine 600K. 
На основании полученных результатов впер-
вые предложен набор локусов для генотипи-
рования секвенированием нового поколения 
с использованием технологии AgriSeq.  
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Материал и методы. Оценка фенотипа. 

Объектом исследования служили баранчики 

породы манычский меринос в возрасте 12 ме-

сяцев из племенных хозяйств Ставропольского 

края (Российская Федерация). Всего для гено-

типирования было отобрано 50 особей с наибо-

лее выраженными породными признаками, 

к которым относятся длина, плотность и тонина 

шерсти, качество жиропота, параметры эксте-

рьера, живая масса. Параметры шерсти оцени-

вали согласно рекомендациям Холман и Малау-

Адули (Holman and Malau-Aduli) [15], экстерьер 

– по промерам с помощью измерительной ленты 

и тазомера. Взвешивание выполняли с исполь-

зованием весов с точностью до 10 г. Живой 

вес составлял 72,10,8 кг, высота в холке – 

73,10,7 см. Все животные были клинически 

здоровы, содержались в оптимальных условиях 

и получали сбалансированный рацион питания. 

Генотипирование. Геномную ДНК выде-

ляли из образцов цельной крови, взятой в 

асептических условиях из яремной вены, с 

помощью набора Pure Link Genomic DNA 

MiniKit (Invitrogen Life Technologies, США) в 

соответствии с протоколом производителя. 

Генотипирование животных проводили с исполь-

зованием Ovine Infinium HD BeadChip 600K 

(Illumina Inc. CA, США) в соответствии с про-

токолом производителя. Первичную обработку 

результатов генотипирования проводили с 

помощью программы Genome Studio 2.0  

(Illumina Inc. CA, США). 
Контроль качества генотипирования. 

Контроль качества генотипирования проводили 
с использованием программного обеспечения 
PLINK V.1.07 [16]. В обработку данных были 
включены образцы с показателем количества 
выявленных однонуклеотидных полиморфиз-
мов больше 0,95 (Call Rate). Из анализа ис-
ключили однонуклеотидные полиморфизмы, 
не имеющие хромосомной или физической 
локализации, с частотой минорных аллелей 
(MAF – Minor Allele Frequency) меньше 0,01, 
частотой потерянных генотипов (missing geno-
type) больше 0,1. В качестве порогового значения 
по критерию Харди-Вайнберга (Hardy-Weinberg 
equilibrium) использовалось значение p = 0,0001. 
С положительным результатом контроль каче-
ства генотипирования прошли 50 образцов. 

Генетический и статистический анализ. 

Анализ результатов генотипирования, иссле-

дование частоты встречаемости полиморфиз-

мов, оценку распределения SNP по регионам 

генома проводили с использованием программ-

ного обеспечения Genome Studio 2.0 software 

(Illumina Inc. CA, USA). Описательную стати-

стику для дистанций между SNP рассчитывали 

в Excel для Windows (Microsoft, USA). Для 

картирования SNP использовали сборку генома 

Ovis_Aries_3.1. 

Результаты и их обсуждение. У бара-

нов породы манычский меринос мы изучили 

результаты генотипирования с использованием 

Ovine Infinium HD BeadChip 600K для выбора 

не менее 400 однонуклеотидных полимор-

физмов, пригодных по своим параметрам для 

генотипирования секвенированием. В качестве 

основного параметра, определяющего возмож-

ность использования SNP в составе панели для 

генотипирования, мы использовали частоту 

встречаемости в исследованной выборке  

животных. Так как в результате исследования 

на ДНК-биочипах мы получили информацию 

более, чем о 606 000 полиморфизмах, для 

целей генотипирования выбирались те, кото-

рые имели наибольшую частоту встречаемости 

в выборке как для «диких», так и мутантных 

гомозиготных вариантов. В качестве среднего 

опорного значения частоты встречаемости 

было выбрано 0,3, вокруг которого определялся 

интервал частот встречаемости, в который 

попадали выбираемые полиморфизмы. Для 

более точного выбора окончательного списка 

замен мы тестировали несколько интервалов 

различного диапазона частот встречаемости, 

чтобы в итоге количество полиморфизмов  

составляло от 400 до 600. 

Результаты анализа количества SNP, 

соответствующих разным диапазонам выбран-

ной частоты встречаемости представлены в 

таблице 1. Мы начинали тестирование с боль-

ших диапазонов, постепенно сужая выбирае-

мый интервал. Как показали результаты, диа-

пазоны больше 0,2800-0,3299 включали слиш-

ком большое количество замен. Для наших 

исследований это было избыточно, так как 

список в этом случае включал более 10 тысяч 

соответствующих поставленными критериям 

полиморфизмов. При выборе слишком узких 

диапазонов, менее 0,2900-0,3139, подходящих 

для наших условий, оказывалось слишком 

малое количество замен. Оптимальным резуль-

татом в 522 замены выбрали интервал 0,2850-

0,3149. Несмотря на то, что это количество 

большее, чем требуемое для составления 

панели (мы рассчитывали на 400 полиморфиз-

мов), оно позволило в дальнейшем уточнять 

список за счет исключения тех замен, которые 

либо были расположены слишком близко друг 
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к другу, либо имели технические трудности 

в подборе праймеров или при проведении 

амплификации. В выбранной нами группе 

средняя частота встречаемости гетерозигот-

ных вариантов замен составляла около 0,379. 

При анализе расположения выбранных поли-

морфизмов на хромосомах оказалось, что один 

из них не имеет физической локализации, или 

находится на хромосоме 0 по классификации 

Illumina. Эта замена, s60578.1, была исключена 

из перечня для подготовки панели секвени-

рования и итоговое количество полимор-

физмов на этом этапе исследования составило 

521 единицу. 
 

Таблица 1 – Количество SNP в различных диапазонах частоты встречаемости у баранов породы 

манычский меринос /  

Table 1 – The number of SNPs in different frequency ranges in rams of the Manych Merino breed 
 

№
 в

ы
б

о
р

к
и

 /
 

S
a

m
p

le
 N

o
. Частота 

встречаемости ДГ 

(min-max) / Frequency 

of occurrence 

of WG (min-max) 

Количество 

ДГ SNP (n) / 

Number 

of WG SNP 

(n) 

Частота 

встречаемости МГ 

(min-max) / 

Frequency 

of occurrence 

MG (min-max) 

Количество 

ДГ+МГ SNP (n) / 

Amount of 

WG+MG SNP 

(n) 

Частота 

встречаемости 

гетерозигот (Mm) / 

Frequency 

of occurrence 

of heterozygotes (Mm) 

1 0,2950-0,3049 606 0,2950-0,3049 66 0,3810,011 

2 0,2950-0,3099 11042 0,2950-0,3099 129 0,3780,032 

3 0,2930-0,3129 12649 0,2930-0,3129 225 0,3840,010 

4 0,2900-0,3139 15903 0,2900-0,3139 316 0,4310,014 

5 0,2850-0,3149 22431 0,2850-0,3149 522 0,3790,012 

6 0,2800-0,3299 41916 0,2800-0,3299 1132 0,3820,011 

7 0,2500-0,3549 87884 0,2500-0,3549 11083 0,3840,009 

Примечания: ДГ – «дикий» гомозиготный генотип; МГ – мутантный гомозиготный генотип / 

Notes: WG is a "wild" homozygous genotype; MG is a mutant homozygous genotype  
 

Выбранные 515 однонуклеотидных замен 

были оценены по распределению на основе 

частоты встречаемости у исследуемой группы 

баранов породы манычский меринос. Было 

выявлено, что для «диких» гомозигот значи-

тельное количество полиморфизмов имело 

частоты встречаемости у нижней границы 

диапазона 0,285 (рис. 1, А). Однако в целом 

«дикие» гомозиготы относительно равномерно 

располагались во всех частях выбранного 

интервала, не имея больше пиков в других 

частях. Оценка частоты встречаемости «диких» 

гомозиготных вариантов с разбиением на хро-

мосомы показала, что средние значения частоты 

встречаемости достаточно сильно варьировали 

между хромосомами (рис, 1, В). Изменения 

составляли от 0,292 на хромосоме 2 до 0,305 

для хромосом 7, 9 и 10. Минимальные показа-

тели частоты встречаемости для большинства 

хромосом находились вблизи нижней границы 

интервала 0,285, однако для хромосомы 23 это 

значение составило 0,292. Максимальные пока-

затели частот встречаемости также были близ-

кими среди хромосом, исключение составили 

хромосомы 18 и 19, где этот параметр не  

превышал 0,3.  

Среди гетерозиготных типов выбранных 

замен наибольшее количество имело частоту 

встречаемости в середине общего диапазона 

0,3505-0,4199 (рис. 1, С). По мере приближе-

ния к границам интервала выбранных частот 

встречаемости, количество полиморфизмов 

прогрессивно снижалось, причем в меньшую 

сторону интенсивность снижения была суще-

ственно выше. Средние значения частоты 

встречаемости полиморфизмов в виде гетеро-

зиготных вариантов, в зависимости от локали-

зации на хромосомах, имели выраженные 

отличия от «диких» гомозигот (рис. 1, D). Так, 

средняя частота полиморфизмов на хромосомах 

изменялась более интенсивно. Она колебалась 

от 0,405 на четырех хромосомах до 0,416 на 

хромосомах 22 и 25. Минимальные показатели 

имели существенных разброс – от 0,375 до 

0,405 на хромосоме 24. Максимальные значения 

частоты встречаемости были почти одинако-

выми у всех хромосом, за исключением хро-

мосомы 9, у которой она снизилась до 0,408. 



ОРИГИНАЛЬНЫЕ СТАТЬИ: ЗООТЕХНИЯ / 
ОRIGINAL SCIENTIFIC ARTICLES: ZOOTECHNY  

Аграрная наука Евро-Северо-Востока / 

Agricultural Science Euro-North-East. 2023;24(5):849-857                                                                                     853 

 

Рис. 1. Количество SNP с разной частотой встречаемости и распределение частоты встречаемости 

полиморфизмов на отдельных хромосомах у баранов породы манычский меринос: A, B – «дикие» 

гомозиготные генотипы; C, D – гетерозиготные генотипы; E, F – мутантные гомозиготные генотипы / 

Fig. 1. The number of SNPs with different frequency of occurrence and the distribution of the 

frequency of occurrence of polymorphisms on individual chromosomes in rams of the Manych Merino breed: 

A, B – "wild" homozygous genotypes; C, D – heterozygous genotypes; E, F – mutant homozygous genotypes 
 

Среди мутантных гомозиготных типов, 

отобранных нами по критериям частоты 

встречаемости замен, распределение их по 

количеству внутри выбранного интервала, в 

целом, было похоже на «дикие» гомозиготные 

варианты (рис. 1, Е). Наибольшее количество 

замен приходилось на нижнюю границу интер-

вала 0,285, а по мере приближения к верхней 

границе количество замен, соответствующих 

этой частоте встречаемости, уменьшалось. 

В результате анализа распределения замен с 

разной частотой встречаемости, по отдельным 

хромосомам также было обнаружено значи-

тельное варьирование среднего показателя 

(рис. 1, F). Среднее значение частоты встре-

чаемости замен на хромосомах колебалось от 

0,288 на хромосоме 14 до 0,306 на хромосомах 

4, 7 и 11. Минимальные значения почти не 
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имели различия между хромосомами и нахо-

дились в пределах 0,285-0,286. Максимальные 

значения частоты встречаемости на хромо-

сомах также были достаточно стабильны в 

интервале 0,306-0,312, за исключением хромо-

сомы 24 с показателем 0,298. 

 

 
 

Рис. 2. Распределение выбранных для генотипирования SNP по областям генома в соответствии 

с индексом Illumina BeadChip Ovine 600K от 1 до 606 000 у баранов породы манычский меринос / 

Fig. 2. Distribution of SNPs selected for genotyping by genome regions according to the Illumina 

BeadChip Ovine 600K index from 1 to 606,000 in rams of the Manych Merino breed 

 

Нами было изучено распределение 

выбранных SNP по регионам генома. Для этого 

использовали индексный параметр полимор-

физмов по классификации Illumina Beadchip 

Ovine 600K (рис. 2). Индекс имел значения 

от 1 до 606 000 и не всегда его порядок соот-

ветствовал порядку нумерации хромосом, 

однако это не мешало оценивать равномер-

ность покрытия генома. Анализ показал, что 

выбранные нами полиморфизмы присутствуют 

во всех регионах генома, представленного на 

ДНК-биочипе. Имелись участки с наибольшей 

плотностью выбранных SNP в области индек-

сов 300 000 и пик в области 580 000. Некото-

рое снижение плотности покрытия полимор-

физмами отмечено в регионе около индекса 

350 000. Наибольшее количество полимор-

физмов находилось на 1, 2, 3, 17 и Х хромо-

сомах, меньше всего их выявлено на 18, 21, 24 

и 25 хромосомах. Но при этом, мы не выявили 

регионов, вообще не имеющих покрытия 

выбранными нами полиморфизмами. 

В результате проведенного исследования 

по полногеномному генотипированию баранов 

породы манычский меринос с использованием 

консорциумного чипа Illumina Beadchip Ovine 

600K нами были получены данные о наличии 

полиморфизмов в 606 000 локусах генома. 

Последующий анализ частоты встречаемости 

диких и мутантных вариантов обнаруженных 

SNP позволил выбрать из них наиболее подхо-

дящие для использования при генотипиро-

вании секвенированием – с достаточным 

количеством как гомозиготных, так и гетеро-

зиготных вариантов в исследуемой популяции. 

На основании этого, нами выбрана 521 замена, 

отвечающая установленным критериям. 

Их можно в дальнейшем использовать при 

разработке кастомного ДНК-биочипа или для 

генотипирования секвенированием манычских 

мериносов в ходе селекционной работы. 

Набор локусов для генотипирования дол-

жен соответствовать поставленным селекцио-

нерами задачам и условиям. Наиболее распро-

страненной задачей является оценка достовер-

ности происхождения животных. Она также 

решается с использованием SNP-генотипиро-

вания. Количество локусов при этом должно 
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составлять не менее 100, при увеличении 

количества исследуемых полиморфизмов растет 

достоверность исследования, однако и повы-

шается его стоимость [17]. Мы ставили задачу 

выбрать 400 и более замен с подходящими 

параметрами, что позволит в дальнейшем либо 

использовать их все, либо выбрать необхо-

димое количество SNP для генотипирования 

секвенированием, учитывая экономическую 

целесообразность использования этого метода 

в селекции. 

В качестве главного критерия была 

использована частота встречаемости как диких, 

так и мутантных гомозиготных вариантов замен. 

С помощью сортировки по этим параметрам 

в Genome Studio 2,0 исследовали несколько 

интервалов частоты встречаемости, середина 

которых приходилась на частоту 0,3. В иссле-

довании Тортеро и др. (Tortereau et al.) частоту 

0,3 считали нижним порогом при выборе поли-

морфизмов, но их целью являлся отбор всего 

249 замен [18]. Поэтому мы снизили порог 

до 0,285. Использование узких интервалов 

не давало достаточного исходного количества 

замен, которое, по нашим критериям, должно 

было превышать 600-700 единиц (для возмож-

ности последующего отсева SNP). Более ши-

рокий интервал, наоборот, давал список из 

слишком большого количества замен. В итоге, 

мы остановились на диапазоне частот встре-

чаемости, дающем 521 локус с близкими  

частотами и гомо-, и гетерозиготных генотипов 

в исследуемой популяции. Это близко по коли-

честву, предлагаемому для генотипирования 

крупного рогатого скота. M. C. МакКлюр 

(McClure M.C. et al.) рекомендуют для исполь-

зования список из 800 полиморфизмов [17]. 

Понятно, что использованный нами подход 

является индивидуальным для исследуемой 

породы, однако принцип подбора SNP можно 

будет применить и при генотипировании других 

пород овец. 

Изучение распределения количества  

выбранных SNP, в зависимости от частоты 

встречаемости генотипа, показало, что оно 

отличалось для гомозиготных и гетерозиготных 

вариантов. Гомозиготы в большем количестве 

встречались около нижней и верхних границ 

выбранного интервала частот. Это свидетель-

ствует о том, что расширение интервала выбора 

возможно как в сторону более высокой частоты, 

так и в сторону меньшей частоты встречае-

мости. Изучение распределения частоты 

встречаемости выбранных замен по хромо-

сомам также показало отсутствие резких ко-

лебаний средних значений. Это указывает на 

достаточно равномерное распределение замен 

по хромосомам и подтверждает целесообраз-

ность использованного подхода в выборе SNP. 

В целом, учитывая также наибольшее коли-

чество гетерозиготных вариантов замен со 

средними значениями по их интервалу, мы 

считаем подобранный интервал частоты 

встречаемости достаточно оптимальным для 

выбора, необходимого для массового геноти-

пирования секвенированием количества SNP. 

Для оценки эффективности покрытия 

генома выбранными нами заменами было 

использовано распределение по их индиви-

дуальному индексу на чипе Illumina Beadchip 

Ovine 600K. Несмотря на то, что не все хромо-

сомы в нем индексированы по порядку, инди-

видуальные индексы SNP характеризовали 

расположение замен на цепи ДНК в коли-

честве 606 000 локусов. Распределение по 

индексам позволило сделать заключение, что 

выбранный нами набор замен достаточно полно 

характеризует все области, представленные  

на чипе. В исследованиях И. Хюльсегге и др. 

(Hulsegge I. et al.) также отмечена неравномер-

ность распределения подходящих для геноти-

пирования SNP по хромосомам. Имеющиеся 

регионы с небольшим количеством SNP,  

конечно, менее информативны в плане гено-

типирования. Однако, как отметили авторы, 

для подтверждения достоверности происхож-

дения и идентификации животных это снижение 

информативности не критично [19]. 

Заключение. С использованием геноти-

пирования баранов породы манычский меринос 

на базе Illumina BeadChip Ovine 600K были 

обнаружены локусы, пригодные для геноти-

пирования секвенированием животных этой 

породы. Выявлены однонуклеотидные поли-

морфизмы с высокой частотой встречаемости 

в диапазоне 0,2850-0,3149 гомозигот как 

диких, так и мутантных вариантов. Гетерози-

готные варианты этих замен встречались с 

частотой 0,3790,012. Количество соответ-

ствующих выбранным критериям полимор-

физмов составило 521. Анализ расположения 

обнаруженных SNP в геноме овец показал их 

наличие по всей длине генотипируемой области 

ДНК. Наибольшее количество полиморфизмов 
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находилось на 1, 2, 3, 17 и Х хромосомах, 

меньше всего их выявлено на 18, 21, 24 и 25 

хромосомах. Полученный набор замен позво-

лит эффективно решать задачи подтверждения 

достоверности происхождения овец породы 

манычский меринос, точно идентифицировать 

животных в процессе селекционной работы, 

проводить учет инбридинга в популяции. 

Предложенный нами набор SNP рекомендуется 

как для использования в генотипировании 

секвенированием нового поколения, так и для 

кастомизации SNP-биочипов. 
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