
Ç‚Â‰ÂÌËÂ. ÑÓÏ‡¯ÌËÂ ÊË‚ÓÚÌ˚Â, ‚ÍÎ˛˜‡fl ÍÛÔ-
Ì˚È Ó„‡Ú˚È ÒÍÓÚ, ËÏÂ˛Ú ÔÓ‰ÓÎÊËÚÂÎ¸ÌÛ˛ ËÒÚÓ-
Ë˛ (Ú˚Òfl˜Ë ÔÓÍÓÎÂÌËÈ), Ì‡ ÔÓÚflÊÂÌËË ÍÓÚÓÓÈ
·˚ÎË ÒÙÓÏËÓ‚‡Ì˚ ÒÓ‚ÂÏÂÌÌ˚Â ÔÓÓ‰˚. ÅÎ‡-
„Ó‰‡fl ËÒÍÛÒÒÚ‚ÂÌÌÓÈ ÒÂÎÂÍˆËË ÓÌË ÔÂ‰ÒÚ‡‚Îfl˛Ú
ÒÓ·ÓÈ ÛÌËÍ‡Î¸Ì˚È „ÂÌÂÚË˜ÂÒÍËÈ Ï‡ÚÂË‡Î ‰Îfl
‚˚fl‚ÎÂÌËfl Ò‚flÁË „ÂÌÓÚËÔ — ÙÂÌÓÚËÔ. ä‡ÚËÓ-
‚‡ÌËÂ ÎÓÍÛÒÓ‚ ÍÓÎË˜ÂÒÚ‚ÂÌÌ˚ı ÔËÁÌ‡ÍÓ‚ (QTL)
(QTLs — ˝ÚÓ ‡ÈÓÌ˚ ıÓÏÓÒÓÏ, ÍÓÚÓ˚Â ÓÚ‚ÂÚ-
ÒÚ‚ÂÌÌ˚ Á‡ ËÁÏÂÌ˜Ë‚ÓÒÚ¸ ÍÓÎË˜ÂÒÚ‚ÂÌÌÓ„Ó ÔËÁÌ‡-
Í‡) Û ÍÛÔÌÓ„Ó Ó„‡ÚÓ„Ó ÒÍÓÚ‡ ·˚ÎÓ ÛÒÔÂ¯Ì˚Ï
‚ ÓÚÎË˜ËÂ ÓÚ Í‡ÚËÓ‚‡ÌËfl Í‡ÛÁ‡Î¸Ì˚ı ÏÛÚ‡ˆËÈ,
‰Îfl ÎÓÍ‡ÎËÁ‡ˆËË ÍÓÚÓ˚ı ÌÂÓ·ıÓ‰ËÏ‡ ÚÓ˜Ì‡fl ÎÓ-
Í‡ÎËÁ‡ˆËfl Í‡ÛÁ‡Î¸ÌÓ„Ó SNP. ë ÔÂ‚Ó„Ó ‚Á„Îfl‰‡
Ë‰ÂÌÚËÙËÍ‡ˆËfl Ú‡ÍËı ‡ÈÓÌÓ‚ ıÓÏÓÒÓÏ Í‡ÊÂÚ-

Òfl ÔÓÒÚÓÈ, Û˜ËÚ˚‚‡fl ËÏÂ˛˘ËÂÒfl Û ˝ÍÒÔÂËÏÂÌ-
Ú‡ÚÓÓ‚ „ÂÌÓÏÌ˚Â Ë ÒÚ‡ÚËÒÚË˜ÂÒÍËÂ ËÌÒÚÛÏÂÌÚ˚.
ä ÒÓÊ‡ÎÂÌË˛, ˝Ú‡ Á‡‰‡˜‡ ÓÍ‡Á‡Î‡Ò¸ ÒÎÓÊÌÓÈ ËÁ-
Á‡ „ÂÌÂÚË˜ÂÒÍÓÈ «‡ıËÚÂÍÚÛ˚» QTLs, ‡ ËÏÂÌÌÓ:
Ì‡ÎË˜Ëfl Ï‡ÎÓ„Ó ˜ËÒÎ‡ Ï‡ÊÓÌ˚ı QTLs Ë ·ÓÎ¸-
¯Ó„Ó ̃ ËÒÎ‡ ÏËÌÓÌ˚ı QTLs Ò ÙÂÌÓÚËÔË˜ÂÒÍÓÈ ‚‡-
Ë‡ÌÒÓÈ ÏÂÌÂÂ 1%.

Ç ‚ÓÒ¸ÏË‰ÂÒflÚ˚Â „Ó‰˚ XX ‚ÂÍ‡ ·˚Î‡ ÒÙÓÏÛÎË-
Ó‚‡Ì‡ ÏÂÚÓ‰ÓÎÓ„Ëfl, ÔÓÁ‚ÓÎfl˛˘‡fl ËÒÔÓÎ¸ÁÓ‚‡Ú¸
Ñçä — Ï‡ÍÂ˚ ‰Îfl Í‡ÚËÓ‚‡ÌËfl ÎÓÍÛÒÓ‚ ÍÓÎË-
˜ÂÒÚ‚ÂÌÌ˚ı ÔËÁÌ‡ÍÓ‚ [1]. éÚÍ˚ÚËÂ ÏËÍÓÒ‡ÚÂÎ-
ÎËÚÓ‚ ÔË‚ÂÎÓ Í ÏÌÓ„Ó˜ËÒÎÂÌÌ˚Ï ËÒÒÎÂ‰Ó‚‡ÌËflÏ
ÔÓ Í‡ÚËÓ‚‡ÌË˛ QTLs Û ÍÛÔÌÓ„Ó Ó„‡ÚÓ„Ó ÒÍÓÚ‡.
êÂÁÛÎ¸Ú‡Ú˚ ËÒÒÎÂ‰Ó‚‡ÌËÈ ÔÓ ‚˚fl‚ÎÂÌË˛ QTLs,
ÓÚ‚ÂÚÒÚ‚ÂÌÌ˚ı Á‡ ıÓÁflÈÒÚ‚ÂÌÌÓ ÔÓÎÂÁÌ˚Â ÔËÁÌ‡-
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Выявление QTLs у молочного скота полногеномным 
ассоциативным анализом 

Аннотация. За последние 10 лет в результате полногеномного секвенирования крупного рогатого скота
была создана чиповая технология, основанная на однонуклеотдном полиморфизме (SNP) в геноме жи-
вотных. С помощью полногеномного ассоциативного анализа SNPs — признак нами у голштинского скота
Ленинградской области были выявлены гены, которые могут определять потенциальные QTLs. Ассоциа-
тивный анализ осуществлен на 280 быках и 500 коровах по признакам удой и выход молочного жира. Все
животные были генотипированы чипом BovineSNP50 v/2. Критерии редактирования SNPs были следую-
щие: минорная частота аллелей SNPs не менее 1%; ошибка генотипирования SNPs не более 5%; досто-
верность отклонения генотипов SNPs от равновесия Харди — Вайнберга (Р < 0.001). Для племенной оценки
животных использовали ANIMAL MODEL. При осуществлении ассоциативного анализа были применены
программы Plink 1/9 и EMMAX. Пять SNP преодолели порог достоверности 10-8 для удоя (признак DYD бы-
ков) и 12 SNP для молочного жира (признак YD коров и DYD быков). У быков гены 6-β-N-acetylgucosam-
intransferase и RASA1 идентифицированы как наиболее вероятные претенденты на гены — кандидаты по
удою и ген RASA1 по молочному жиру. Такой результат может быть следствием отрицательной корреляции
между удоем и молочным жиром. У коров локализация гена ZNF704 совпадает с QTL в базе данных Animal
Genome, влияющим на выход молочного жира. Ассоциативный анализ племенной ценности с SNP-мар-
керами подтвердил ожидаемую меньшую достоверность оценки племенной ценности коров по cравнению
с быками в случае удоя, но не для молочного жира. Полученные данные свидетельствуют о том, что QTLs,
влияющие на выход молочного жира, выявлены как на быках, так и на коровах, причем в разных хромо-
сомах или в разных районах хромосомы 7. Полученные данные следует рассматривать как предваритель-
ные, так как выборка животных не превышала 280 быков и 500 коров.

Ключевые слова: QTL, SNPs, WGAS, Animal Model, EMMAX, YD, DYD, молочный жир, удой, молочный скот.
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ÍË ÊË‚ÓÚÌ˚ı ÔÂ‰ÒÚ‡‚ÎÂÌ˚ Ì‡ Ò‡ÈÚÂ http://www.
animalgenome.org.

çÂ‰‡‚ÌËÈ ÔÓ„ÂÒÒ ‚ Í‡ÚËÓ‚‡ÌËË „ÂÌÓ‚, ÓÚ‚ÂÚ-
ÒÚ‚ÂÌÌ˚ı Á‡ ÏÓÎÓ˜ÌÛ˛ ÔÓ‰ÛÍÚË‚ÌÓÒÚ¸, Ò ÔÓÏÓ-
˘¸˛ ÏËÍÓÒ‡ÚÂÎÎËÚÓ‚ ÔÓÁ‚ÓÎËÎ ‚˚fl‚ËÚ¸ ÌÂÒÍÓÎ¸-
ÍÓ Ï‡ÊÓÌ˚ı „ÂÌÓ‚ — DGAT1, GHR, ABCG2
[2, 3, 4, 5]. é‰Ì‡ÍÓ, ‚ÎËflÌËÂ Ì‡ ÍÓÎË˜ÂÒÚ‚ÂÌÌ˚Â
ÔËÁÌ‡ÍË ·ÓÎ¸¯ËÌÒÚ‚‡ „ÂÌÓ‚ ÌÂÁÌ‡˜ËÚÂÎ¸ÌÓ Ë Í‡-
ÚËÓ‚‡Ú¸ Ëı Ò ÔÓÏÓ˘¸˛ ÏËÍÓÒ‡ÚÂÎÎËÚÓ‚ ÌÂ‚ÓÁ-
ÏÓÊÌÓ. SNPs Ï‡ÍÂ˚ ·ÓÎÂÂ ÔÂÒÔÂÍÚË‚Ì˚ ‰Îfl
Ó·Ì‡ÛÊÂÌËfl QTLs ·Î‡„Ó‰‡fl Ì‡Ò˚˘ÂÌÌÓÒÚË ËÏË
„ÂÌÓÏ‡ ÊË‚ÓÚÌ˚ı. èÓÎÌÓ„ÂÌÓÏÌ˚Â ‡ÒÒÓˆËËÓ‚‡Ì-
Ì˚Â ËÒÒÎÂ‰Ó‚‡ÌËfl (GWAS) ÔËÏÂÌfl˛Ú ‰Îfl Ë‰ÂÌ-
ÚËÙËÍ‡ˆËË SNPs, Ï‡ÍËÛ˛˘Ëı QTLs. Ç Ì‡-
ÒÚÓfl˘ÂÂ ‚ÂÏfl ÒÛ˘ÂÒÚ‚Û˛Ú ‡ÁÌ˚Â ÔÓ‰ıÓ‰˚ ‰Îfl
‚˚˜ËÒÎÂÌËfl ÍÓÂÎflˆËË SNP — ÔËÁÌ‡Í. ó‡ÒÚÓ
ËÒÔÓÎ¸ÁÛ˛Ú ‡Î„ÓËÚÏ˚ ‰Îfl ÔÓÒÚÓÂÌËfl ÌÂÔÓÒÂ‰-
ÒÚ‚ÂÌÌÓÈ Ò‚flÁË ̃ ‡ÒÚÓÚ˚ ‚ÒÚÂ˜‡ÂÏÓÒÚË SNP ÒÓ ÁÌ‡-
˜ÂÌËÂÏ ÔËÁÌ‡Í‡, Ì‡ÔËÏÂ, ‚ ÔÓ„‡ÏÏÂ PLINK
[6]. ç‡ ÓÒÌÓ‚Â SNP ÏÓÊÌÓ ÒÙÓÏËÓ‚‡Ú¸ Ï‡ÚËˆÛ
„ÂÌÓÏÌ˚ı ÓÚÌÓ¯ÂÌËÈ ÏÂÊ‰Û ÊË-
‚ÓÚÌ˚ÏË Ò ÔÓÒÎÂ‰Û˛˘ËÏË ‡Ò˜ÂÚ‡-
ÏË Ò‚flÁË  SNP — ÔËÁÌ‡Í Ò ÔÓÏÓ-
˘¸˛ ÒÏÂ¯‡ÌÌÓÈ ÏÓ‰ÂÎË [7]. Ç
Ò‚ÓËı ËÒÒÎÂ‰Ó‚‡ÌËflı Ï˚ ËÒÔÓÎ¸ÁÓ-
‚‡ÎË Ó·‡ ÔÓ‰ıÓ‰‡.

ìÒÎÓ‚Ëfl, Ï‡ÚÂË‡Î˚ Ë ÏÂÚÓ‰˚
ËÒÒÎÂ‰Ó‚‡ÌËfl. ÑÎfl ‚˚fl‚ÎÂÌËfl ‡È-
ÓÌÓ‚ ıÓÏÓÒÓÏ, ‚ÎËfl˛˘Ëı Ì‡ ÏÓÎÓ˜-
ÌÛ˛ ÔÓ‰ÛÍÚË‚ÌÓÒÚ¸, ÌÂÓ·ıÓ‰ËÏÓ
ÓˆÂÌËÚ¸ ÔÎÂÏÂÌÌÛ˛ ˆÂÌÌÓÒÚ¸ ÍÓÓ‚
Ë ·˚ÍÓ‚. Ç Ì‡ÒÚÓfl˘ÂÂ ‚ÂÏfl ANI-
MAL MODEL fl‚ÎflÂÚÒfl Ì‡ËÎÛ˜¯ÂÈ
ÏÓ‰ÂÎ¸˛ ‰Îfl ‚˚˜ËÒÎÂÌËfl ÔÎÂÏÂÌ-
ÌÓÈ ˆÂÌÌÓÒÚË ·˚ÍÓ‚ Ë ÍÓÓ‚ Ò Ï‡Í-
ÒËÏ‡Î¸ÌÓÈ ‰ÓÒÚÓ‚ÂÌÓÒÚ¸˛. èÓ˝ÚÓÏÛ
Ï˚ ËÒÔÓÎ¸ÁÓ‚‡ÎË ËÏÂÌÌÓ ANIMAL
MODEL. í‡Í Í‡Í ‚˚˜ËÒÎÂÌÌ‡fl Ò ÔÓ-
ÏÓ˘¸˛ ANIMAL MODEL ÔÎÂÏÂÌÌ‡fl
ˆÂÌÌÓÒÚ¸ Â„ÂÒÒËÓ‚‡Ì‡ Í ÒÂ‰ÌÂÏÛ
ÁÌ‡˜ÂÌË˛, ÚÓ ÂÂ ÌÂÎ¸Áfl ËÒÔÓÎ¸ÁÓ-
‚‡Ú¸ ‚ ‡ÒÒÓˆË‡ÚË‚ÌÓÏ ‡Ì‡ÎËÁÂ. é‰-
Ì‡ÍÓ, ANIMAL MODEL ÔÓÁ‚ÓÎflÂÚ
ÔÓÎÛ˜ËÚ¸ ‰‡ÌÌ˚Â ÔÓ ÓÚÍÎÓÌÂÌË˛ ÔÓ-
‰ÛÍÚË‚ÌÓÒÚË Yield Deviation (YD)
ÍÓÓ‚ Ë ÓÚÍÎÓÌÂÌËÂ ÔÓ‰ÛÍÚË‚ÌÓÒÚË
‰Ó˜ÂÂÈ Daughter Yield Deviation
(DYD) ·˚ÍÓ‚, ÍÓÚÓ˚Â ÌÂ Â„ÂÒ-
ÒËÓ‚‡Ì˚ Í ÒÂ‰ÌÂÏÛ ÁÌ‡˜ÂÌË˛.

qprog — ‡‚ÌÓ 1, ÂÒÎË Ó‰ËÚÂÎ¸ ÔÓÚÓÏÒÚ‚‡ ËÁ-
‚ÂÒÚÂÌ, Ë 2/3, ÂÒÎË Ó‰ËÚÂÎ¸ ÌÂËÁ‚ÂÒÚÂÌ. 

W2prog — ‚ÂÒÓ‚ÓÈ ÍÓ˝ÙÙËˆËÂÌÚ.

PTAmate — ÔÂ‰ÒÍ‡Á‡ÌÌ‡fl ÔÂÂ‰‡˛˘‡fl ÒÔÓ-
ÒÓ·ÌÓÒÚ¸.

YDprog — ÓÚÍÎÓÌÂÌËÂ ÔÓ‰ÛÍÚË‚ÌÓÒÚË ÍÓ-
Ó‚.

Ñçä ·˚ÍÓ‚ Ë ÍÓÓ‚ ·˚Î‡ ‚˚‰ÂÎÂÌ‡ ÙÂÌÓÎ —
ıÎÓÓÙÓÏÌ˚Ï ÏÂÚÓ‰ÓÏ. ÉÂÌÓÚËÔËÓ‚‡ÌËÂ 280 ·˚-
ÍÓ‚ Ë 500 ÍÓÓ‚ ÓÒÛ˘ÂÒÚ‚ÎflÎË ˜ËÔÓÏ Illumina
Bovine SNP 50 V.2 BeadChip. ÑÎfl Â‰‡ÍÚËÓ‚‡-
ÌËÂ SNPs ËÒÔÓÎ¸ÁÓ‚‡ÎË PLINK 1.9 [6]. Ç ÂÁÛÎ¸-
Ú‡ÚÂ ·˚ÎË ÓÚÓ·‡Ì˚ ÊË‚ÓÚÌ˚Â Ò Ó¯Ë·ÍÓÈ „ÂÌÓ-
ÚËÔËÓ‚‡ÌËfl ÏÂÌÂÂ 5%, MAF < 0.01, c ÓÚÍÎÓÌÂÌËÂÏ
„ÂÌÓÚËÔÓ‚ SNPs ÓÚ ‡‚ÌÓ‚ÂÒËfl ï‡‰Ë-Ç‡ÈÌ·Â„‡
Ò ê < 10-4 . éÍÓÌ˜‡ÚÂÎ¸ÌÓÂ ̃ ËÒÎÓ SNPs ÒÓÒÚ‡‚ËÎÓ
37266. àÒıÓ‰fl ËÁ ÓÚÓ·‡ÌÌ˚ı SNPs, ·˚Î ÓÒÛ˘ÂÒÚ‚-
ÎÂÌ ‡ÒÒÓˆË‡ÚË‚Ì˚È ‡Ì‡ÎËÁ ‰Îfl ÍÓÓ‚ Ò ÔÓÏÓ˘¸˛
Ô‡ÍÂÚ‡ ÔÓ„‡ÏÏ PLINK 1.9 Ë ‰Îfl ·˚ÍÓ‚ EM-
MAX [7]. èÓËÒÍ ‡ÈÓÌÓ‚ ıÓÏÓÒÓÏ („ÂÌÓ‚), „‰Â
ÎÓÍ‡ÎËÁÛ˛ÚÒfl ËÌÚÂÂÒÛ˛˘ËÂ Ì‡Ò SNP, ÔÓ‚Ó‰ËÎË
Ì‡ WEB Ò‡ÈÚÂ NCBI https://www.ncbi.nlm.nih.
gov/pubmed.

êÂÁÛÎ¸Ú‡Ú˚ Ë Ó·ÒÛÊ‰ÂÌËÂ. ç‡Ë·ÓÎÂÂ ‰ÓÒÚÓ-
‚ÂÌ˚Â ÂÁÛÎ¸Ú‡Ú˚ ÔÓ ‡ÒÒÓˆË‡ˆËË SNP — Û‰ÓÈ
ÔË ËÒÔÓÎ¸ÁÓ‚‡ÌËË ÔËÁÌ‡Í‡ DYD ·˚ÍÓ‚ ÔÂ‰-
ÒÚ‡‚ÎÂÌ˚ ‚ Ú‡·ÎËˆÂ 1. ç‡ ËÒÛÌÍÂ 1 ‚Ë‰ÌÓ, ‚ Í‡-
ÍËı ıÓÏÓÒÓÏ‡ı ·˚ÍÓ‚ SNPs ÔÂÓ‰ÓÎÂ‚‡˛Ú ÔÓÓ„

Рубрика: Молекулярная генетика

23Выявление QTLs у молочного скота полногеномным ассоциативным анализом 

DYD = ∑ qprog W2prog
(YDprog — PTAmate) / ∑ qprog W2prog

ïÓÏÓÒÓÏ‡ SNP P- value

10 ARS-BFGL-NGS-32212 2.314e-10

2 BTA-47843 1.217e-09

7 BTB-00325965 1.132e-08 

19 ARS-BFGL-NGS-279 1.588e-08 

19 ARS-BFGL-NGS-25991 5.32e-08

í‡·ÎËˆ‡ 1. êÂÁÛÎ¸Ú‡Ú ‡ÒÒÓˆË‡ÚË‚ÌÓ„Ó ‡Ì‡ÎËÁ‡ SNPs — 
ÔËÁÌ‡Í (ÓÚÍÎÓÌÂÌËfl ‰Ó˜ÂÂÈ ·˚ÍÓ‚ ÔÓ Û‰Ó˛ (DYD))

Рис. 1. Визуализация данных ТОП-SNPs согласно таблице 1
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‰ÓÒÚÓ‚ÂÌÓÒÚË („ÓËÁÓÌÚ‡Î¸Ì˚Â ÎË-
ÌËË). Ç Ú‡·ÎËˆÂ 2 Ë‰ÂÌÚËÙËˆËÓ-
‚‡Ì˚ „ÂÌ˚, ‚ ÍÓÚÓ˚ı ËÎË fl‰ÓÏ
Ò ÍÓÚÓ˚ÏË ÎÓÍ‡ÎËÁÛ˛ÚÒfl ÒÓÓÚ‚ÂÚ-
ÒÚ‚Û˛˘ËÂ Ú‡·ÎËˆÂ 1 SNPs. ÉÂÌ˚ 6-
β-N-acetylgucosamintransferase Ë GT
Pase-activating-protein Ì‡Ë·ÓÎÂÂ
·ÎËÁÍÓ ‡ÒÔÓÎÓÊÂÌ˚ Í QTLs, ÔÓ-
ÎÛ˜ÂÌÌ˚ı ËÁ ·‡Á˚ ‰‡ÌÌ˚ı Animal
Genome. ëÎÂ‰Ó‚‡ÚÂÎ¸ÌÓ, ˝ÚË „ÂÌ˚
fl‚Îfl˛ÚÒfl Ì‡Ë·ÓÎÂÂ ‚ÂÓflÚÌ˚ÏË ÔÂ-
ÚÂÌ‰ÂÌÚ‡ÏË, Ó·ÛÒÎ‡‚ÎË‚‡˛˘ËÏË ̋ Ù-
ÙÂÍÚ˚ QTLs. 

ÑÎfl Û‰Ófl ÍÓÓ‚ ÌË Ó‰ËÌ ËÁ SNPs
ÌÂ ÔÂÓ‰ÓÎÂÎ ÔÓÓ„ ‰ÓÒÚÓ‚ÂÌÓÒÚË
ê < 10-8 (í‡·Î. 3). í‡ÍÓÈ ÂÁÛÎ¸Ú‡Ú
fl‚ÎflÂÚÒfl ÒÎÂ‰ÒÚ‚ËÂÏ ‚ 3–5 ‡Á ÏÂÌ¸-
¯ÂÈ ‰ÓÒÚÓ‚ÂÌÓÒÚË ÔÎÂÏÂÌÌÓÈ ÓˆÂÌ-
ÍË ÍÓÓ‚ ÔÓ Ò‡‚ÌÂÌË˛ Ò ·˚Í‡ÏË.

Ç Ú‡·ÎËˆÂ 4 ÔÂ‰ÒÚ‡‚ÎÂÌ˚ ‰‡ÌÌ˚Â
ÔÓ ‡ÒÒÓˆË‡ÚË‚ÌÓÏÛ ‡Ì‡ÎËÁÛ SNPs —
ÏÓÎÓ˜Ì˚È ÊË, ËÒıÓ‰fl ËÁ DYD ·˚-
ÍÓ‚. ç‡ ËÒÛÌÍÂ 2 Ì‡„Îfl‰ÌÓ ‚Ë‰ÌÓ,
‚ Í‡ÍÓÈ ıÓÏÓÒÓÏÂ SNPs ÔÂÓ‰ÓÎÂ-
‚‡˛Ú ÔÓÓ„ ‰ÓÒÚÓ‚ÂÌÓÒÚË ê ≤ 10-8.
Ç Ú‡·ÎËˆÂ 5 Ë‰ÂÌÚËÙËˆËÓ‚‡Ì˚ „Â-
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í‡·ÎËˆ‡ 2. ãÓÍ‡ÎËÁ‡ˆËfl íéè-SNPs ‚ „ÂÌÓÏÂ ·˚ÍÓ‚ (DYD ÔÓ Û‰Ó˛)

SNP ïÓÏÓÒÓÏ‡ ÉÂÌ ãÓÍ‡ÎËÁ‡ˆËfl SNP
‚ ıÓÏÓ ÒÓÏÂ ÅÎËÊ‡È¯ËÈ QTL

ARS-BFGL-
NGS-32212 10 RGS6êÂ„ÛÎflÚÓ ÒË„Ì‡Î¸-

ÌÓ„Ó ÔÛÚË 6 G-·ÂÎÍ‡ 83.8 Mb 90.3 Mb

BTA-47843 2 6-β-N-acetylgucosa-
mintransferase

63.5 Mb 63.9 Mb

BTB-00325965 7 RASA1 GTPase-
activating-protein 89.2 Mb 88.9 Mb

ARS-BFGL-
NGS-279 19 GAS7 growth arrest-

specific 7 29.6 Mb 25.7 Mb

ARS-BFGL-
NGS-25991 19 RCVRNrecoverin 29.6 Mb 25.7 Mb

í‡·ÎËˆ‡ 3. êÂÁÛÎ¸Ú‡Ú ‡ÒÒÓˆË‡ÚË‚ÌÓ„Ó ‡Ì‡ÎËÁ‡ SNPs – ÔËÁÌ‡Í (ÓÚÍÎÓÌÂÌËfl ÔÓ Û‰Ó˛ (YD) ÍÓÓ‚)

ïÓÏÓÒÓÏ‡ SNP ÑÓÒÚÓ‚ÂÌÓÒÚ¸

15 Hapmap40723-BTA-37075 0.0001098

15 ARS-BFGL-NGS-54493 0.0001277     

4 ARS-BFGL-NGS-90892 0.0001672     

4 ARS-BFGL-NGS-38191 0.0002187

4 ARS-BFGL-NGS-115125 0.0002213     

16 BTB-01422500 0.0002788     

17 Hapmap57633-rs29027409 0.0002795

Рис. 2. Визуализация данных ТОП-SNPs согласно таблице 4

ïÓÏÓÒÓÏ‡ SNP ÑÓÒÚÓ‚ÂÌÓÒÚ¸

7 BTB-00325965 8.034e-10

19 ARS-BFGL-NGS-25991 2.348e-09

19 ARS-BFGL-NGS-279 2.348e-09

10 ARS-BFGL-NGS-32212 3.638e-09

8 ARS-BFGL-NGS-20552 7.609e-09

8 ARS-BFGL-NGS-27060 8.244e-09

í‡·ÎËˆ‡ 4. êÂÁÛÎ¸Ú‡Ú ‡ÒÒÓˆË‡ÚË‚ÌÓ„Ó ‡Ì‡ÎËÁ‡ SNPs – ÔËÁÌ‡Í
(ÓÚÍÎÓÌÂÌËfl ‰Ó˜ÂÂÈ ·˚ÍÓ‚ (DYD) ÔÓ ÏÓÎÓ˜ÌÓÏÛ ÊËÛ)
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Ì˚, ‚ ÍÓÚÓ˚ı ÎÓÍ‡ÎËÁÓ‚‡Ì˚ ÒÓÓÚ-
‚ÂÚÒÚ‚Û˛˘ËÂ Ú‡·ÎËˆÂ 4 SNPs. ÑÎfl
„ÂÌ‡ RASA1 Ì‡Ë·ÓÎÂÂ ·ÎËÁÍÓ ‡Ò-
ÔÓÎÓÊÂÌ QTL, ÔÓÎÛ˜ÂÌÌ˚È ËÁ ·‡Á˚
‰‡ÌÌ˚ı Animal Genome, ÓÚ‚ÂÚÒÚ‚ÂÌ-
Ì˚È Á‡ ÏÓÎÓ˜Ì˚È ÊË.

ÑÎfl ÏÓÎÓ˜ÌÓ„Ó ÊË‡ (YD) ÍÓÓ‚
‰‡ÌÌ˚Â ÔÓ ‡ÒÒÓˆË‡ˆËË ˝ÚÓ„Ó ÔË-
ÁÌ‡Í‡ Ò SNPs ÔÂ‰ÒÚ‡‚ÎÂÌ˚ ‚ Ú‡·-
ÎËˆÂ 6. É‡ÙË˜ÂÒÍÓÂ Ëı ÓÚÓ·‡ÊÂ-
ÌËÂ Ì‡ıÓ‰ËÚÒfl Ì‡ ËÒÛÌÍÂ 3 Ë „ÂÌ˚
‚ Ú‡·ÎËˆÂ 7. àÁ ‚ÒÂı ‚˚fl‚ÎÂÌÌ˚ı
„ÂÌÓ‚, ÔÂ‰ÒÚ‡‚ÎÂÌÌ˚ı ‚ Ú‡·ÎËˆÂ 7,
ÚÓÎ¸ÍÓ ÎÓÍ‡ÎËÁ‡ˆËfl „ÂÌ‡ ZNF704
ÒÓ‚Ô‡‰‡ÂÚ Ò QTL ËÁ ·‡Á˚ ‰‡ÌÌ˚ı Ani-
mal Genome.

Ç˚‚Ó‰˚. ÄÒÒÓˆË‡ÚË‚Ì˚È ‡Ì‡ÎËÁ
ÔÎÂÏÂÌÌÓÈ ˆÂÌÌÓÒÚË Ò SNP-Ï‡ÍÂ-
‡ÏË ÔÓ‰Ú‚Â‰ËÎ ÓÊË‰‡ÂÏÛ˛ ÏÂÌ¸-
¯Û˛ ‰ÓÒÚÓ‚ÂÌÓÒÚ¸ ÓˆÂÌÍË ÔÎÂÏÂÌ-
ÌÓÈ ˆÂÌÌÓÒÚË ÍÓÓ‚ ÔÓ c‡‚ÌÂÌË˛ 
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í‡·ÎËˆ‡ 5. ãÓÍ‡ÎËÁ‡ˆËfl íéè-SNPs ‚ „ÂÌÓÏÂ ·˚ÍÓ‚ (DYD ÔÓ ÏÓÎÓ˜ÌÓÏÛ ÊËÛ

í‡·ÎËˆ‡ 7. ãÓÍ‡ÎËÁ‡ˆËfl 
íéè-SNPs ‚ „ÂÌÓÏÂ ÍÓÓ‚ 
(ÔËÁÌ‡Í — ÏÓÎÓ˜Ì˚È ÊË)

SNP ïÓÏÓ ÒÓÏ‡ ÉÂÌ ãÓÍ‡ÎËÁ‡ ̂ Ëfl SNP
‚ ıÓÏÓ ÒÓÏÂ

ÅÎËÊ‡È ̄ ËÈ
QTL

BTB-
00325965 7 RASA1

GTPase ‡ÍÚË‚ËÛ˛˘ËÈ ·ÂÎÓÍ 89.2 Mb 88.9 Mb

ARS-BFGL-
NGS-25991 19 RCVRN recoverin 29.6 Mb 25.7 Mb

ARS-BFGL-
NGS-279 19 GAS7 

é„‡ÌË˜Ë‚‡˛˘ËÈ ÓÒÚ ÍÎÂÚÓÍ ·ÂÎÓÍ 7 29.6 Mb 25.7 Mb

ARS-BFGL-
NGS-32212 10 RGS6 êÂ„ÛÎflÚÓ ÒË„Ì‡Î¸Ì˚ı 

ÔÛÚÂÈ 6 ‰Îfl ·ÂÎÍ‡ G 83.8 Mb 90.3 Mb

ARS-BFGL-
NGS-20552 8 FRMPD1 êÂ„ÛÎflÚÓ ‚ÌÛÚËÍÎÂÚÓ˜ÌÈ

ÎÓÍ‡ÎËÁ‡ˆËË ‡ÍÚË‚‡ÚÓ‡ G-·ÂÎÍ‡ 62.2 Mb 55.1 Mb

ARS-BFGL-
NGS-27060 8 F-box protein 10protein-ubiquitin ligases 62.1 Mb 55.1 Mb

í‡·ÎËˆ‡ 6. êÂÁÛÎ¸Ú‡Ú ‡ÒÒÓˆË‡ÚË‚ÌÓ„Ó ‡Ì‡ÎËÁ‡ SNPs 
ÔËÁÌ‡ÍÓÏ YD ÍÓÓ‚ ÔÓ ÏÓÎÓ˜ÌÓÏÛ ÊËÛ

SNP ïÓ ÏÓ ÒÓÏ‡ ÉÂÌ ãÓÍ‡ÎËÁ‡ ̂ Ëfl SNP 
‚ ıÓÏÓÒÓÏÂ

ÅÎËÊ‡È ̄ ËÈ
QTL

ARS-BFGL-
NGS-112032 11 LHCGR Luteinizing hormone/

choringonadotropin receptor 30.9 Mb 27.5 Mb

BTB-00299019 7 FNIP1 ë‚flÁ˚‚‡˛˘ËÈÒfl 
Ò ÙÓÎÎËÍÛÎÓÏ ·ÂÎÓÍ 1 24 Mb 32 Mb

BTB-00298967 7 RAPGEF6 Rap „Û‡ÌËÌ- ÌÛÍÎÂÓÚË‰
Ó·ÏÂÌË‚‡˛˘ËÈÒfl Ù‡ÍÚÓ 6 24.7 Mb 32 Mb

BTB-00565043 14 UBE2W ì·ËÍ‚ËÚËÌ ÍÓÌ¸˛„ËÛ˛-
˘ËÈ ÙÂÏÂÌÚ E2W 39.2 Mb 46.6

ARS-BFGL-
NGS-49187 14 ZNF704 èÓ‰Ó·Ì˚È ˆËÌÍÓ‚˚Ï 

Ô‡Î¸ˆ‡Ï ·ÂÎÓÍ 704 46 Mb 46 Mb

Hapmap55355rs2
9015092 14 TCEB1í‡ÌÒÍËÔˆËÓÌÌ˚È Ù‡ÍÚÓ

˝ÎÓÌ„‡ˆËË Ç, ÔÓÎËÔÂÔÚË‰ 1 39.3 Mb 46 Mb

Рис. 3. Визуализация данных
ТОП-SNPs согласно Таблице  6

ïÓÏÓÒÓÏ‡ SNP ÑÓÒÚÓ‚ÂÌÓÒÚ¸

11 ARS-BFGL-NGS-112032 2.18e-29

7 BTB-00299019 6.002e-18

7 BTB-00298967 6.002e-18

14 BTB-00565043 6.002e-18

14 ARS-BFGL-NGS-49187 6.002e-18

14 Hapmap55355-rs29015092 6.002e-18
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Ò ·˚Í‡ÏË ‚ ÒÎÛ˜‡Â Û‰Ófl, ÌÓ ÌÂ ‰Îfl ÏÓÎÓ˜ÌÓ„Ó
ÊË‡ (í‡·Î. 3 vs. í‡·Î. 6). èÓÎÛ˜ÂÌÌ˚Â ‰‡ÌÌ˚Â
Ò‚Ë‰ÂÚÂÎ¸ÒÚ‚Û˛Ú Ó ÚÓÏ, ̃ ÚÓ QTLs, ‚ÎËfl˛˘ËÂ Ì‡ ‚˚-
ıÓ‰ ÏÓÎÓ˜ÌÓ„Ó ÊË‡, ·˚ÎË ‚˚fl‚ÎÂÌ˚ Í‡Í Ì‡ ·˚-
Í‡ı, Ú‡Í Ë Ì‡ ÍÓÓ‚‡ı, ÔË˜ÂÏ ‚ ‡ÁÌ˚ı ıÓÏÓÒÓ-
Ï‡ı ËÎË ‚ ‡ÁÌ˚ı ‡ÈÓÌ‡ı ıÓÏÓÒÓÏ˚ 7 (í‡·Î. 5
Ë 7). ÉÂÌ˚ 6-β-N-acetylgucosamintransferase
Ë RASA1 Ë‰ÂÌÚËÙËˆËÓ‚‡Ì˚ Í‡Í Ì‡Ë·ÓÎÂÂ ‚ÂÓ-
flÚÌ˚Â ÔÂÚÂÌ‰ÂÌÚ˚ Ì‡ QTL Û ·˚ÍÓ‚ ÔÓ Û‰Ó˛ Ë „ÂÌ
RASA1 ÔÓ ÏÓÎÓ˜ÌÓÏÛ ÊËÛ (í‡·Î. 2 Ë 5). í‡ÍÓÈ 

ÂÁÛÎ¸Ú‡Ú ÏÓÊÂÚ ·˚Ú¸ ÒÎÂ‰ÒÚ‚ËÂÏ ÓÚËˆ‡ÚÂÎ¸ÌÓÈ
ÍÓÂÎflˆËË ÏÂÊ‰Û Û‰ÓÂÏ Ë ÏÓÎÓ˜Ì˚Ï ÊËÓÏ. ãÓ-
Í‡ÎËÁ‡ˆËfl „ÂÌÓ‚ 6-b-N-acetylgucosamintransferase
Ë RASA1 ÒÓ‚Ô‡‰‡ÂÚ Ò QTL Ë‰ÂÌÚËÙËˆËÓ‚‡ÌÌ˚-
ÏË J. Cole et al. (Cole et al. 2011) (í‡·Î. 2). í‡ÍÓÈ
ÊÂ ‚˚‚Ó‰ ÓÚÌÓÒËÚÒfl Í „ÂÌÛ ZNF704 (í‡·Î. 7).

èÓÎÛ˜ÂÌÌ˚Â ‰‡ÌÌ˚Â ÒÎÂ‰ÛÂÚ ‡ÒÒÏ‡ÚË‚‡Ú¸
Í‡Í ÔÂ‰‚‡ËÚÂÎ¸Ì˚Â, Ú‡Í Í‡Í ‚˚·ÓÍ‡ ÊË‚ÓÚ-
Ì˚ı ÌÂ ÔÂ‚˚¯‡Î‡ 280 ·˚ÍÓ‚ Ë 500 ÍÓÓ‚.
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Kudinov A. А., Smaragdov M. G. 

Identification of QTLs in dairy cattle by wide-genome 
associative analysis

Abstract. Over the past 10 years, as a result of full genomic sequencing of cattle, a chip technology based
on single nucleotide polymorphism (SNP) in the animal genome was created. With the help of a genome —
wide comparative analysis of Holstein cattle of the Leningrad Region have been identified genes that can be
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responsible for potential QTLs. All animals were genotyped by the BovineSNP50 v.2 chip. The criteria for editing
SNPs were as follows: The minor alleles frequency of SNPs was < 1%. The genotyping error of SNPs is not more
than 5%. Reliability of SNPs genotypes deviation from Hardy-Weinberg equilibrium was (P <0.001). ANIMAL
MODEL was used for breeding values evaluation. In carrying out the associative analysis, the Plink 1.9 and EM-
MAX programs were applied. Associative analysis was carried out on 280 bulls and 500 cows including traits of
milk yield and milk fat yield, which were evaluated with ANIMAL MODEL. Five SNPs overcome the confidence
threshold of 10-8 for milk yield (DYD of the bulls) and 12 SNP for milk fat yield (YD of the cows and DYD of the
bulls). In bulls, the genes 6-β-N-acetylgucosamintransferase and RASA1 are identified as the most likely can-
didates for QTL responsible for milk yield and the gene RASA1 for milk fat yield. It may be the result of a negative
correlation between milk yield and milk fat yield. In cows, the localization of the ZNF704 gene coincides with
QTL in the Animal Genome database affecting of the milk fat yield. Associative analysis of BV with SNP markers
confirmed the expected lower reliability of cows' breeding value evaluation in comparison with bulls ones in
case of milk yield, but not for milk fat yield. The obtained data indicate that QTLs affecting the of milk fat yield
were detected both in bulls and in cows, and in different chromosomes or in different regions of chromosome
7. The data obtained should be considered as preliminary, since the sample of animals did not exceed 280 bulls
and 500 cows.

Keywords: QTL, SNPs, WGAS, Animal Model, EMMAX, YD, DYD, milk fat, milk yield, milk cattle.
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