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Геномная характеристика межпородного семейства овец как
основы для создания ресурсной популяции для идентификации
QTL и генов-кандидатов, ассоциированных со скоростью роста

Аннотация. Идентификация локусов количественных признаков (QTL) и генов-кандидатов, ассоции-
рованных с интенсивностью роста у овец, является важным элементом для ускорения селекционного про-
гресса и, соответственно, для наращивания производства отечественной баранины. Разработка и внед-
рение высокопроизводительных платформ для SNP генотипирования революционизировали область
молекулярно-генетического анализа и вывели картирование QTL на новый уровень. Создание специальных
ресурсных популяций для проведения полногеномных ассоциативных исследований (GWAS) способствует
повышению уровня точности и снижению возможности получения ложноположительных результатов. Це-
лью нашей работы стал поиск QTL и генов-кандидатов, связанных с энергией роста овец, с помощью пол-
ногеномных ассоциативных исследований (GWAS). Для выполнения данной цели нами были заложены
семейства на основе скрещивания пород с контрастным проявлением интересующего признака — быстро-
растущей (катадин) и медленнорастущей (романовские матки). Для особей F1 создана база фенотипических
признаков, в том числе данных по живой массе в возрасте 6, 42, 90, 180 и 270 дней. Родительские формы
и особи F1 прогенотипированы с помощью ДНК-чипа высокой плотности Ovine Infinium® HD SNP BeadChip
(Illumina, San Diego, CA). Генотипы были получены с помощью программы Genome-Studio 2. В PLINK v1.09
проведен контроль качества генотипирования. Многомерное шкалирование (MDS-анализ) проведено на
основе матрицы дистанций идентичности по состоянию (IBS). Генетическая сеть Neighbour Net построена
в программе SplitsTree 4.14.5. Для анализа генетической структуры внутри семейства использовали про-
грамму Admixture. Результаты Admixture и MDS-анализа согласовались между собой: изучаемые животные
четко распределились согласно своему происхождению, а именно: особи F1 располагались между бараном
и матками. График Neighbor Net показал, что для большинства особей была характерна кластеризация
по принципу мать-дочь, а не по породным группам. Следующим этапом нашей работы станет скрещивание
животных F1 для получения ресурсной популяции с расщеплением признаков. 
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Ç‚Â‰ÂÌËÂ. Ç ÚÂ˜ÂÌËÂ ÔÓÒÎÂ‰ÌËı ÚÂı ‰ÂÒflÚËÎÂ-
ÚËÈ ‚ ÏËÓ‚ÓÈ Ó‚ˆÂ‚Ó‰˜ÂÒÍÓÈ ÓÚ‡ÒÎË Ì‡·Î˛‰‡ÂÚ-
Òfl ÒÚÂÏËÚÂÎ¸Ì˚È ÔÂÂıÓ‰ ÓÚ ¯ÂÒÚÌÓ„Ó Í ÏflÒÌÓ-
ÏÛ ÔÓËÁ‚Ó‰ÒÚ‚Û. Ñ‡ÌÌ‡fl ÚÂÌ‰ÂÌˆËfl Ó·ÛÒÎÓ‚ÎÂÌ‡
fl‰ÓÏ ÔË˜ËÌ. ÇÓ-ÔÂ‚˚ı, ÔÓfl‚ÎÂÌËÂ Ë ÒÚÂÏË-
ÚÂÎ¸ÌÓÂ ‡Á‚ËÚËÂ ÚÂıÌÓÎÓ„ËÈ ÔÓÎÛ˜ÂÌËfl ‰Â¯Â‚˚ı
ËÒÍÛÒÒÚ‚ÂÌÌ˚ı ‚ÓÎÓÍÓÌ ÔË‚ÂÎÓ Í ÍËÁËÒÛ ‚ ÚÂÍÒ-
ÚËÎ¸ÌÓÈ ÔÓÏ˚¯ÎÂÌÌÓÒÚË, ‡ ËÏÂÌÌÓ, Í ÒÓÍ‡˘Â-
ÌË˛ ¯ÂÒÚÌÓ„Ó ÔÓËÁ‚Ó‰ÒÚ‚‡ Ë, ÒÎÂ‰Ó‚‡ÚÂÎ¸ÌÓ,
ÌÂÂÌÚ‡·ÂÎ¸ÌÓÒÚË ‡Á‚Â‰ÂÌËfl ÒÔÂˆË‡ÎËÁËÓ‚‡Ì-
Ì˚ı ̄ ÂÒÚÌ˚ı ÔÓÓ‰. ÇÓ-‚ÚÓ˚ı, Ò ÓÒÚÓÏ ̃ ËÒÎÂÌ-
ÌÓÒÚË ÏËÓ‚Ó„Ó Ì‡ÒÂÎÂÌËfl ‚ÓÁ‡ÒÚ‡ÂÚ Ë ÔÓÚÂ·ÌÓÒÚ¸
‚ Û‚ÂÎË˜ÂÌÌÓÏ ÔÓËÁ‚Ó‰ÒÚ‚Â ÔÓÎÌÓˆÂÌÌ˚ı ËÒÚÓ˜-
ÌËÍÓ‚ ÔÓ‰Ó‚ÓÎ¸ÒÚ‚Ëfl, Ó‰ÌËÏ ËÁ ÍÓÚÓ˚ı fl‚ÎflÂÚ-
Òfl ·‡‡ÌËÌ‡. äÓÏÂ ÚÓ„Ó, ÒÎÂ‰ÛÂÚ ÓÚÏÂÚËÚ¸, ̃ ÚÓ ‰Îfl
ÏÌÓ„Ëı Â„ËÓÌÓ‚, ÌÂÔË„Ó‰Ì˚ı ‰Îfl ‡Á‚Â‰ÂÌËfl
ÍÛÔÌÓ„Ó Ó„‡ÚÓ„Ó ÒÍÓÚ‡, Ó‚ˆ˚ fl‚Îfl˛ÚÒfl ÓÒÌÓ‚-
Ì˚Ï ËÒÚÓ˜ÌËÍÓÏ ÏflÒÌÓ„Ó Ò˚¸fl. Ç ̋ ÚÓÈ Ò‚flÁË, ̄ Ë-
ÓÍÛ˛ ÔÓÔÛÎflÌÓÒÚ¸ ÔÓÎÛ˜‡˛Ú ÒÍÓÓÒÔÂÎ˚Â ÏflÒ-
Ì˚Â ÔÓÓ‰˚ Ë ÙËÌ‡Î¸Ì˚Â ÍÓÒÒ˚ Ó‚Âˆ. 

Ç êÓÒÒËË Ú‡ÍÊÂ ÔÓËÒıÓ‰ËÚ ÔÂÂÓËÂÌÚ‡ˆËfl ÓÚ-
‡ÒÎË Ó‚ˆÂ‚Ó‰ÒÚ‚‡ Ì‡ ÔÓËÁ‚Ó‰ÒÚ‚Ó ·‡‡ÌËÌ˚. í‡Í,
‰ÓÎfl ÊË‚ÓÚÌ˚ı ÏflÒÌ˚ı ÔÓÓ‰ ‚ Ó·˘ÂÏ ÔÓ„ÓÎÓ‚¸Â
Ó‚Âˆ ‚ êî Û‚ÂÎË˜ËÎ‡Ò¸ Ò 10% ‚ 1990 „Ó‰Û ‰Ó 44%
‚ 2014, ‚ ÚÓ ‚ÂÏfl Í‡Í ‰ÓÎfl ̄ ÂÒÚÌ˚ı ÔÓÓ‰, Ì‡-
ÔÓÚË‚, ÛÏÂÌ¸¯ËÎ‡Ò¸ Ò 90 ‰Ó 56% [1]. é‰Ì‡ÍÓ ·ÓÎ¸-
¯ËÌÒÚ‚Ó ÓÚÂ˜ÂÒÚ‚ÂÌÌ˚ı ÔÓÓ‰ Ó‚Âˆ fl‚Îfl˛ÚÒfl ÏÂ‰-
ÎÂÌÌÓ‡ÒÚÛ˘ËÏË. Ç Ò‚flÁË Ò ˝ÚËÏ, ‡ÍÚÛ‡Î¸Ì˚Ï
fl‚ÎflÂÚÒfl ‚˚fl‚ÎÂÌËÂ ÏÓÎÂÍÛÎflÌÓ-„ÂÌÂÚË˜ÂÒÍËı
ÏÂı‡ÌËÁÏÓ‚, ÎÂÊ‡˘Ëı ‚ ÓÒÌÓ‚Â ÙÓÏËÓ‚‡ÌËfl Ú‡-
ÍÓ„Ó ‚‡ÊÌÓ„Ó ÔËÁÌ‡Í‡ Í‡Í ËÌÚÂÌÒË‚ÌÓÒÚ¸ ÓÒÚ‡.

ä‡ÚËÓ‚‡ÌËÂ ÎÓÍÛÒÓ‚ ÍÓÎË˜ÂÒÚ‚ÂÌÌ˚ı ÔËÁÌ‡-
ÍÓ‚ (QTL) ‡ÒÒÏ‡ÚË‚‡ÂÚÒfl ‚ Í‡˜ÂÒÚ‚Â ÔÂÒÔÂÍ-
ÚË‚ÌÓ„Ó ÔÓ‰ıÓ‰‡ ÓÔÂ‰ÂÎÂÌËfl „ÂÌÂÚË˜ÂÒÍÓÈ ËÁ-
ÏÂÌ˜Ë‚ÓÒÚË ˝ÍÓÌÓÏË˜ÂÒÍË ÁÌ‡˜ËÏ˚ı ÔËÁÌ‡ÍÓ‚
Ì‡ ÔÓÎÌÓ„ÂÌÓÏÌÓÏ ÛÓ‚ÌÂ Â˘Â Ò Ì‡˜‡Î‡ 90-ı „„. ÔÓ-
¯ÎÓ„Ó ‚ÂÍ‡. åÂÚÓ‰˚ Ë‰ÂÌÚËÙËÍ‡ˆËË QTL ̋ ‚ÓÎ˛-
ˆËÓÌËÓ‚‡ÎË ÓÚ ÔËÏÂÌÂÌËfl ÏËÍÓÒ‡ÚÂÎÎËÚÓ‚ Ì‡
ÓÒÌÓ‚Â ËÒÔÓÎ¸ÁÓ‚‡ÌËfl Í‡Ú ÌËÁÍÓ„Ó ‡ÁÂ¯ÂÌËfl [2]
‰Ó ‚˚ÒÓÍÓÔÓËÁ‚Ó‰ËÚÂÎ¸Ì˚ı ÔÎ‡ÚÙÓÏ ‰Îfl „ÂÌÓ-
ÚËÔËÓ‚‡ÌËfl (Ñçä-˜ËÔ˚). 

ë ‡Á‡·ÓÚÍÓÈ ‰Îfl ‰ÓÏ‡¯ÌËı Ó‚Âˆ Ñçä-˜ËÔÓ‚
ÒÂ‰ÌÂÈ (OvineSNP50 BeadChip, ÒÓ‰ÂÊ‡˘ËÈ
54241 SNP), ‡ Á‡ÚÂÏ Ë ‚˚ÒÓÍÓÈ ÔÎÓÚÌÓÒÚË (Ovi-
neSNP600 BeadChip, ÒÓ‰ÂÊ‡˘ËÈ >600000 SNP)
ÒÚ‡ÎÓ ‚ÓÁÏÓÊÌ˚Ï ËÒÒÎÂ‰Ó‚‡ÌËÂ ‡ÛÚÓÒÓÏÌÓÈ ËÁ-
ÏÂÌ˜Ë‚ÓÒÚË Û Ó‚Âˆ ÔÓ ‰ÂÒflÚÍ‡Ï Ë ÒÓÚÌflÏ Ú˚Òfl˜ ÔÓ-
ÎËÏÓÙËÁÏÓ‚, ‡ÒÔÂ‰ÂÎÂÌÌ˚ı ÔÓ ‚ÒÂÏÛ „ÂÌÓÏÛ.
ùÚÓ, ‚ Ò‚Ó˛ Ó˜ÂÂ‰¸, Ó·ÂÒÔÂ˜Ë‚‡ÂÚ ·ÓÎÂÂ ‚˚ÒÓÍÛ˛
ÚÓ˜ÌÓÒÚ¸ ÎÓÍ‡ÎËÁ‡ˆËË QTL.

à‰ÂÌÚËÙËÍ‡ˆËfl ÎÓÍÛÒÓ‚ ÍÓÎË˜ÂÒÚ‚ÂÌÌ˚ı ÔË-
ÁÌ‡ÍÓ‚ (QTL) Ë „ÂÌÓ‚-Í‡Ì‰Ë‰‡ÚÓ‚, ‚ÎËfl˛˘Ëı Ì‡
ËÌÚÂÌÒË‚ÌÓÒÚ¸ ÓÒÚ‡, fl‚ÎflÂÚÒfl ÌÂÓ·ıÓ‰ËÏÓÈ ÔÂ‰-
ÔÓÒ˚ÎÍÓÈ ‰Îfl ‡Á‡·ÓÚÍË ÔÓ„‡ÏÏ Ï‡ÍÂÌÓÈ
ÒÂÎÂÍˆËË, Ì‡Ô‡‚ÎÂÌÌ˚ı Ì‡ ÛÒÍÓÂÌÌÓÂ ÒÓÁ‰‡ÌËÂ
ÊË‚ÓÚÌ˚ı Ò ÔÓ‚˚¯ÂÌÌÓÈ ËÌÚÂÌÒË‚ÌÓÒÚ¸˛ ÓÒÚ‡.
Ç Ì‡ÒÚÓfl˘ÂÂ ‚ÂÏfl ‚ ·‡ÁÂ ‰‡ÌÌ˚ı QTL Ó‚Âˆ (Sheep
QTLdb) [3] ÒÓ‰ÂÊËÚÒfl ËÌÙÓÏ‡ˆËfl Ó 1658 QTL
‰Îfl 225 ‡ÁÎË˜Ì˚ı ÔËÁÌ‡ÍÓ‚, ‚ ÚÓÏ ̃ ËÒÎÂ Ó 59 QTL
‰Îfl ÔËÁÌ‡Í‡ ËÌÚÂÌÒË‚ÌÓÒÚË ÓÒÚ‡ [4]. ÑÓ Ì‡ÒÚÓfl-
˘Â„Ó ‚ÂÏÂÌË ÓÔÛ·ÎËÍÓ‚‡ÌÓ ÌÂ·ÓÎ¸¯ÓÂ ÍÓÎË˜ÂÒÚ‚Ó
‡·ÓÚ ÔÓ Ë‰ÂÌÚËÙËÍ‡ˆËË QTL Ë ÒÓÓÚ‚ÂÚÒÚ‚Û˛˘Ëı
„ÂÌÓ‚, ‡ÒÒÓˆËËÓ‚‡ÌÌ˚ı Ò ËÌÚÂÌÒË‚ÌÓÒÚ¸˛ ÓÒÚ‡
Û Ó‚Âˆ, Ò ËÒÔÓÎ¸ÁÓ‚‡ÌËÂÏ Ovine SNP50 BeadChip
Ë ‚˚ÒÓÍÓ‡ÁÂ¯‡˛˘Â„Ó GWAS-‡Ì‡ÎËÁ‡ [5, 6, 7,
8, 9, 10, 11]. íÓÎ¸ÍÓ ‚ ‰‚Ûı ËÒÒÎÂ‰Ó‚‡ÌËflı ·˚ÎÓ
‚˚ÔÓÎÌÂÌÓ ÚÓÌÍÓÂ Í‡ÚËÓ‚‡ÌËÂ QTL ËÌÚÂÌÒË‚ÌÓ-
ÒÚË ÓÒÚ‡ Ì‡ ıÓÏÓÒÓÏ‡ı OAR21 [5] Ë OAR6 [10]. 

ëÎÂ‰ÛÂÚ ÓÚÏÂÚËÚ¸, ̃ ÚÓ ‰Ó Ì‡ÒÚÓfl˘Â„Ó ‚ÂÏÂÌË
ÔÓËÒÍ QTL ËÌÚÂÌÒË‚ÌÓÒÚË ÓÒÚ‡ Ó‚Âˆ ‚˚ÔÓÎÌflÎ-
Òfl Ì‡ ÒÎÛ˜‡ÈÌ˚ı ÔÓÔÛÎflˆËflı. àÁ‚ÂÒÚÌÓ, ˜ÚÓ ‚ÓÁ-
ÏÓÊÌ˚Ï ÌÂ‰ÓÒÚ‡ÚÍÓÏ ËÒÔÓÎ¸ÁÓ‚‡ÌËfl Ú‡ÍËı ÔÓÔÛ-
ÎflˆËÈ ‰Îfl Í‡ÚËÓ‚‡ÌËfl QTL fl‚ÎflÂÚÒfl Ì‡ÎË˜ËÂ
ÎÓÊÌÓÔÓÎÓÊËÚÂÎ¸Ì˚ı ‡ÒÒÓˆË‡ˆËÈ. Å˚ÎÓ ÔÓÍ‡Á‡-
ÌÓ, ˜ÚÓ ÒÌËÊÂÌËÂ ÒÚÂÔÂÌË ÎÓÊÌÓÔÓÎÓÊËÚÂÎ¸Ì˚ı
ÂÁÛÎ¸Ú‡ÚÓ‚ (FDR — false discovery rate) Ë ÛÎÛ˜-
¯ÂÌËÂ ÚÓ˜ÌÓÒÚË Í‡ÚËÓ‚‡ÌËfl QTL ÏÓÊÂÚ ·˚Ú¸
‰ÓÒÚË„ÌÛÚÓ ËÒÔÓÎ¸ÁÓ‚‡ÌËÂÏ F2 ÂÒÛÒÌ˚ı ÔÓÔÛ-
ÎflˆËÈ [12]. Ç ÎËÚÂ‡ÚÛÂ ËÏÂÂÚÒfl ÌÂÒÍÓÎ¸ÍÓ ÔË-
ÏÂÓ‚ ÛÒÔÂ¯ÌÓ„Ó Í‡ÚËÓ‚‡ÌËfl QTL ËÌÚÂÌÒË‚ÌÓ-
ÒÚË ÓÒÚ‡ Û ‡ÁÎË˜Ì˚ı ‚Ë‰Ó‚ ÒÂÎ¸ÒÍÓıÓÁflÈÒÚ‚ÂÌÌ˚ı
ÊË‚ÓÚÌ˚ı Ì‡ ÓÒÌÓ‚Â GWAS ‡Ì‡ÎËÁ‡ ‚ F2 ÂÒÛÒ-
Ì˚ı ÔÓÔÛÎflˆËflı [13, 14, 15, 16,17]. ç‡ Ó‚ˆ‡ı F2
ÂÒÛÒÌ˚Â ÔÓÔÛÎflˆËË ‰Îfl ÔÓËÒÍ‡ QTL ËÌÚÂÌÒË‚-
ÌÓÒÚË ÓÒÚ‡ Ë ÒÓÓÚ‚ÂÚÒÚ‚Û˛˘Ëı „ÂÌÓ‚-Í‡Ì‰Ë‰‡ÚÓ‚
‰Ó Ì‡ÒÚÓfl˘Â„Ó ‚ÂÏÂÌË ÌÂ ËÒÔÓÎ¸ÁÓ‚‡ÎËÒ¸. 

êÂÁÛÎ¸Ú‡ÚË‚ÌÓÒÚ¸ Í‡ÚËÓ‚‡ÌËfl QTL Ì‡ ÓÒÌÓ-
‚Â ËÒÔÓÎ¸ÁÓ‚‡ÌËfl ÂÒÛÒÌ˚ı ÔÓÔÛÎflˆËÈ, ‚Ó ÏÌÓ-
„ÓÏ, ÓÔÂ‰ÂÎflÂÚÒfl Ô‡‚ËÎ¸Ì˚Ï ‚˚·ÓÓÏ ËÒıÓ‰Ì˚ı
ÔÓÓ‰ ‰Îfl ÒÍÂ˘Ë‚‡ÌËfl. ç‡fl‰Û Ò ÍÓÌÚ‡ÒÚÌ˚Ï
ÔÓfl‚ÎÂÌËÂÏ Í‡ÚËÛÂÏ˚ı ÔËÁÌ‡ÍÓ‚, ÓÌË ‰ÓÎÊÌ˚
ı‡‡ÍÚÂËÁÓ‚‡Ú¸Òfl „ÂÌÂÚË˜ÂÒÍÓÈ Ó‰ÌÓÓ‰ÌÓÒÚ¸˛
Ë ·˚Ú¸ ıÓÓ¯Ó ‰ËÙÙÂÂÌˆËÓ‚‡Ì˚ ‰Û„ ÓÚ ‰Û„‡.

ñÂÎ¸ Ë ÏÂÚÓ‰ËÍ‡ ËÒÒÎÂ‰Ó‚‡ÌËÈ. ñÂÎ¸˛ ËÒÒÎÂ-
‰Ó‚‡ÌËÈ fl‚ËÎ‡Ò¸ „ÂÌÂÚË˜ÂÒÍ‡fl ı‡‡ÍÚÂËÒÚËÍ‡ F1
„ÂÌÂ‡ˆËË Ó‚Âˆ, ÔÓÎÛ˜ÂÌÌÓÈ ÓÚ ÒÍÂ˘Ë‚‡ÌËfl Ó-
Ï‡ÌÓ‚ÒÍËı flÓÍ Ò ·‡‡Ì‡ÏË ÔÓÓ‰˚ Í‡Ú‡‰ËÌ, Í‡Í
ÓÒÌÓ‚˚ ÒÓÁ‰‡ÌËfl ÂÒÛÒÌÓÈ ÔÓÔÛÎflˆËË ‰Îfl ÔÓËÒ-
Í‡ QTL, ‡ÒÒÓˆËËÓ‚‡ÌÌ˚ı Ò ËÌÚÂÌÒË‚ÌÓÒÚ¸˛ Ó-
ÒÚ‡ Ó‚Âˆ.

Рубрика: Молекулярная генетика

17Геномная характеристика межпородного семейства овец как основы для создания ресурсной 
популяции для идентификации QTL и генов-кандидатов, ассоциированных со скоростью роста

2 Институт геномной биологии, Лейбницкий институт биологии сельскохозяйственных животных, Герма-
ния, г. Думмерсторф;

3 Институт животноводства и генетики, Ветеринарно-медицинский университет, Австрия, г. Вена.

Magazine-4-2018_Layout 1  23.12.2018  10:31  Page 17



Ç˚·ÓÍ‡ ‰Îfl „ÂÌÓÚËÔËÓ‚‡ÌËfl, ÔÂ‰ÒÚ‡‚ÎÂÌÌ‡fl
‚ Ì‡ÒÚÓfl˘ÂÈ ‡·ÓÚÂ, ‚ÍÎ˛˜‡Î‡ ËÒıÓ‰Ì˚Â Ó‰ËÚÂÎ¸-
ÒÍËÂ ÔÓÓ‰˚ Í‡Ú‡‰ËÌ (·‡‡Ì, n=1) Ë ÓÏ‡ÌÓ‚ÒÍ‡fl
(Ó‚ˆÂÏ‡ÚÍË, n=7), Ë ÔÓÎÛ˜ÂÌÌ˚ı ÓÚ Ëı ÒÍÂ˘Ë‚‡-
ÌËfl ÔÓÏÂÒÂÈ F1 (flÍË, n=7), ÍÓÚÓ˚Â ‚ ÒÓ‚ÓÍÛÔ-
ÌÓÒÚË Ó·‡ÁÓ‚˚‚‡ÎË ÒÂÏÂÈÒÚ‚Ó. ÑÎfl ÔÓÎÛ˜ÂÌËfl ‰‡Ì-
Ì˚ı Ó ÙÂÌÓÚËÔ‡ı ÓÒÓ·ÂÈ F1 ‚Á‚Â¯Ë‚‡ÎË Ë ·‡ÎË
fl‰ ÔÓÏÂÓ‚, ‚ÍÎ˛˜‡fl ÒÎÂ‰Û˛˘ËÂ: ‚˚ÒÓÚ‡ ‚ ıÓÎ-
ÍÂ, ‚˚ÒÓÚ‡ ‚ ÍÂÒÚˆÂ, ‚˚ÒÓÚ‡ ÒÔËÌ˚, „ÎÛ·ËÌ‡ „Û-
‰Ë, ¯ËËÌ‡ „Û‰Ë Á‡ ÎÓÔ‡ÚÍ‡ÏË, ¯ËËÌ‡ ‚ Ï‡Í-
ÎÓÍ‡ı, ‰ÎËÌ‡ ÚÛÎÓ‚Ë˘‡, ÍÓÒ‡fl ‰ÎËÌ‡ ÚÛÎÓ‚Ë˘‡,
Ó·ı‚‡Ú ÔflÒÚË. êÂÁÛÎ¸Ú‡Ú˚ Ú˘‡ÚÂÎ¸ÌÓ ÙËÍÒËÓ‚‡-
ÎËÒ¸ ‚ ˝ÎÂÍÚÓÌÌÓÏ ‚Ë‰Â. 

éÚ ÓÒÓ·ÂÈ ËÒıÓ‰Ì˚ı ÔÓÓ‰ Ë ÔÓÏÂÒÂÈ F1 ·˚ÎË
ÓÚÓ·‡Ì˚ Û¯Ì˚Â ‚˚˘ËÔ˚, ÍÓÚÓ˚Â ÔÓÏÂ˘‡ÎËÒ¸
‚ Ï‡ÍËÓ‚‡ÌÌ˚Â ÔÓ·ËÍË Ò ‡ÒÚ‚ÓÓÏ ˝ÚËÎÓ-
‚Ó„Ó ÒÔËÚ‡. Ç˚‰ÂÎÂÌËÂ Ñçä ÔÓ‚Ó‰ËÎË Ò ÔÓÏÓ-
˘¸˛ Ì‡·ÓÓ‚ «Ñçä-ùÍÒÚ‡Ì-2» (áÄé «ëËÌÚÓÎ»)
ÔÓ ÔÓÚÓÍÓÎÛ ÔÓËÁ‚Ó‰ËÚÂÎfl. ä‡˜ÂÒÚ‚Ó ÔÓÎÛ˜ÂÌÌÓÈ
Ñçä ÓˆÂÌË‚‡ÎÓÒ¸ Ì‡ ÓÒÌÓ‚Â ÔÓ‚Â‰ÂÌËfl ̋ ÎÂÍÚÓ-
ÙÓÂÁ‡ ‚ 1%-ÌÓÏ ‡„‡ÓÁÌÓÏ „ÂÎÂ. äÓÌˆÂÌÚ‡ˆËfl
Ñçä ·˚Î‡ ËÁÏÂÂÌ‡ Ì‡ ÙÎÛÓËÏÂÚÂ Qubit 2.0
(Invitrogen, ëòÄ), ‡ ÒÓÓÚÌÓ¯ÂÌËÂ Ä260/Ä280
·˚ÎÓ ÛÒÚ‡ÌÓ‚ÎÂÌÓ Ì‡ ÒÔÂÍÚÓÙÓÚÓÏÂÚÂ NanÓD-
rop8000 (ThermoFisher Scientific, ëòÄ). 

é·‡Áˆ˚ Ñçä ·˚ÎË „ÂÌÓÚËÔËÓ‚‡Ì˚ Ò ËÒÔÓÎ¸-
ÁÓ‚‡ÌËÂÏ Ñçä-˜ËÔ‡ Ovine Infinium® HD SNP Bead
Chip (Illumina, San Diego, CA), ÍÓÚÓ˚È ı‡‡Í-
ÚÂËÁÛÂÚÒfl ‚˚ÒÓÍÓÈ ÔÎÓÚÌÓÒÚ¸˛ ÔÓÍ˚ÚËfl „ÂÌÓÏ‡
Ë ÔÓÁ‚ÓÎflÂÚ ‡Ì‡ÎËÁËÓ‚‡Ú¸ ‰Ó 600 Ú˚Ò. SNPs. ÉÂ-
ÌÓÚËÔ˚ ·˚ÎË ÔÓÎÛ˜ÂÌ˚ Ò ÔÓÏÓ˘¸˛ ÔÓ„‡ÏÏ˚
GenomeStudio 2 (Illumina, San Diego, USA). 

íÓ˜ÌÓÒÚ¸ Ë ˝ÙÙÂÍÚË‚ÌÓÒÚ¸ SNP „ÂÌÓÚËÔËÓ-
‚‡ÌËfl ÒÌ‡˜‡Î‡ ·˚Î‡ ÓˆÂÌÂÌ‡ ÔÛÚÂÏ ÔËÏÂÌÂÌËfl
ÙËÎ¸ÚÓ‚ Ò ÔÓÓ„Ó‚˚ÏË ÁÌ‡˜ÂÌËflÏË 0.5 ‰Îfl Gen-
Call (GC), ÔÓÍ‡Á‡ÚÂÎ¸ Í‡˜ÂÒÚ‚‡ ̃ ÚÂÌËfl SNP, Ë Gen-
Train (GT), ı‡‡ÍÚÂËÁÛ˛˘ËÏ ÛÓ‚ÂÌ¸ ÍÎ‡ÒÚÂË-
Á‡ˆËË SNP [18]. Ñ‡ÎÂÂ ‚ ÔÓ„‡ÏÏÂ PLINK v. 1.90
[19] ·˚ÎË ËÒÍÎ˛˜ÂÌ˚ SNP: (1) ‰Îfl ÍÓÚÓ˚ı ÏÂÌÂÂ
90% ËÌ‰Ë‚Ë‰ÛÛÏÓ‚ ·˚ÎË „ÂÌÓÚËÔËÓ‚‡Ì˚ (-geno
0,1); (2) ÍÓÚÓ˚Â ı‡‡ÍÚÂËÁÓ‚‡ÎËÒ¸ ˜‡ÒÚÓÚÓÈ
ÏËÌÓÌÓ„Ó ‡ÎÎÂÎfl (MAF) ÌËÊÂ 5% (-maf 0,05);
(3) ÍÓÚÓ˚Â ÓÚÍÎÓÌflÎËÒ¸ ÓÚ ‡‚ÌÓ‚ÂÒËfl ï‡‰Ë-
Ç‡ÈÌ·Â„‡ ÔË p <10-6 (-hwe 1e-6); (4) ÍÓÚÓ˚Â

Ì‡ıÓ‰ËÎËÒ¸ ‚ ÌÂ‡‚ÌÓ‚ÂÒËË ÔÓ ÒˆÂÔÎÂÌË˛ (-in-
dep-pairwise 50 5 0.5). äÓÏÂ ÚÓ„Ó, ·˚ÎË ËÒÍÎ˛-
˜ÂÌ˚ SNP, Ì‡ıÓ‰fl˘ËÂÒfl Ì‡ ÔÓÎÓ‚˚ı ıÓÏÓÒÓÏ‡ı.

å‡ÚËˆ‡ ‰ËÒÚ‡ÌˆËÈ Ë‰ÂÌÚË˜ÌÓÒÚË ÔÓ ÒÓÒÚÓflÌË˛
(IBS, identical-by-state), ·˚Î‡ ÒÓÁ‰‡Ì‡ ‚ ÔÓ„‡ÏÏÂ
PLINK v1.09 Ë ËÒÔÓÎ¸ÁÓ‚‡Ì‡ ‰Îfl ÔÓ‚Â‰ÂÌËfl ÏÌÓ-
„ÓÏÂÌÓ„Ó ̄ Í‡ÎËÓ‚‡ÌËfl (MDS-‡Ì‡ÎËÁ‡), ‡ Ú‡ÍÊÂ
‰Îfl ÒÓÁ‰‡ÌËfl „ÂÌÂÚË˜ÂÒÍÓÈ ÒÂÚË Neighbour Net
‚ ÔÓ„‡ÏÏÂ SplitsTree 4.14.5 [20]. 

ÉÂÌÂÚË˜ÂÒÍÛ˛ ÒÚÛÍÚÛÛ ‚ÌÛÚË ÒÂÏÂÈÒÚ‚‡
‡Ì‡ÎËÁËÓ‚‡ÎË Ò ÔÓÏÓ˘¸˛ ÔÓ„‡ÏÏ˚ Admixture
[21] Ò ÔÓÒÎÂ‰Û˛˘ÂÈ ‚ËÁÛ‡ÎËÁ‡ˆËÂÈ ‚ Ô‡ÍÂÚÂ R «po-
phelper» [22]. ëÓÁ‰‡ÌËÂ ËÒıÓ‰Ì˚ı Ù‡ÈÎÓ‚ ÓÒÛ-
˘ÂÒÚ‚ÎflÎÓÒ¸ Ò ÔÓÏÓ˘¸˛ ÒÂ‰˚ R [23].

êÂÁÛÎ¸Ú‡Ú˚. èÓÒÍÓÎ¸ÍÛ ‰Îfl ÒÓÁ‰‡ÌËfl ÂÒÛÒÌ˚ı
ÔÓÔÛÎflˆËÈ Ò ‡Ò˘ÂÔÎÂÌËÂÏ ËÌÚÂÂÒÛ˛˘Ëı ÔË-
ÁÌ‡ÍÓ‚, ÔË„Ó‰Ì˚ı ‰Îfl ÔÓ‚Â‰ÂÌËfl Í‡ÚËÓ‚‡ÌËfl
QTL, ËÒÔÓÎ¸ÁÛ˛ÚÒfl ËÒıÓ‰Ì˚Â ÔÓÓ‰˚ Ò ÍÓÌÚ‡ÒÚ-
Ì˚ÏË ÔËÁÌ‡Í‡ÏË, ‚ Í‡˜ÂÒÚ‚Â «Ó‰ËÚÂÎ¸ÒÍËı» ÙÓÏ
Ì‡ÏË ·˚ÎË ‚˚·‡Ì˚ ÏÂ‰ÎÂÌÌÓ‡ÒÚÛ˘ËÂ Ï‡ÚÍË Ó-
Ï‡ÌÓ‚ÒÍÓÈ ÔÓÓ‰˚, ÍÓÚÓ˚Â ÒÎÛ˜‡ÎËÒ¸ Ò ·‡‡ÌÓÏ
ÔÓÓ‰˚ Í‡Ú‡‰ËÌ Ò ÔÓ‚˚¯ÂÌÌÓÈ ̋ ÌÂ„ËÂÈ ÓÒÚ‡. éÚ-
ÎË˜ËÚÂÎ¸Ì˚Â ÔËÁÌ‡ÍË ÔÓÓ‰ Ó·Ó·˘ÂÌ˚ ‚ Ú‡·Î. 1.

ç‡ ËÒ. 1 ÔÓ‰ÂÏÓÌÒÚËÓ‚‡Ì˚ ÂÁÛÎ¸Ú‡Ú˚ ÏÌÓ-
„ÓÏÂÌÓ„Ó ¯Í‡ÎËÓ‚‡ÌËfl, ÓÚ‡Ê‡˛˘Â„Ó ‡ÒÔÂ-
‰ÂÎÂÌËÂ ÓÒÓ·ÂÈ ÒÂÏÂÈÒÚ‚‡ ‚ ÔÓÒÚ‡ÌÒÚ‚Â ‰‚Ûı
ÍÓÏÔÓÌÂÌÚ. ä‡Í Ë ÔÂ‰ÔÓÎ‡„‡ÎÓÒ¸, ÓÒÓ·Ë F1 ‡Ò-
ÔÓÎ‡„‡˛ÚÒfl ÏÂÊ‰Û ·‡‡ÌÓÏ Ë Ï‡ÚÍ‡ÏË. àÌÚÂÂÒ-
Ì˚Ï Ù‡ÍÚÓÏ fl‚ËÎÓÒ¸ ÚÓ, ˜ÚÓ ÔÂ‚‡fl ÍÓÏÔÓÌÂÌÚ‡,
ÓÚ‚Â˜‡˛˘‡fl Á‡ 22,5% „ÂÌÂÚË˜ÂÒÍÓÈ ËÁÏÂÌ˜Ë‚ÓÒÚË,
˜ÂÚÍÓ ÓÚ‰ÂÎflÂÚ ÓÏ‡ÌÓ‚ÒÍËı Ï‡ÚÓÍ ÓÚ Í‡Ú‡‰ËÌ‡
Ë ÔÓÏÂÒÌ˚ı ÊË‚ÓÚÌ˚ı. ÇÂÓflÚÌÓ, ̋ ÚÓ Ó·˙flÒÌflÂÚÒfl
„ÂÌÂÚË˜ÂÒÍÓÈ ÓÚ‰‡ÎÂÌÌÓÒÚ¸˛ ÓÏ‡ÌÓ‚ÒÍÓÈ ÔÓÓ‰˚,
˜ÚÓ ·˚ÎÓ ÔÓÍ‡Á‡ÌÓ ‚ Ì‡¯Ëı ÔÂ‰˚‰Û˘Ëı ËÒÒÎÂ‰Ó-
‚‡ÌËflı [24]. äÓÏÂ ÚÓ„Ó, ‚ÚÓ‡fl ÍÓÏÔÓÌÂÌÚ‡ ‡Á-
‰ÂÎflÂÚ ÓÏ‡ÌÓ‚ÒÍËı Ï‡ÚÓÍ Ì‡ ‰‚Â „ÛÔÔ˚ Ò ÒÓÓÚ-
‚ÂÚÒÚ‚Û˛˘ËÏË ÔÓÚÓÏÍ‡ÏË. êÓÏ‡ÌÓ‚ÒÍËÂ Ï‡ÚÍË ‰Îfl
ÒÍÂ˘Ë‚‡ÌËfl ·˚ÎË ÔÓ‰Ó·‡Ì˚ ‚ ÔÎÂÏÂÌÌÓÏ ıÓÁflÈ-
ÒÚ‚Â Ë fl‚Îfl˛ÚÒfl ÌÂÓ‰ÒÚ‚ÂÌÌ˚ÏË ÊË‚ÓÚÌ˚ÏË. íÂÏ
ÌÂ ÏÂÌÂÂ, ÔÓ‰Ó·ÌÓÂ ‡Á‰ÂÎÂÌËÂ ÏÓÊÂÚ ·˚Ú¸ Ò‚flÁ‡-
ÌÓ Ò Ì‡ÎË˜ËÂÏ ÌÂÒÍÓÎ¸ÍËı ÎËÌËÈ ‚ÌÛÚË ÔÓÓ‰˚. 

êÂÁÛÎ¸Ú‡Ú˚ ‡Ì‡ÎËÁ‡ ÒÚÛÍÚÛ˚ ‚ÌÛÚË ÒÂÏÂÈ-
ÒÚ‚‡ (ËÒ. 2) ÒÓ„Î‡ÒÓ‚‡ÎËÒ¸ Ò ‰‡ÌÌ˚ÏË, ÔÓÎÛ˜ÂÌ-
Ì˚ÏË ‚ ÂÁÛÎ¸Ú‡ÚÂ ÏÌÓ„ÓÏÂÌÓ„Ó ̄ Í‡ÎËÓ‚‡ÌËfl.

ГЕНЕТИКА И РАЗВЕДЕНИЕ ЖИВОТНЫХ 4/2018

18 Т. Е. Денискова и др.  ©
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éÒÌÓ‚Ì˚Â ˆÂÎÂ‚˚Â ÔËÁÌ‡ÍË

ùÌÂ„Ëfl ÓÒÚ‡ ÒÂ‰Ìflfl ‚˚ÒÓÍ‡fl
åflÒÌ‡fl ÔÓ‰ÛÍÚË‚ÌÓÒÚ¸ ÒÂ‰Ìflfl ‚˚ÒÓÍ‡fl

ÑÓÔÓÎÌËÚÂÎ¸Ì˚Â ÔËÁÌ‡ÍË
ãËÌ¸Í‡ ÌÂ ÎËÌflÂÚ ÎËÌflÂÚ
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ÑÎËÌ‡ ı‚ÓÒÚ‡ ÍÓÓÚÍËÈ ‰ÎËÌÌ˚È
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Ç Í‡˜ÂÒÚ‚Â Ì‡Ë·ÓÎÂÂ ‚ÂÓflÚÌÓ„Ó ̃ ËÒÎ‡ ÔÓÔÛÎflˆËÈ
(K) ÔËÌËÏ‡ÎË ÁÌ‡˜ÂÌËÂ 2, Ú‡Í Í‡Í ÊË‚ÓÚÌ˚Â F1
ÌÂ fl‚Îfl˛ÚÒfl Ò‡ÏÓÒÚÓflÚÂÎ¸ÌÓÈ ÔÓÔÛÎflˆËÂÈ. ä‡Í
Ë ÓÊË‰‡ÎÓÒ¸, ËÁÛ˜‡ÂÏ˚Â ÊË‚ÓÚÌ˚Â ̃ ÂÚÍÓ ‡ÒÔÂ-
‰ÂÎËÎËÒ¸ ÒÓ„Î‡ÒÌÓ Ò‚ÓÂÏÛ ÔÓËÒıÓÊ‰ÂÌË˛. 

ç‡ ËÒ. 3 ÔÂ‰ÒÚ‡‚ÎÂÌ‡ ÒÂÚ¸ Neighbor Net, ı‡-
‡ÍÚÂËÁÛ˛˘‡fl „ÂÌÂÚË˜ÂÒÍËÂ ‚Á‡ËÏÓÓÚÌÓ¯ÂÌËfl
‚ÌÛÚË ÒÂÏÂÈÒÚ‚‡. Å˚ÎÓ ‚˚fl‚ÎÂÌÓ, ̃ ÚÓ Ï‡ÚÍË Ë ÓÒÓ-
·Ë F1 ÌÂ ÙÓÏËÛ˛Ú Â‰ËÌ˚ı ÍÎ‡ÒÚÂÓ‚ ÔÓ „ÛÔ-
Ô‡Ï, ÒÓÓÚ‚ÂÒÚ‚ÂÌÌÓ. ÑÎfl ·ÓÎ¸¯ËÌÒÚ‚‡ ÓÒÓ·ÂÈ ı‡-
‡ÍÚÂÌ‡ ÍÎ‡ÒÚÂËÁ‡ˆËfl ÔÓ ÔËÌˆËÔÛ Ï‡Ú¸-‰Ó˜¸. 

Ç˚‚Ó‰˚. êÂÍÓÏÂÌ‰‡ˆËË. ëÓÁ‰‡ÌËÂ ÂÒÛÒÌ˚ı
ÔÓÔÛÎflˆËÈ ÒÂÎ¸ÒÍÓıÓÁflÈÒÚ‚ÂÌÌ˚ı ÊË‚ÓÚÌ˚ı, ÌÂ-
Ó·ıÓ‰ËÏ˚ı ‰Îfl ÚÓ˜ÌÓ„Ó Í‡ÚËÓ‚‡ÌËfl QTL, fl‚-
ÎflÂÚÒfl ‰ÎËÚÂÎ¸Ì˚Ï ÔÓˆÂÒÒÓÏ Ë ÚÂ·ÛÂÚ ÒÓÁ‰‡ÌËfl
Ì‡‰ÂÊÌÓÈ ·‡Á˚ ÙÂÌÓÚËÔË˜ÂÒÍËı ÔËÁÌ‡ÍÓ‚ Í‡Í
‚‡ÊÌÓ„Ó ̋ ÎÂÏÂÌÚ‡ ‰Îfl ÔÓ‚Â‰ÂÌËfl ÔÓÎÌÓ„ÂÌÓÏÌ˚ı
‡ÒÒÓˆË‡ÚË‚Ì˚ı ËÒÒÎÂ‰Ó‚‡ÌËÈ (GWAS). Ç Ì‡ÒÚÓfl-
˘ÂÈ ‡·ÓÚÂ ÔÂ‰ÒÚ‡‚ÎÂÌ˚ ÔÂ‚˚Â ÂÁÛÎ¸Ú‡Ú˚ ÔÓ
ÒÓÁ‰‡ÌË˛ ÏÓ‰ÂÎ¸ÌÓÈ ÔÓÔÛÎflˆËË, ÒÓÁ‰‡‚‡ÂÏÓÈ Ì‡
ÓÒÌÓ‚Â Ó‚Âˆ ÔÓÓ‰ ÓÏ‡ÌÓ‚ÒÍ‡fl Ë Í‡Ú‡‰ËÌ, Ë ÔÂ‰-
Ì‡ÁÌ‡˜ÂÌÌÓÈ ‰Îfl Í‡ÚËÓ‚‡ÌËfl QTL Ë Ë‰ÂÌÚËÙË-
Í‡ˆËË „ÂÌÓ‚-Í‡Ì‰Ë‰‡ÚÓ‚, ‡ÒÒÓˆËËÓ‚‡ÌÌ˚ı Ò ̋ ÌÂ-
„ËÂÈ ÓÒÚ‡ Ó‚Âˆ. èÓ‚Â‰ÂÌÌ˚Â ËÒÒÎÂ‰Ó‚‡ÌËfl ÔÓÍ‡-
Á‡ÎË ‚˚ÒÓÍÛ˛ ÒÚÂÔÂÌ¸ „ÂÌÂÚË˜ÂÒÍÓÈ
‰ËÙÙÂÂÌˆË‡ˆËË ËÒıÓ‰Ì˚ı ÔÓÓ‰, ̃ ÚÓ
ÏÓÊÌÓ ‡ÒÒÏ‡ÚË‚‡Ú¸ Í‡Í ÔÓ‰Ú‚Â-
Ê‰ÂÌËÂ Ô‡‚ËÎ¸ÌÓ„Ó ‚˚·Ó‡ ËÒıÓ‰-
Ì˚ı ÔÓÓ‰ ‰Îfl ÒÍÂ˘Ë‚‡ÌËÈ. ëÎÂ‰Û˛-
˘ËÏ ˝Ú‡ÔÓÏ ËÒÒÎÂ‰Ó‚‡ÌËfl fl‚ÎflÂÚÒfl
ÔÓÎÛ˜ÂÌËÂ ÊË‚ÓÚÌ˚ı F2 ËÎË ‚ÓÁ‚‡Ú-
Ì˚ı ÍÓÒÒÓ‚ Ò ÓÏ‡ÌÓ‚ÒÍËÏ ·‡‡ÌÓÏ.
Ç ÂÁÛÎ¸Ú‡ÚÂ ËÒÒÎÂ‰Ó‚‡ÌËÈ ÓÊË‰‡ÂÚÒfl
‚˚fl‚ÎÂÌËÂ „ÂÌÓ‚-Í‡Ì‰Ë‰‡ÚÓ‚, ÍÓÚÓ˚Â
Ì‡È‰ÛÚ ÔËÏÂÌÂÌËÂ ‚ ÛÚËÌÌÓÏ ÚÂÒÚË-
Ó‚‡ÌËË ÊË‚ÓÚÌ˚ı, Ë, ÚÂÏ Ò‡Ï˚Ï, ÔÓÁ-
‚ÓÎflÚ ÔÓ‚Ó‰ËÚ¸ ÒÂÎÂÍˆËÓÌÌ˚È ÓÚ·Ó
Ó‚Âˆ ÔÓ ËÌÚÂÌÒË‚ÌÓÒÚË ÓÒÚ‡ Ì‡ Ó‚-
ˆÂ‚Ó‰˜ÂÒÍËı ÔÂ‰ÔËflÚËflı.
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Рис. 1. MDS-анализ полученного семейства овец: 
KTDN — катадин (P, отец); RMNV — романовские матки

(P, матери); F1 — первое поколение от скрещивания
катадин х романовская овца; C1 — первая компонента;

C2 — вторая компонента

Рис. 2. Популяционная структура исследуемого семейства: 
KTDN — катадин (P, отец); RMNV — романовские матки (P, матери); 

F1 — первое поколение от скрещивания катадин х романовская овца;
K — количество популяций

Рис. 3. Генетическая сеть взаимоотношений внутри изучаемого
семейства на основе: KTDN — катадин (P, отец); RMNV —

романовские матки (P, матери); F1 — первое поколение от
скрещивания катадина и романовских овец 

àÒÒÎÂ‰Ó‚‡ÌËfl ÔÓ‚Â‰ÂÌ˚ ÔË 
ÙËÌ‡ÌÒÓ‚ÓÈ ÔÓ‰‰ÂÊÍÂ êÓÒÒËÈÒÍÓ„Ó ÙÓÌ‰‡
ÙÛÌ‰‡ÏÂÌÚ‡Î¸Ì˚ı ËÒÒÎÂ‰Ó‚‡ÌËÈ ÔÓÂÍÚ 
‹ 17-29-08015 (äÓÌÍÛÒ ÓÙË_Ï). èË

ÔÓ‚Â‰ÂÌËË ËÒÒÎÂ‰Ó‚‡ÌËÈ ·˚ÎÓ ËÒÔÓÎ¸ÁÓ‚‡ÌÓ
Ó·ÓÛ‰Ó‚‡ÌËÂ ñäè «ÅËÓÂÒÛÒ˚ Ë ·ËÓËÌÊÂÌÂËfl
ÒÂÎ¸ÒÍÓıÓÁflÈÒÚ‚ÂÌÌ˚ı ÊË‚ÓÚÌ˚ı» îÉÅçì 
îçñ ÇàÜ ËÏ. ã. ä. ùÌÒÚ‡. ÅÎ‡„Ó‰‡ËÏ 

ééé ëïè «ä‡ÚÛÏ˚» Á‡ ÔÂ‰ÓÒÚ‡‚ÎÂÌËÂ ·‡‡Ì‡
ÔÓÓ‰˚ Í‡Ú‡‰ËÌ ‰Îfl ÔÓ‚Â‰ÂÌËfl ÒÍÂ˘Ë‚‡ÌËÈ
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Deniskova Т.1, Dotsev А.1, Fornara М.1, Petrov S.1, Reyer Х.2, Wimmers К.2, Brem G.1,3, Bagirov V. A.1,
Zinovieva N.1

Genomic characteristics of the crossbreed sheep family 
as the basis for creating a resource population for identification 

of QTL and candidate genes associated with growth rate

Abstract. Identification of quantitative trait loci (QTL) and candidate genes associated with growth rate in
sheep is an important element for accelerating the breeding progress and, consequently, for increasing the
production of mutton. The development and implementation of high-throughput SNP genotyping arrays revo-
lutionized field of molecular genetic analysis and brought QTL mapping to a new level. The creation of specific
resource populations to conduct genome wide associative studies (GWAS) increases level of accuracy and re-
duces the false positive degree. The aim of our work is a search for QTL and candidate genes associated with
energy of growth of sheep, using genome wide associative studies (GWAS). We crossed fast-growing Katahdin
ram with slow-growing (Romanov's ewes) to obtain F1. We established a data base of phenotypic traits including
live weight at the age of 6, 42, 90, 180 and 270 days for F1 sheep. Parents and F1 individuals were genotyped
with high-density DNA chip Ovine Infinium® HD SNP BeadChip (Illumina, San Diego, CA). Genotypes were ob-
tained using GenomeStudio 2 software. Quality filtering of SNPs was performed in PLINK v1.09. Multidimen-
sional scaling (MDS analysis) was based on identity -by-state matrix (IBS). Neighbour Net graph was created
using SplitsTree 4.14.5 software. To analyze genetic structure within the sheep family, the Admixture program
was used. The Admixture and MDS results were consistent: studied animals were clearly distributed according
to their origin, namely: F1 individuals were located between the ram and ewes. The Neighbor Net graph showed
that most individuals were clustered rather as the mother and daughter than breed groups. The next stage of
our work is the crossing of F1 animals to obtain a resource population with splitting traits.

Key words: domestic sheep; SNP markers; whole genome genotyping; F1; growth rate.
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