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Идентификация QTL, локализованных  
в регионах гомозиготности у пород овец, 
разводимых в России
РЕЗЮМЕ

Актуальность. Локусы количественных признаков (QTL) представляют собой геномные 
регионы, влияющие на экономически значимые характеристики овец. Изучение 
распределения QTL в геномах пород овец, разводимых в России, пересекающихся с 
регионами селекции, актуально для углубления понимания генетических механизмов, 
лежащих в основе их фенотипической вариабельности.

Методы. Материалом для исследования служили полногеномные SNP-профи-
ли 10 пород овец, включающие 42230 SNP и сгенерированные с помощью биочипов 
OvineSNP50 BeadChip и Ovine Infinium HD BeadChip (Illumina, США). Фильтрация и кон-
троль качества генотипирования были выполнены с использованием PLINK v1.90. В ка-
честве индикаторов островков гомозиготности (ROH) в геноме овец были отобраны пе-
рекрывающиеся гомозиготные сегменты (ROH) с минимальной длиной 0,3 Мб, общие 
более чем для 50% образцов внутри породы. Анализ совпадений геномных координат 
островков гомозиготности с QTL был проведен с использованием базы Sheep QTLdb.

Результаты. Выявлено, что 58 уникальных QTL были локализованы внутри островков 
гомозиготности у 10 пород овец. Наиболее часто встречающимися показателями были 
живая масса (10,34%), масса жира в туше (8,62%), вес парной туши1 (6,9%), количе-
ство молока (удой) (6,9%). В островках ROH буубэй и карачаевской породы был вы-
явлен QTL 127011, ассоциированный с отложением жира в области хвоста. Большая 
группа QTL, расположенных в островках ROH, была выявлена в экспериментах по кар-
тированию QTL, ассоциированных с молочной и мясной продуктивностью, в ресурсных 
популяциях.

Ключевые слова: генотипирование, островки гомозиготности, ДНК-чипы, локальные 
породы овец, QTL, экономически значимые признаки
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Identification of QTL localized in the runs  
of homozygosity in sheep breeds raised  
in Russia
ABSTRACT

Relevance. Quantitative trait loci (QTL) are genomic regions that influence economically 
significant traits of sheep. Addressing the QTL distribution in the genomes of sheep breeds 
raised in Russia, overlapping with selection signatures, is relevant for deepening the 
understanding of the genetic mechanisms underlying their phenotypic variability.

Methods. The materials for the study were genome-wide SNP profiles of ten sheep breeds 
that included 42,230 SNPs and were generated using the OvineSNP50 BeadChip and Ovine 
Infinium HD BeadChip Arrays (Illumina, USA). Genotyping quality control and filtering were 
performed using PLINK v1.90. Overlapping homozygous segments (ROH) with a minimum 
length of 0.3 MB, common to more than 50% of the samples within the breed, were selected 
as indicators of islands of homozygosity (ROH) in the sheep genome. Matching analysis of the 
genomic coordinates of the runs of homozygosity islands with QTL was performed using the 
Sheep QTLdb database.

Results. We found that 58 unique QTL were localized within the runs of homozygosity islands 
in ten sheep breeds. The most frequent traits body weight (10.34%), fat weight in carcass 
(8.62%), hot carcass weight (6.9%), and milk yield (6.9%).

QTL #127011 associated with fat deposition in tail was identified in the ROH islands in Buubei and 
Karachay breeds. A large group of QTL

S
 located in ROH islands were identified in experiments 

on QTL mapping associated with milk and meat productivity in resource populations.

Key words: genotyping, the runs of homozygosity islands, DNA chips, local sheep breeds, 
QTL, economically significant traits
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3 https://agwas.sicau.edu.cn/#/HomePage
4 https://www.cog-genomics.org/plink2/

Введение/Introduction
Локусы количественных признаков (QTL) — 

это геномные регионы, ассоциированные с эко-
номически значимыми признаками у сельскохо-
зяйственных животных. Картирование новых QTL 
способствует идентификации функционального 
гена, лежащего в основе формирования феноти-
па, а также определяет перспективы для будущих 
исследований в аспекте поиска геномных вари-
антов, влияющих на улучшение признаков  [1]. 
Информация, полученная в результате генетиче-
ского картирования, размещается в публично до-
ступных базах данных.

Две наиболее значимые базы данных — это 
Animal Quantitative Trait Loci (QTL) Database 
(AnimalQTLdb)2 и AnimalGWASAtlas3. В 2022  году 
была представлена обновленная версия Ani
malQTLdb, содержащая сведения об известных 
QTL для сельскохозяйственных видов животных, 
включая овец, с учетом новых сборок генома для 
передачи данных геномной карты  [2]. Согласно 
описанию Y. Gou et al. (2025), AnimalGWASAtlas 
объединяет общедоступные мультиомиксные 
данные из 140 исследований по полногеномно-
му поиску ассоциаций (GWAS), охватывающих 
471  признак у свиней, овец, крупного рогатого 
скота и кур [3].

Поиск QTL в геномах овец весьма актуален. 
Так, например, на первой хромосоме в результа-
те GWAS, проведенного в популяции овец породы 
романе, был выявлен QTL, связанный с энергети-
ческими резервами организма во время беремен-
ности и лактации. Внутри этого QTL были располо-
жены несколько значимых SNP в гене рецептора 
лептина (LEPR) [4].

В ресурсной популяции альпийского мериноса 
W. Zhang et al. (2024) идентифицировали 46 QTL, 
ассоциированных с массой тела и качественными 
и количественными показателями шерстной про-
дуктивности  [5]. Анализируя вариацию числа ко-
пий (CNV) в полных геномах тонкорунных пород 
овец, C. Yuan et al. (2021) показали, что 1855 ре-
гионов CNV совпадали с 166 QTL, связанных с мо-
лочной продуктивностью и устойчивостью к па-
разитам [6].

Кроме того, до сих пор в научной литературе 
имеются сведения о проведении картирования 
QTL на основе использования микросателлитов. 
Например, были проведены попытки выявления 
QTL, связанных с молочной продуктивностью, в 
породе авасси в Турции с помощью 18 микроса-
теллитов  [7]. Тем не менее информация о QTL, 
располагающихся в регионах, испытывающих 
признаки отбора, у отечественных пород отсут-
ствует.

Цели исследования — выявление количе-
ственных локусов признаков (QTL) в регионах 

гомозиготности у российских пород овец и опре-
деление их ассоциации с хозяйственно ценными 
признаками.

Материалы и методы исследования / 
Materials and methods
Материалом для исследования служили пол-

ногеномные SNP-профили овец, включающие 
42  230  SNP. Анализируемые SNP-профили были 
получены на основе объединения генотипов сред-
ней (50K) и высокой (600K) плотности, сгенериро-
ванные с помощью биочипов OvineSNP50 BeadChip 
(Illumina, США) и Ovine Infinium HD BeadChip 
(Illumina, США) соответственно.

В анализ были включены SNP, присутствую-
щие в составе обоих перечисленных ДНК-чипов. 
SNP-генотипирование проводили на базе ЦКП 
«Биоресурсы и биоинженерия сельскохозяйствен-
ных животных» ФГБНУ ФИЦ ВИЖ им. Л.К. Эрнста  
с 2019 по 2024 год.

Выборка овец включала представителей 10 по-
род:
	 андийская (n

50K 
= 17), 

	 буубэй (n
50K 

= 17, n
600K 

= 22), 
	 волгоградская (n

50K 
= 13, n

600K 
= 22), 

	 забайкальская (n
50K 

= 7, n
600K 

= 8), 
	 карачаевская (n

50K 
= 22, n

600K 
= 21), 

	 кулундинская (n
50K 

= 16), 
	 кучугуровская (n

50K 
= 16), 

	 куйбышевская (n
50K 

= 15), 
	 романовская (n

50K 
= 26, n

600K 
= 10), 

	 русская длинношерстная (n
50K 

= 16, n
600K 

= 16).
Образцы ткани и ДНК овец были получены из 

УНУ «Банк генетического материала домашних и 
диких видов животных и птицы», поддерживае
мой на базе ФГБНУ ФИЦ ВИЖ им. Л.К. Эрнста 
(Россия).

Фильтрация и контроль качества генотипирова-
ния были выполнены с использованием программ-
ного обеспечения PLINK v1.904 (© 2025 Christopher 
Chang, США). С целью поиска протяженных  
сегментов гомозиготности использовали метод  
последовательных прогонов, реализованный в 
R-пакете detectRUNS. В ходе анализа допускали 
один негенотипированный и один гетерозигот-
ный SNP.

В качестве индикаторов островков гомозигот-
ности (ROH) в геноме овец были отобраны пе-
рекрывающиеся сегменты с минимальной дли-
ной 0,3 Мб, общие более чем для 50% образцов 
внутри породы. Геномные координаты остров-
ков гомозиготности состояли из номера хромо-
сомы, нуклеотидной позиции начала и нуклеотид-
ной позиции конца целевого геномного региона. 
Геномные координаты островков гомозиготности 
и краткая характеристика изучаемых пород пред-
ставлены в таблице 1.
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Анализ совпадений геномных ко-

ординат островков гомозиготности 
с локусами количественных призна-
ков был проведен с использованием 
международной базы данных Sheep 
Quantitative Trait Locus (QTL) Database 
(Sheep QTLdb)5. Названия анализи-
руемых показателей соответствова-
ли названию локусов количественных 
признаков, представленных в базе 
данных Sheep QTLdb.

Результаты и обсуждение / 
Results and discussion
Анализ сопоставления геномных 

координат островков ROH с актуаль-
ной версией базы данных SheepQTLdb 
выявил наличие 58 уникальных QTL, 
которые были представлены 29 пока-
зателями (рис. 1).

Среди них наиболее часто встре-
чающимися были:
	живая масса (10,34%), масса 

жира в туше (8,62%), 
	вес парной туши6 (6,9%), 
	количество молока (удой) (6,9%).
Показатели «процент выхода мяса 

с пониженным содержанием жира», 
«процент жира в туше», «процент ко-
стей (прижизненно)», «масса мышц 
в туше», «плотность жира» име-
ли долю в размере 5,17% каждый, 
а показатели «масса костей», «об-
щее количество жира (прижизнен-
ное)», «плотность мышц», «содержа-
ние эйкозапентаеновой кислоты в 
мясе» — по 3,45% каждый.

Большая группа QTL, перекры
вающихся с островками ROH, была 
ассоциирована с размерами туло-
вища, живой массой и составом туш 
(табл. 2).

Большая группа идентифицирован-
ных QTL, локализованных в островках 
ROH, была ассоциирована с размера-
ми туловища, живой массой и соста-
вом туш. Например, в островке ROH 
у русской длинношерстной породы 
был идентифицирован QTL 14238, ко-
торый впервые выявлен в исследо-
ваниях британской коммерческой 
мясной породы шароле и ассоции-
рован с глубиной длиннейшей мыш-
цы спины [8].

QTL 57674 в островке ROH у ан-
дийской породы на второй хромосо-
ме был впервые обнаружен в одной 
из самых значимых научных работ по 

Таблица 1. Краткая характеристика изучаемых пород овец с указани-
ем геномных координат идентифицированных островков гомозигот-
ности
Table 1. Brief description of the studied sheep breeds with indication of the 
coordinates of the identified ROH islands

Порода овец Аббревиатура n* Геномная координата  
островка ROH

Фенотип

шерсть хвост

Андийская ANDB 17 2:193342564-194090177
10:37886155-37951140 ГР ДЖ

Буубэй BUUB 39 10:37886155-40036146
13:51727898-53186320 ГР КЖ

Волгоградская VOLG 37 6:40449774-42930840 ТК ДТ

Забайкальская BKFF 15 10:38159341-39605193 ТК ДТ

Карачаевская KRCH 43 13:51576061-52895998 ГР ДЖ

Кулундинская KLND 16 6:40449774-41936490 ТК ДТ

Кучугуровская KUCH 16
2:78429659-78825486
10:38159341-38586588
13:51576061-52740696

ГР ДЖ

Куйбышевская KUIB 15 10:38073170-40036146 ПТК ДТ

Романовская RMNV 36
2:121773045-122317137
10:43095152-44407983
10:44569028-45082466

ГР КТ

Русская 
длинношерстная RULH 32 1:112076929-112480565 ПТК ДТ

Примечание: n* — финальная исследуемая выборка; тип шерсти: 
ГР — грубая, ПТК  — полутонкая, ТК — тонкая; тип хвоста: ДЖ — длин-
ный жирный, ДТ — длинный тощий, КЖ — короткий жирный,  
КТ — короткий тощий.

Рис. 1. Доли показателей, соответствующих идентифицированным QTL
Fig. 1. Proportions of traits corresponding to identified QTL

5 https://www.animalgenome.org/cgi-bin/QTLdb/OA/index
6 Согласно ГОСТ 31777-2012 Овцы и козы для убоя. Баранина, ягнятина и козлятина в тушах.
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проведению тонкого картирования 
QTL, ассоциированных с живой мас-
сой у овец [9]. В этой работе с целью 
проведения GWAS была генотипи-
рована 1781 овца породы австра-
лийский меринос, происходящих 
из чистопородных семейств полу-
сибсов, для которых фиксировалась 
живая масса после отъема.

Островок ROH у овец волгоград-
ской и кулундинской пород на ше-
стой хромосоме пересекался по 
своим геномным координатам с не-
сколькими QTL (95777–95864), ас-
социированными с количеством мы-
шечной, костной и жировой ткани в 
составе туши. Все эти QTL были вне-
сены в базу данных SheepQTLdb в 
результате GWAS  [10], для которого 
геномная составляющая была пред-
ставлена SNP-генотипами 600 ягнят 
породы шотландская черномордая,  
а фенотипическая составляющая 
(состав туши) определена прижиз-
ненно с использованием метода 
компьютерной томографии.

На первой и второй хромосомах 
в островках ROH были расположены 
QTL, ассоциированные с жирнокис-
лотным составом баранины, включая 
содержание линоленовой (17210), 
арахидоновой (17213), эйкозапен
таеновой (17214, 17215), докозапен-
таеновой (17217) кислоты и полине-
насыщенных жирных кислот (17221). 
Все эти QTL были впервые иденти-
фицированы после проведения ана-
лиза геномной изменчивости овец 
двух линий шотландской черномор-
дой породы: одна линия производи-
ла мясо с низким содержанием жира 
и высоким содержанием белка, вто-
рая — мясо с выраженной жировой 
прослойкой [11]. У овец романовской 
породы островок ROH на второй хро-
мосоме совпадал по геномным ко-
ординатам с QTL 13796 и 14163, ас-
социированными с длиной передней 
конечности и цветом мяса соответ-
ственно. Первый из них был выявлен 
в свободноживущей популяции овец 
соаэй (588 голов) с использовани-
ем 251 микросателлита [12]. О нали-
чии второго QTL впервые сообщили 
P.L. Johnson et al. (2005) в исследова-
нии генетических аспектов, влияю
щих на качество мяса ножек у тексе-
ля из Новой Зеландии [13].

На шестой хромосоме у волго-
градской породы был идентифици-
рован QTL 14017, ассоциированный 

Таблица 2. Список QTL, локализованных в островках ROH, в геномах  
10 пород овец, разводимых в России
Table 2. List of QTLs localized in ROH islands in the genomes of ten sheep 
breeds raised in Russia

Название показателя  
согласно SheepQTLdb Id QTL Порода

Регион, 
выявленный  

в 
исследовании, 

м. п. н.

1 2 3 4

QTL на OAR1

Глубина длиннейшей мышцы  (Longissimus 
muscle depth) 14238

RULH 104,23–104,62

Вес костей в туше (Bone weight in carcass) 14275

Масса мышц в туше (Muscle weight
in carcass) 14276

Доля жира в туше / Carcass fat percentage 14277

Содержание эйкозапентаеновой кислоты  
в мясе (Meat eicosapentaenoic acid content) 17215

Содержание полиненасыщенных жирных 
кислот в мясе (Meat polyunsaturated fatty acid 
content)

17221

QTL на OAR2

Вес парной туши (Hot carcass weight)

13796 RMNV
113,9–114,45

14279 RMNV

14253 ANDB 182,50–183,16

14279
ANDB 182,50–183,16

KUCH 73,64–73,93

Выход лактозы (Milk lactose yield) 13991 ANDB 182,50–183,16

Живая масса (Body weight)

14254 ANDB 182,50–183,16

14280

ANDB 182,50–183,16

KUCH 73,64–73,93

RMNV 113,9–114,45

57674 ANDB 182,50–183,16

Количество молока (Milk yield)
13992 ANDB 182,50–183,16

14147 ANDB 182,50–183,16

Процент выхода молочного белка  
(Milk protein percentage) 57738

ANDB 182,50–183,16

KUCH 73,64–73,93

RMNV 113,9–114,45

Процент выхода молочного жира  
(Milk fat percentage) 13915

ANDB 182,50–183,16

KUCH 73,64–73,93

RMNV 113,9–114,45

Содержание арахидоновой кислоты
в мясе (Meat arachidonic acid content) 17213

ANDB 182,50–183,16

KUCH 73,64–73,93

RMNV 113,9–114,45

Содержание докозапентаеновой кислоты  
в мясе (Meat docosapentaenoic acid content) 17217

ANDB 182,5–183,16

RMNV 113,9–114,45

KUCH 73,64–73,93

Содержание линоленовой кислоты
в мясе (Meat linolenic acid content) 17210

ANDB 182,50–183,16

KUCH 73,64–73,93

RMNV 113,9–114,45

Содержание эйкозапентаеновой кислоты  
в мясе (Meat eicosapentaenoic acid content) 17214

ANDB 182,50–183,16

KUCH 73,64–73,93

Цвет мяса (Meat color) 14163 RMNV 113,9–114,45

QTL на OAR6

Вес парной туши (Hot carcass weight)

14260 VOLG 36,23–38,55

14283
KLND 36,23–37,69

VOLG 36,23–38,55

Доля жира в туше (Carcass fat percentage) 14285
KLND 36,23–37,69

VOLG 36,23–38,55

Доля костей (Bone area) 95798

VOLG 36,23–38,55

VOLG 36,23–38,55

KLND 36,23–37,69

KLND 36,23–37,69
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1 2 3 4

Живая масса (Body weight)

13934 VOLG 36,23–38,55

14261
KLND 36,23–37,69

VOLG 36,23–38,55

14284 VOLG 36,23–38,55

Масса жира в туше (Fat weight in carcass)

14282
KLND 36,23–37,69

VOLG 36,23–38,55

14332
KLND 36,23–37,69

VOLG 36,23–38,55

95820 VOLG 36,23–38,55

95822
KLND 36,23–37,69

VOLG 36,23–38,55

Масса костей (Total bone)
95777 VOLG 36,23–38,55

95787 KLND 36,23–37,69

Масса мышц в туше  
(Muscle weight in carcass) 14333 VOLG 36,23–38,55

Общее количество жира (Total fat area)

95838 KLND 36,23–37,69

95839
KLND 36,23–37,69

VOLG 36,23–38,55

Плотность жира (Fat density)

95832 VOLG 36,23–38,55

95840
KLND 36,23–37,69

VOLG 36,23–38,55

95850 VOLG 36,23–38,55

Плотность костей (Bone density) 95805 VOLG 36,23–38,55

Плотность мышц (Muscle density)

95863 VOLG 36,23–38,55

95864
KLND 36,23–37,69

VOLG 36,23–38,55

Процент выхода мяса с пониженным 
содержанием жира (Lean meat yield percentage) 14286

KLND 36,23–37,69

VOLG 36,23–38,55

Среднесуточный прирост (Average daily gain) 13950 VOLG 36,23–38,55

Средний диаметр шерстного волокна  
(Mean fiber diameter) 14017 VOLG 36,23–38,55

QTL на OAR10

Масса жира в туше (Fat weight in carcass) 14292 ANDB 
BKFF 
BUUB 
KUCH 
KUIB 

RMNV

37,40–44,5
Доля костей в туше (Carcass bone percentage) 14293

Доля жира в туше (Carcass fat percentage) 14294

Процент выхода мяса с пониженным 
содержанием жира (Lean meat yield percentage) 14295

QTL на OAR13

Масса мышц в туше (Muscle weight in carcass) 14301
BUUB 
KRCH 
KUCH

48,34–49,71Отложение жира в хвосте (Tail fat deposition) 127011

Количество молока (удой) (Milk yield) 170597, 
170598

У  трех пород (карачаевской, кучу-
гуровской, буубэй) было выявлено 
пересечение островка ROH с двумя 
QTL (170597 и 170598) на тринадца-
той хромосоме. Информация об этих 
QTL появилась благодаря анализу 
CNV в геноме овец молочной породы 
валле-дель-беличе [16].

Для повышения точности картиро-
вания некоторые научные группы ис-
пользовали в качестве объектов ис-
следования ресурсные популяции. 
Авторы нашли пересечение остров-
ка ROH на второй хромосоме у овец 
андийской, кучугуровской и рома-
новской пород с QTL 13915, ассо-
циированным с процентным содер-
жанием молочного жира. Этот QTL 
был выявлен в результате поиска ге-
нетических механизмов, лежащих 
в основе регулирования молочной 
продуктивности в популяции овец 
испанской молочной породы чурра, 
состоящей из 11 семейств полусиб-
сов (всего 1213 овец)  [17]. Другой 
QTL (57738), связанный с процент-
ным выходом молочного белка, был 
локализован в островке ROH на вто-
рой хромосоме. Открытие этого QTL 
стало возможным благодаря при-
менению комплексного методиче-
ского подхода к анализу полноге-
номных SNP-генотипов от 1696 овец 
породы чурра, отобранных из 16 се-
мейств полусибсов  [18]. Еще один 
QTL 14147, ассоциированный с ко-
личеством молока и локализован-
ный в островке ROH у андийской 
породы на второй хромосоме, был 
картирован в ресурсной популяции 
возвратных кроссов, полученных от 
скрещивания баранов молочной вос-
точнофризской породы и овцематок 
породы дорсет, с использованием  

95 микросателлитных локусов [19].
Авторы выявили пересечения островков ROH  

с большой группой QTL на первой (14275–14278), 
второй (13991, 13992, 14253, 14254, 14279, 
14280), шестой (13934, 13950, 14260, 14261, 
14282–14286, 14332, 14333), десятой (14292–
14295) и тринадцатой (14301) хромосомах. Эти 
QTL примечательны тем, что они были впервые 
описаны в эксперименте, проведенном в семей-
стве возвратных кроссов (авасси × меринос) × ме-
ринос, которое было заложено при участии одно-
го барана-родоначальника. Цель закладки такого 
семейства полусибсов — это идентификация QTL, 
ассоциированных с откормочной, мясной и мо-
лочной продуктивностью. Картирование прово-
дили с использованием микросателлитных локу-
сов (от 189 до 200), расположенных на аутосомах 

со средним диаметром шерстного волокна и 
впервые описанный в экспериментальной ресурс-
ной популяции из 1109 ягнят, полученных от скре-
щивания 30 баранов и 415 овцематок синтетиче-
ской породы INRA401 [14].

В островках ROH на тринадцатой хромосо-
ме у буубэй и карачаевской породы был выяв-
лен QTL 127011, ассоциированный с отложением 
жира в области хвоста. Этот QTL впервые был об-
наружен в исследованиях, посвященных поиску 
признаков отбора в отношении типа хвостов у ки-
тайских аборигенных овец [15]. Буубэй и карача-
евская — это жирнохвостые породы, поэтому этот 
QTL может быть связан с жироотложением в обла-
сти хвоста и у данных пород.

Доля QTL, ассоциированных с молочной про-
дуктивностью, была довольна высока (12%). 

Продолжение таблицы 2
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овец. В зависимости от того, какой специфиче-
ский признак изучался, у помесного потомства 
проводился сбор интересующих фенотипических 
признаков.

В первом эксперименте  [20] 510 возвратных 
кроссов были задействованы для конструирова-
ния генетической карты неравновесного сцеп
ления для идентификации QTL, в том числе QTL 
13934, связанного с живой массой, и 13950, ас-
социированного со среднесуточным приростом, 
на шестой хромосоме. Во второй работе были 
описаны новые QTL, связанные с молочной про-
дуктивностью [21]. Среди прочих были выявлены 
QTL 13991 и 13992, ассоциированные с выходом 
лактозы и количеством молока, соответственно, 
и расположенные в островках ROH в настоящей  
работе.

В третьем эксперименте животные были разде-
лены на две группы для оценки состава туловища, 
зафиксированные in vivo перед убоем в возрасте  
2 (1-я группа) и 3,5 (2-я группа) лет с помощью 
компьютерной томографии [22]. В результате ре-
грессионного анализа были выявлены 28 QTL, ас-
социированных с показателями мясной и откор-
мочной продуктивности, среди которых многие 
пересекались с островками ROH в данной работе.

Авторы этих работ предположили, что результа-
ты следует проверить в других породах с исполь-
зованием высокопроизводительных платформ для 
SNP-генотипирования. Вероятно, результаты ав-
торов, полученные на основе анализа полногеном-
ных SNP-генотипов и представленные выше, могут 
быть рассмотрены в качестве такого подтвержде-
ния, так как увеличение количества анализируе-
мых маркеров позволяет значительно повысить 
точность картирования QTL. Это было эксперимен-
тально подтверждено на примере австралийской 
популяции крупного рогатого скота красного кор-
ня: использование данных полных геномов вместо 
чипов высокой плотности в среднем дало 3%-ное 
улучшение точности картирования QTL [23].

Кроме того, ранее авторы проводили GWAS 
по поиску ассоциаций SNP с живой массой и 

размерами туловища в специально созданной 
кроссбредной популяции возвратных кроссов, 
полученных от скрещивания овцематок романов-
ской породы и F1 гибридных баранов (романов-
ская × катадин). В результате были обнаружены 
достоверные ассоциации SNP, расположенных 
внутри QTL (например, 14276, 14301 и 95793), о 
которых сообщалось выше, с размерами тулови-
ща у овец [24]. Это в свою очередь указывает на 
то, что перечисленные выше QTL представляют 
интерес для внедрения в селекционный процесс. 
Так, например, разработанные тест-системы для 
определения аллельных вариантов генов DGKH 
и PPP1R1C, ассоциированных с живой массой у 
овец и идентифицированных ранее в ходе GWAS, 
используются в маркерной селекции овец южной 
мясной породы и для отбора животных для созда-
ния новой мясной породы линяющих овец [25].

Выводы/Conclusions
На одной и той же хромосоме многие QTL были 

общими для островков ROH, имеющими несколь-
ко смещенные границы у разных пород. Можно 
предположить, что человек проводил отбор бо-
лее крупных и быстрорастущих животных для со-
здания предковых групп современных пород, по-
этому много QTL, пересекающихся с островками 
ROH, ассоциировано в той или иной мере с раз-
мерами туловища.

Проведение тонкого картирования QTL стало 
возможным с разработкой ДНК-чипов, позволяю
щих проводить одновременное генотипирование 
десятков тысяч SNP, равномерно распределен-
ных по геному. Однако большое число QTL, вклю-
ченных в базу SheepQTLdb, были картированы 
ранее с использованием панелей микросател-
литных локусов и имеют большой доверительный 
интервал.

В связи с этим настоящее исследование мо-
жет быть рассмотрено в аспекте валидации ра-
нее идентифицированных QTL, геномные вариан-
ты внутри которых могут быть рекомендованы для 
внедрения в маркерную селекцию в овцеводстве.
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