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Характеристика генетической 
резистентности к вирусу висна-маеди 
у пород овец, разводимых в России
РЕЗЮМЕ

Актуальность. Лентивирусы мелких жвачных животных (SRLV), в том числе вирус Вис-
на-Маеди (VMV) овец, — заболевания, вызывающие хронические прогрессирующие 
воспалительные процессы, поражающие нервную систему, легкие, молочную железу, 
суставы. Вирус характеризуется генетической вариабельностью, поэтому действен-
ной экономически-рентабельной терапии и вакцинации от этой болезни не существует. 
В исследованиях зарубежных авторов, посвященных данной проблеме, были установ-
лены межпородные различия в резистентности к данному вирусу. Для российских по-
род овец таких сведений практически нет. Самым достоверным маркером генетической 
устойчивости к VMV является ген овечьего трансмембранного белка 154 (TMEM154). 
Цель исследования — провести сравнительную характеристику параметров аллельно-
го разнообразия российских пород овец по SNP гена TMEM154, ассоциированного с 
генетической устойчивостью к VMV.

Методы. Материалом для исследования послужили образцы биоматериала (ткани) 
овец, содержащихся в ПЗ «Ладожский» и из биоресурсной коллекции «Банк генетиче-
ского материала домашних и диких видов животных и птицы». Генотипы овец, ассоци-
ированные с устойчивостью к VMV, определяли при помощи амплификации фрагмента 
SNP OAR17_5388531 гена TMEM154 методом ПЦР в реальном времени.

Результаты. Анализ полиморфизма гена TMEM154 показал наличие в изучаемых вы-
борках двух аллелей — C и Т и трех генотипов — ТТ, СТ и СС. Были получены данным о 
распределении генотипов, ассоциированных с устойчивостью к VMV для популяций 18 
российских пород овец.
Ключевые слова: домашние овцы, локальные породы, ген трансмембранного про-
теина 154 (TMEM154), генотип, генетическая резистентность, вирус Висна-Маеди, лен-
тивирусная инфекция
Для цитирования: Яковлева О.С., Денискова Т.Е., Кошкина О.А., Доцев А.В., Соловье-
ва А.Д., Зиновьева Н.А. Характеристика генетической резистентности к вирусу Висна-
Маеди у пород овец, разводимых в России. Аграрная наука. 2026; 409 (08): 84–94. 
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Characteristics of genetic resistance  
to Maedi-Visna in sheep breeds raised in Russia
ABSTRACT

Relevance. Small Ruminant Lentiviruses (SRLVs), including the Visna-Maedi Virus (VMV) 
in sheep, induce chronic progressive inflammation primarily targeting the nervous system, 
lungs, mammary glands, and joints. These viruses exhibit significant genetic variability, 
leading to a lack of effective therapies or vaccines at an affordable cost. Foreign research 
has identified breed-specific variations in genetic resistance to these pathogens, but such 
comparative data remain largely unexplored for Russian sheep breeds. A reliable DNA marker 
of genetic resistance to VMV infection is the ovine transmembrane protein 154 (TMEM154) 
gene. This study aimed to evaluate the allelic diversity among different Russian sheep breeds 
through targeted SNP within the TMEM154 gene linked to genetic resistance.

Methods. The study utilized biological samples (tissues) of sheep maintained at the 
Ladozhsky PZ and from the biobank repository titled “Genetic Materials Bank of Domestic 
and Wild Animals.” To identify specific mutations correlated with resistance to VMV, fragments 
encompassing the target SNP (OAR17_5388531) within the TMEM154 gene were amplified 
via RT-PCR.

Results. Analysis of TMEM154 polymorphisms uncovered two distinct alleles (C and T) along 
with their corresponding genotypes: TT, CT, and CC. Genotype distributions associated with 
resistance to the Visna-Maedi virus across eighteen diverse Russian sheep breeds have been 
documented.
Key words: Russian sheep breeds, transmembrane protein 154 gene (TMEM154), genotype, 
genetic resistance, Visna-Maedi, lentivirus infection
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Введение/Introduction
Вирус Visna/Maedi, относящийся к лентивиру-

сам мелких жвачных (SRLV), вызывает у овец и коз 
хроническое прогрессирующее заболевание (из-
вестное как вирус Висна-Маеди VMV или вирус 
прогрессирующей пневмонии овец OPPV)  [1–4]. 
Эти вирусы негативно отражаются на здоровье, 
снижают продуктивность и продолжительность 
жизни, в связи с чем являются одной из основных 
причин производственных потерь в отрасли овце-
водства  [5–7]. SRLV поражают иммунную систе-
му, инфицируя моноциты и макрофаги, что при-
водит к длительному инкубационному периоду, 
часто составляющему несколько лет [8–10]. К мо-
менту появления явных признаков болезни и ее 
диагностики уровень заражения во многих стадах 
уже превышает 50% [11]. Инфекция наносит зна-
чительный экономический ущерб: в пораженных 
восприимчивых стадах смертность может дости-
гать 30% [11], а у субклинически больных живот-
ных снижаются иммунитет, плодовитость и про-
дуктивность [12–15].

Клинические проявления SRLV-инфекций у 
овец зависят от штамма вируса и включают хро-
нические прогрессирующие воспалительные по-
ражения: пневмонию, энцефалит, мастит  [16] и 
артрит [16-19], которые в тяжелых случаях приво-
дят к гибели [1]. Основной путь заражения ягнят — 
алиментарный (через молозиво и молоко инфи-
цированных маток)  [17–20]. Также существенна 
горизонтальная передача через респираторные 
выделения  [16–21]. Роль трансплацентарного 
пути и заражения через сперму изучена недоста-
точно [22].

Вирус Висна-Маеди (VMV) впервые зарегистри-
рован в Исландии в 1939 году, предположительно 
завезен из Германии. Несмотря на явную клини-
ческую картину, долгое время проблема недооце-
нивалась [11, 22, 23]. Впоследствии заболевание 
распространилось в другие страны через тор-
говлю племенными животными, включая Данию 
(1968), Канаду (1970), Венгрию (1972), Францию 
(1976), Норвегию (1979) и Финляндию (1994) [23]. 
В настоящее время VMV распространен по все-
му миру, за исключением Исландии, Новой Зелан-
дии и Австралия, которые считаются регионами, 
свободными от VMV, но не свободными от CAEV 
(caprine arthritis-encephalitis virus  — вирус артри-
та и энцефалита у коз) [23-26]. В средиземномор-
ских странах с развитым овцеводством (Испания, 
Италия, Греция) отмечается высокая серопрева-
лентность инфекции [27]. Учитывая эти данные и 
осознавая важность проблемы, ряд европейских 
государств (включая Францию, Германию, Нидер-
ланды, Испанию, Италию и Швейцарию) внедрили 
программы по ликвидации заболевания, однако 
их эффективность оказалась ограниченной. Круп-
номасштабные национальные программы мони-
торинга редки из-за высоких финансовых затрат, 
поэтому большинство данных о распространенно-
сти вируса носят локальный характер.

Высокая генетическая изменчивость ленти-
вирусов  [28] затрудняет создание эффективных 
вакцин. Многочисленные попытки их разработ-
ки оказались безуспешными, некоторые экспе-
риментальные вакцины даже усиливали инфек-
цию  [29, 30]. Лечение лентивирусных инфекций 
антиретровирусными препаратами считается не-
рентабельным, что повышает интерес к селекции 
на генетическую устойчивости к VMV.

Геном SRLV состоит из двух цепей одноцепо-
чечной РНК (~9 т.п.н.) и содержит три структур-
ных (gag, pol, env) и три регуляторных гена (tat, 
vif, rev), фланкированных длинными терминаль-
ными повторами (LTR). На основе филогенетиче-
ского анализа генов gag и pol вирусы делятся на 
пять основных генотипических групп (A–E), ка-
ждая с несколькими подтипами [31]. Межгруппо-
вые различия в нуклеотидных последовательно-
стях достигают 25-37%, внутригрупповые (между 
подтипами) — 15–27%. [28]. В то время как гено-
типические группы A и B встречаются повсемест-
но, распространение групп C–E носит локальный 
характер [31–33].

Современные методы генетического анали-
за позволили идентифицировать потенциаль-
ные гены-кандидаты, связанные с устойчиво-
стью или восприимчивостью к VMV у домашних 
овец (Ovis aries) различных пород, такие как: ovar-
DRB1, MHC-DRB2, MHC-Class I [34-36, CCR5 [36-
38], DPPA2, DPPA4 и SYTL3  [39,40], TLR9  [41] и 
ZNF389  [42], SYTL3, GTF2H5, DYNLT1, GRIN2B, 
TMEM 232  [43], GTF2H5, DYNLT1, TMEM181, 
C19orf42/TMEM38A, NWD1, MED26, SLC35E1, 
CHERP ZNF192, ZSCAN16, ZSCAN16, ZNF165, 
ZNF389  [44], IL2, IL8, IL12β, TNFα, TLR3, TLR4, 
TLR7, TLR8, TLR9 [44].

Тем не менее, ген TMEM154 (ген трансмембран-
ного белка 154) был описан в качестве основного 
гена-кандидата, связанного с восприимчивостью/
устойчивостью к VMV [58]. Данная ассоциация по-
лучила независимое подтверждение в исследо-
ваниях различных пород овец из разных стран 
мира [38, 61–67] 

У человека описан ортолог гена TMEM154, про-
дукт которого — белок гальванин является одно-
канальным трансмембранным белком, необхо-
димым для направленной электрическим полем 
миграции отдельных быстро движущихся клеток. 
Этот белок функционирует в иммунных и в эпи-
телиальных клетках. Направленная миграция им-
мунных и эпителиальных клеток важна для их 
быстрой реакции на повреждение тканей или ин-
фекцию. Предполагается, что эндогенные элек-
трические поля, генерируемые при нарушении 
трансэпителиального потенциала кожи, играют 
важную роль в направлении клеток к местам ран, 
но как именно отдельные клетки воспринимают 
эти физические сигналы на уровне ткани остает-
ся неизвестным. При воздействии электрическо-
го поля на клетки гальванин быстро перемещает-
ся на анодную сторону клетки, и суммарный заряд 
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Таблица 1. Гены-кандидаты и SNP, ассоциированные с устойчивостью / восприимчивостью к VMV, у разных пород 
домашних овец (Ovis aries)
Table 1. Candidate genes and SNPs associated with resistance/susceptibility to VMV in different domestic sheep breeds

Ген Позиция SNP Функция Ссылка

ovar-DRB1 19:54980459

Плодовитость, иммунный ответ против различных заболеваний, компонент 
комплекса гистосовместимости MHC класса II, кодирует антиген-
презентирующие рецепторные гликопротеины, и играет важнейшую роль в 
распознавании пептидов патогенов и представлении их Т-лимфоцитам

[26, 27, 45]

CCR5 19:52961717 Хемокиновый (С-С мотив) рецептор 5 (CCR5) регулирует привлечение 
иммунных клеток при воспалении

[36-38,  
46-47]

TMEM232 5:106844551
Мутации в этом гене приводят к развитию иммунных нарушений, 
возникновению аллергического ринита, метилированные участки гена 
TMEM232 коррелируют с рассеянным склерозом

[34]

GRIN2B 3:201785779

Играет роль в болевом ответе, синаптической передаче и кластеризации 
рецепторов, Белок, кодируемый этим геном, является субъединицей канала 
NMDA-рецептора для связи между нейронами, потенциально вовлечен в 
нарушения нейроразвития

[34]

SYTL3 8:82158519

Участвует в везикулярном переносе, (Synaptotagmin-Like 3), является 
периферическим мембранным белком, который взаимодействует с RAB27A 
(RAB27A, членом семейства онкогенов RAS). RAB27A необходим для сборки 
вируса, а SYTL3 может препятствовать сборке RAB27A. Кроме того, RAB27A 
является негативным регулятором фагоцитоза и участвует в синтезе экзосом. 
Таким образом, SYTL3 может влиять на любой из этих процессов.

[30, 48]

ZNF192, ZSCAN16, 
ZSCAN16, ZNF165, 
ZNF389

20:29213047 Белки кластера цинковых пальцев, предположительно могут препятствовать 
репликации лентивирусов

[28, 31,  
35, 49] 

TMEM38A
(C19orf42) 5:6250424

Трансмембранный белок 38A, предположительно связан с упаковкой вируса, 
кодирует белок, связанный с контролем кровяного давления гладкими 
мышцами сосудов

[30]

TNFα 20: 26798126-26800865 Фактор некроза опухоли, цитокин, играющий ключевую роль в ответе 
иммунной системы на инфекционных паразитов [35, 50] 

TLR3, 
TLR4, 
TLR7, 
TLR8, 
TLR9

26:15361543-15372844;
2: 5924185-5934786;
X:10947252-10950430;
X: 10934005-10991722;
19: 48745264-48754630

Toll-подобные рецепторы, связаны с резистентностью ко многим 
инфекционным заболеваниям [35, 47, 51] 

DPPA2, DPPA4 1: 172600491 Участвуют в развитии и формировании легких, могут влиять на развитие или 
поддержание иммунной системы [28, 52]

TMEM154 17:4862358 Ген трансмембранного белка 154, функция неизвестна
[3, 29, 36, 
39, 47, 48, 
53–60]

на его внеклеточном домене служит для обеспе-
чения этой пространственной релокализации. 
Кроме того, экспрессия гальванина обеспечива-
ет направленную электрическим полем мигра-
цию эпителиальных клеток (электротаксис). Так 
же было установлено, что в нейтрофилах перерас-
пределение гальванина сопровождается измене-
ниями пространственной картины клеточного вы-
пячивания и ретракции. Сильная направленная 
реакция этих клеток исчезает при укорачивании 
внутриклеточного домена гальванина, поэтому 
предполагается, что гальванин действует как пря-
мой сенсор электрического поля, преобразуя про-
странственную информацию об электрической 
среде клетки во внутриклеточный миграционный 
аппарат. Этот механизм перераспределения сен-
сора, управляющий движением клеток, определя-
ет новую парадигму направленной миграции кле-
ток [66].

Предковый гаплотип TMEM154 у овец являет-
ся распространенным и кодирует белок-предше-
ственник из 191 аминокислоты, который расще-
пляется до зрелого белка со 161 остатком. Два 
другие гаплотипа, кодирующие изоформы поли-
пептида, также распространены у американских 
овец и вместе с предковым гаплотипом состав-
ляют более 97% в изучаемых выборках. Пред-
ковый гаплотип TMEM154 (гаплотип 3) кодиру-
ет амикнокислоту глутамат (E) в положении 35 и 

аспарагин (N) в положении 70. Гаплотип 2 имеет 
мутацию изолейцина (I) в положении 70, а гапло-
тип 1  — мутацию лизина (K) в положении 35  [5]. 
В исследовании типа «случай-контроль» с уча-
стием 130 пар овец в возрасте от 4 до 9 лет, по-
добранных по длительности контакта с инфекци-
ей, было установлено, что вероятность заражения 
у животных с одной копией гаплотипа 2 или 3 в 69 
раз выше по сравнению с гомозиготами по гапло-
типу 1 (p  <  0,0001; 95% ДИ: 12–2800) [66]. В дру-
гом исследовании, охватившем 2705 овец из трех 
штатов США (Небраска, Айдахо, Айова) без под-
бора пар, было установлено 2,85-кратное уве-
личение относительного риска заражения у осо-
бей с гаплотипами 2 и 3 относительно гомозигот 
по гаплотипу 1 [58]. Также были обнаружены две 
встречающиеся в природе делеционные мутации 
TMEM154, R4A(delta53) и E82Y(delta82), которые, 
как было предсказано, блокируют функцию белка. 
Особи, гомозиготные по R4A(delta53), оставались 
здоровыми, продуктивными и неинфицированны-
ми, несмотря на длительный период значительно-
го воздействия [67]. 

Помимо связи с восприимчивостью к инфекции 
OPPV, TMEM154 также связан с провирусной на-
грузкой у овец пород рамбулье (Rambouillet), по-
липей (Polypay) и Колумбия (Columbia) в США [39]. 
Результаты предыдущих исследований указывают 
на потенциальную эффективность селекционной 
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выбраковки овец, несущих аллели восприимчиво-
сти TMEM154, как метода контроля распростране-
ния OPPV и защиты отар от повторного заражения.

На основании вышеизложенного, становится 
очевидным, что широкое распространения хро-
нических лентивирусных инфекций (SRLV), сни-
жающих продуктивность и увеличивающих смерт-
ность животных, обусловливает значительные 
экономические потери в овцеводстве. Тогда как 
изучение генетических маркеров устойчивости, 
таких как ген TMEM154, позволит разработать эф-
фективные стратегии селекции устойчивого пого-
ловья, что особенно важно в условиях отсутствия 
действенных вакцин и методов лечения.

Несмотря на значительный объем зарубеж-
ных исследований SRLV, до настоящего времени 
не проводился систематический мониторинг рос-
сийских пород овец на наличие данной инфекции. 
В связи с этим, проведение масштабного скри-
нинга поголовья с целью контроля распростране-
ния лентивирусов представляется важнейшей за-
дачей для развития отечественного овцеводства.

Цель исследования  — охарактеризовать ге-
нетическую структуру российских пород овец по 
маркеру TMEM154 (SNP OAR17_5388531) и сопо-
ставить полученные частоты аллелей с данными 
литературы для предварительной оценки потен-
циальной предрасположенности пород к вирусу 
Висна-Маеди (VMV).

Материал и методы исследования /
Material and methods
В качестве материала для исследования были 

использованы образцы биоматериала (ткань), по-
лученные от овец, содержащихся в ПЗ «Ладож-
ский», а также образцы ткани от представителей, 
имеющиеся в биоресурсной коллекции «Банк гене-
тического материала домашних и диких видов жи-
вотных и птицы» ФГБНУ ФИЦ ВИЖ им. Л.К. Эрнста 
(зарегистрирован Минобрнауки РФ № 498808): 
южная мясная (n  =  110), эдильбаевская (n  =  49), 
калмыцкая (n = 30), карачаевская (n = 56). лезгин-
ская (n  =  103), тувинская короткожирнохвостая 
(n  =  43), горно-алтайская (n  =  24), куйбышевская 
(n = 96), горная дагестанская (n = 30), грозненская 
(n = 42), сальская (n = 48), монгольская (n = 68), осе-
тинская (n = 63), волгоградская (n = 42), катумская 
(n = 13), тушинская (n = 27), кулундинская (n = 31), 
андийская (n = 27).

Выделение ДНК для со-
здания банка ДНК овец осу-
ществлялось с использовани-
ем набора «ДНК-Экстран-2» 
(ЗАО «Синтол», Россия) со-
гласно стандартному прото-
колу производителя. Измере-
ние концентрации и проверка 
чистоты, исследуемой ДНК 
проведено с использовани-
ем приборов NanoDrop 8000 
(Thermo Fisher Scientific, США) 

и Quibit 4.0 (Thermo Fisher Scientific, США). Чисто-
та образцов определена на основе соотношений 
A260/280 и A260/230, характеризующих оптиче-
скую плотность раствора при длинах волн 260 нм 
и 280 нм, 260 нм и 230 нм, соответственно.

Постановка полимеразной цепной реакции в 
реальном времени (RT-PCR) SNP OAR17_5388531 
(rs414338245) была проведена согласно экспери-
ментально подобранному составу реакционной 
смеси с оптимальными условиями проведения 
ПЦР  [68] на амплификаторе Applied Biosystems 
QuantStudio 5(США). 

В проводимом исследовании также были ис-
пользованы данные генотипирования по SNP 
OAR17_5388531 (rs414338245), полученные в рам-
ках выполнения предыдущих исследований  [53], 
SNP- профили были сгенерированы с использова-
нием ДНК-чипов Ovine SNP50 BeadChip (Illumina, 
San Diego, США) и Ovine Infinium® HD SNP BeadChip 
(600 K SNPs) (Illumina, San Diego, США).

Для популяционно-генетической характеристи-
ки групп изучаемых пород овец были определены 
параметры аллельного разнообразия, а именно 
распределение частот аллелей и генотипов фраг-
мента гена TMEM154 с использованием критерия 
Харди-Вайнберга и применением программного 
обеспечения GenAIEx v. 6.5. (© Peakall and Smouse 
(2012), Австралия) [69]. 

Результаты и обсуждение / 
Results and discussion
Анализ полиморфизма гена TMEM154 пока-

зал наличие в изучаемых выборках овец двух ал-
лелей — C и Т и трех генотипов - ТТ, СТ и СС. На 
рисунке 1 представлены многопараметрические 
графики результатов ПЦР-РВ для трех выявлен-
ных генотипов (ТТ, СТ и СС).

В таблице 2 представлены данные о частотах 
встречаемости аллелей (C и T) фрагмента гена 
TMEM154, ассоциированного с восприимчиво-
стью к вирусу Висна-Маеди, у овец из 18 пород.

Согласно исследованиям Heaton и др.  [5], 
было установлено, что аллель С в положении 
SNP OAR17_5388531 находится в сильном не-
равновесии по сцеплению (LD) с аллелем E35 
(глутаминовая кислота), который кодирует вы-
соковосприимчивые гаплотипы 2 и 3. Следова-
тельно, именно аллель С маркирует повышенную 

Рис. 1. Многопараметрические графики фрагмента гена TMEM154
Fig. 1. Multiparameter plots of the TMEM154 gene fragment
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частоту аллеля T (ассоциированного, по данным 
литературы, с устойчивостью [5]) продемонстри-
ровали породы: кулундинская (85,48%), сальская 
(63,54%), дагестанская горная (63,33%) и гроз-
ненская (63,10%). Наиболее высокую частоту ал-
леля C (связанного в зарубежных исследованиях с 
восприимчивостью) показали породы: тушинская 
(100%), андийская черная (98,15%), монголь-
ская (93,38%), тувинская короткожирнохвостая 
(95,35%), калмыцкая (93,33%) и эдильбаевская 
(92,86%). Наглядно распределение частот пред-
ставлено на рисунке 2.

Согласно исследованиям Heaton и др. (2013), 
гаплотип TMEM154, кодирующий глутаминовую 
кислоту в положении 35 (E35), ассоциирован с по-
вышенной восприимчивостью к SRLV и широко 
распространен в мировых популяциях [5, 29, 42]. 
Полученные частоты аллелей соответствуют дан-
ным мировых исследований, где аллель C ассоци-
ирован с гаплотипом E35 и повышенной воспри-
имчивостью. Однако для российских популяций 
эта ассоциация требует дальнейших исследова-
ний для подтверждения. Полученные в исследо-
вании данные демонстрируют сходную картину: 
аллель C преобладает в большинстве изученных 
российских пород, что согласуется с глобаль-
ной распространенностью этого маркера. Поро-
ды с частотой C более 90% (тушинская, андий-
ская черная, монгольская, тувинская, калмыцкая, 
эдильбаевская) могут рассматриваться как по-
тенциально предрасположенные и заслужива-
ют приоритетного внимания при планировании 
эпизоотологического мониторинга. В то же вре-
мя кулундинская, сальская, дагестанская горная 
и грозненская породы, имеющие высокие часто-
ты аллеля T (63–85%), ассоциированного с K35, 

Таблица 2. Распределение частот встречаемости 
аллелей фрагмента гена TMEM154, связанного с 
восприимчивостью к вирусу Висна-Маеди у овец 
Table 2. Distribution of allele frequencies of the TMEM154 
gene fragment associated with susceptibility to the Visna-
Maedi virus in sheep

Порода n
Частота аллеля 

С Т

андийская 27 98,15% 1,85%

волгоградская 42 52,38% 47,62%

горноалтайская 24 60,42% 39,58%

грозненская 42 36,91% 63,10%

дагестанская горная 30 36,67% 63,33%

калмыцкая 30 93,33% 6,67%

карачаевская 56 79,46% 20,54%

катумская 13 84,62% 15,39%

куйбышевская 96 53,13% 46,88%

кулундинская 31 14,52% 85,48%

лезгинская 103 85,44% 14,56%

монгольская 68 93,38% 6,62%

осетинская 63 81,75% 18,25%

сальская 48 36,46% 63,54%

тувинская короткожирнохвостая 43 95,35% 4,65%

тушинская 27 100% 0

эдильбаевская 49 92,86% 7,14%

южная мясная 110 54,09% 45,91%

восприимчивость к вирусу Висна-Маеди. В то вре-
мя как аллель T связан с аллелем K35 (лизин) — 
защитным гаплотипом 1, таким образом, именно 
наличие аллеля T ассоциировано с пониженной 
восприимчивостью (устойчивостью).

В результате проведенного исследования 
установлено доминирование аллеля C в иссле-
дуемых популяциях овец. Наиболее высокую 

Рис. 2. Распределение частот аллелей фрагмента гена TMEM154, связанного с восприимчивостью к вирусу Висна-Маеди у 
овец
Fig. 2. Distribution of allele frequencies of the TMEM154 gene fragment associated with susceptibility to the Visna-Maedi virus in 
sheep
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Рис. 3. Распределение частот генотипов фрагмента гена TMEM154, связанного с восприимчивостью к вирусу Висна-Маеди 
у овец
Fig. 3. Distribution of genotype frequencies of the TMEM154 gene fragment associated with susceptibility to the Visna-Maedi virus in 
sheep

являются перспективными кандидатами для даль-
нейшей валидации их устойчивости и могут быть 
использованы в селекционных программах толь-
ко после подтверждения ассоциации на россий-
ском материале с учетом инфекционного статуса 
животных.

Распределение частот аллелей фрагмента гена 
TMEM154, связанного с восприимчивостью к ви-
русу Висна-Маеди, у анализируемых популяций 
овец детально изложено в таблице 3 и отображе-
но графически на рисунке 3.

Интерпретация полученных частот геноти-
пов проведена на основе ассоциаций, установ-
ленных для иностранных популяций [5]. Прямые 
выводы об устойчивости или восприимчивости 
российских пород требуют дополнительной ва-
лидации с учетом инфекционного статуса живот-
ных. С учетом этого ограничения, распределение 
пород по частотам генотипов выглядит следую-
щим образом:

Наибольшую долю гомозигот СС (генотип, ас-
социированный с восприимчивостью) имеют ту-
шинская (100%), андийская черная, тувинская ко-
роткожирнохвостая, калмыцкая, эдильбаевская и 
монгольская породы (от 85,71% до 100%). У этих 
пород гомозиготный генотип ТТ отсутствует, а ча-
стота гетерозигот СТ не превышает 14,29%.

Промежуточное положение занимают вол-
гоградская, осетинская и южная мясная поро-
ды с долей СС от 28,57% до 44,45%, частотой СТ 
47,62–52,38% и наличием генотипа ТТ (от 3,17% 
до 23,81%).

Наименьшую долю генотипа СС (от 0% до 
14,58%) и наибольшую частоту генотипа ТТ (ас-
социированного с устойчивостью) демонстриру-
ют кулундинская, сальская, дагестанская горная, 

Таблица 3. Распределение частот встречаемости 
генотипов гена TMEM154 на выбранные популяции 
Table 3. Distribution of the frequencies of TMEM154 gene 
genotypes in selected populations

Порода n
Доля животных с генотипом

СС СТ ТТ

андийская 27 96,30% 3,70% 0

волгоградская 42 28,57% 47,62% 23,81%

горноалтайская 24 50,00% 20,83% 29,17%

грозненская 42 11,90% 50,00% 38,10%

дагестанская горная 30 10,00% 50,00% 40,00%

калмыцкая 30 86,67% 13,33% 0

карачаевская 56 66,07% 28,57% 5,36%

катумская 13 69,00% 31,00% 0

куйбышевская 96 14,58% 77,08% 8,34%

кулундинская 31 0 32,26% 67,74%

лезгинская 103 73,00% 24,00% 2,00%

монгольская 68 86,76% 13,24% 0

осетинская 63 44,45% 52,38% 3,17%

сальская 48 14,58% 43,75% 41,67%

тувинская 
короткожирнохвостая 43 90,70% 9,30% 0

тушинская 27 100% 0 0

эдильбаевская 49 85,71% 14,29% 0

южная мясная 110 29,09% 51,82% 19,09%

грозненская и куйбышевская породы. Особен-
но выделяется кулундинская порода, у которой 
генотип СС отсутствует, а частота ТТ достигает 
67,74%, что делает ее наиболее перспективным 
объектом для дальнейших исследований по вали-
дации устойчивости.
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В таблице 4 и на рисунке 4 сопоставлены ожи-
даемые и наблюдаемые частоты встречаемости 
генотипов СС, СТ и ТТ.

Для подавляющего большинства пород от-
клонения наблюдаемых частот от ожидаемых не 
достигают статистически значимого уровня. В 
частности, равновесие Харди–Вайнберга соблю-
дается у андийской, волгоградской, грозненской, 
дагестанской горной, калмыцкой, карачаевской, 
катумской, кулундинской, лезгинской, монголь-
ской, осетинской, сальской, тувинской коротко-
жирнохвостой, эдильбаевской и южной мясной 
пород. Это свидетельствует о том, что в данных 
популяциях скрещивание происходит случайным 
образом, отсутствует выраженное давление отбо-
ра по изучаемому локусу. Такие породы являются 
генетически стабильными и пригодны для даль-
нейших популяционно-генетических исследова-
ний и селекционных программ.

Однако для двух пород (горноалтайская и куй-
бышевская) выявлены статистически значимые 
отклонения от равновесия Харди–Вайнберга. Для 
горноалтайской породы отмечено статистически 
значимое отклонение от равновесия Харди–Вай-
нберга, проявляющееся в дефиците гетерозигот 
при избытке обеих гомозигот, что может указы-
вать на инбридинг или подразделенность популя-
ции. У куйбышевской породы, напротив, выявлен 
избыток гетерозигот при дефиците обеих гомози-
гот, что характерно для миграции или межпород-
ного скрещивания. Для тушинской породы расчет 
равновесия Харди–Вайнберга не проводился вви-
ду мономорфности локуса.

Таким образом, абсолютное большинство изу-
ченных пород (15 из 17) находятся в состоянии ге-
нетического равновесия по локусу TMEM154, что 

Таблица 4. Частота встречаемости генотипов гена 
TMEM154 у исследуемых популяций овец
Table 4. Frequency of occurrence of TMEM154 gene 
genotypes in the studied sheep populations

Порода n

Частота встречаемости генотипа

Д
ос

то
ве

рн
ос

ть

СС СТ ТТ

Ожидаемая 
/наблюдаемая

Ожидаемая /
наблюдаемая

Ожидаемая /
наблюдаемая

андийская 27 26 26 0,9 1 0 0

волгоградская 42 11,5 12 20,9 20 9,5 10

горноалтайская 24 3,7 7 11,4 5 8,7 12 ***

грозненская 42 5,7 5 19,5 21 16,7 16

дагестанская 
горная 30 4,03 3 13,9 16 12,03 11

калмыцкая 30 26,1 26 3,7 4 0,13 0

карачаевская 56 35,4 36 18,3 17 2,4 3

катумская 13 9,3 9 3,3 4 0,3 0

куйбышевская 96 27 17 47,8 74 21,09 8 ***

кулундинская 31 0,6 0 7,6 9 22,6 22

лезгинская 103 59,29 59 26,63 26 2,18 2

монгольская 68 0,87 59 0,12 9 0,01 0

осетинская 63 42,09 42 18,8 19 2,09 2

Сальская 48 6,3 7 22,2 21 19,3 20

тувинская 
короткожирно-
хвостая

43 39,09 39 3,81 4 0,09 0

тушинская 27 – 27 – 0 – 0

эдильбаевская 49 42,25 42 6,5 7 0,25 0

южная мясная 110 32,184 31 54,632 57 23,184 22
Примечание: *** p  <  0,001

Рис. 4. Распределение ожидаемых и наблюдаемых частот генотипов фрагмента гена TMEM154, связанного с восприимчи-
востью к вирусу Висна-Маеди у овец
Fig. 4. Distribution of expected and observed genotype frequencies of the TMEM154 gene fragment associated with susceptibility to 
the Visna-Maedi virus in sheep

подтверждает случайный характер скрещивания 
и отсутствие выраженного отбора. В то же время 
выявленные отклонения у горноалтайской и куй-
бышевской пород требуют дополнительного ис-
следования с увеличением выборок и привлече-
нием данных о родословных для установления 
точных причин нарушения равновесия Харди–
Вайнберга.
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Выводы/Conclusion
По результатам проведенного генотипиро-

вания по SNP OAR17_5388531 гена TMEM154 у 
большинства изученных российских пород овец 
выявлено преобладание аллеля C, который, по 
данным зарубежных исследований  [5], ассо-
циирован с восприимчивостью к вирусу Вис-
на-Маеди. Это соответствует глобальной тен-
денции распространенности данного маркера. 
Лишь у четырех пород  — кулундинской, саль-
ской, дагестанской горной и грозненской — от-
мечена высокая частота аллеля T (ассоцииро-
ванного с устойчивостью), что выделяет их как 
потенциально ценные для дальнейших иссле-
дований.

Вместе с тем, следует подчеркнуть, что все вы-
воды о восприимчивости или устойчивости ос-
нованы на зарубежных ассоциациях и требуют 
подтверждения на российских популяциях с уче-
том инфекционного статуса (серологическим или 
ПЦР-статусом).

В связи с этим, полученные данные носят пред-
варительный характер. Для внедрения маркер-о-
риентированной селекции требуется увеличение 
выборок и валидация ассоциации на российских 
популяциях с учетом распространенных штаммов 
вируса. На данном этапе генетический скрининг 
допустим только как вспомогательный инстру-
мент для отбора кандидатов в углубленные иссле-
дования, но не как основа селекционных решений.
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