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Аннотация. Одним из современных и наиболее эффективных методов поиска 

полиморфизмов и генов, связанных с хозяйственно значимыми признаками, яв-
ляется полногеномный поиск ассоциаций (GWAS Genome-Wide Association 
Study). GWAS помогает определить те гены, на которые следует обратить внима-
ние в дальнейших исследованиях и, в результате, подтвердить или опровергнуть 
их влияние на продуктивные качества с использованием других методов. В ра-
боте представлены данные, полученные при проведении GWAS для показателя 
«глубина груди» у овец Северокавказской мясо-шерстной породы. Генотипиро-
вание животных проведено с использованием ДНК-биочипов Ovine Infinium HD 
BeadChip 600K. Контроль качества генотипирования и GWAS проведены с помо-
щью программного обеспечения PLINK V.1.07. Визуализация и построение гра-
фиков выполнены с использованием пакета «QQman» на языке программирова-
ния «R». В результате проделанной работы выявлено 14 однонуклеотидных по-
лиморфизмов (SNP Single Nucleotide Polymorphism), преодолевших порог досто-
верности – log10(p) = 5. Один из полиморфизмов локализован в экзоне, четыре – в ин-
тронах, ещё один в upsream-области генов, остальные семь – в межгенных областях. 
В результате проведённых исследований мы можем предложить 9 новых генов-кан-
дидатов, ассоциированных с глубиной груди овец. Среди них 4 lincRNA гена с пока 
ещё не известными функциями. Остальные 5 генов кодируют белки: SSBP3, SATB1, 
SLC44A3, ADGRV1 и MS4A14. При этом ген SLC44A3 в ранее проведенных исследо-
ваниях указывался как ассоциированный с продуктивными признаками у овец. Пред-
лагаемые гены-кандидаты выполняют важные функции, однако нужны дальнейшие 
исследования, которые могли бы установить их влияние на мясную продуктивность 
овец. Обнаруженные нами SNP могут быть использованы как молекулярные маркеры 
при генотипировании секвенированием. 

Ключевые слова: овцеводство, Северокавказская мясо-шерстная порода, 
полногеномный поиск ассоциаций, однонуклеотидные замены, GWAS, SNP, 
гены-кандидаты 
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Summary. Increasing the meat productivity of existing sheep breeds is one of the 
most important tasks of sheep breeding. One of the modern and most effective methods 
for searching for polymorphisms and genes associated with economically significant 
traits is the Genome-Wide Association Study (GWAS). Sheep are characterized by ex-
tremely high ecological plasticity. As a result, genetic markers of productivity may dif-
fer between breeds, which is associated with the characteristics of the environmental 
conditions where they were bred. In this regard, it is relevant to search for new candi-
date genes in sheep breeds adapted to local conditions. One of these breeds is the 
Severocavcazskaya sheep breed, bred in the arid steppes of Southern Russia. For her 
character, the meat productivity is quite high for her class. Thus, breeding rams have 
an average weight of more than 100 kg, and bright ones - 60 kg. The dispersion of the 
phenotype of meat forms among representatives of the breed indicates genetic diversity 
and the possibility of further selection in the direction of increasing meat productivity. 
One of the important parameters of meat productivity is depth of chest, which reflects 
the degree of development of the chest. Thus, the purpose of this study was to search 
for Single Nucleotide Polymorphism (SNP) and candidate genes associated with depth 
of chest in Severocavcazskaya sheep breed. 

The object of the study were rams (n = 50) of the Severocavcazskaya sheep breed 
at the age of 12 months. The animals were clinically healthy, kept in optimal conditions 
that met zootechnical standards and zoohygienic requirements, and were not shorn. Ge-
nomic DNA was obtained from blood samples collected aseptically from the jugular 
vein using the Pure Link Genomic DNA MiniKit (Invitrogen Life Technologies, USA) 
according to the manufacturer's protocol. Animal genotyping was carried out using 
Ovine Infinium HD BeadChip 600K DNA biochips (Illumina Inc., California, USA) in 
accordance with the manufacturer's protocol. Initial processing of genotyping results 
was carried out using the Genome Studio 2.0 program (Illumina Inc., California, USA). 
Quality control of genotyping was performed using the PLINK V.1.07 program. Sam-
ples with the number of detected SNPs (Call Rate) more than 0.95 were included in 
data processing. Of the 606.006 SNPs, 562.549 polymorphisms were used for further 
analysis. Genome-wide association study were performed using PLINK V.1.07 soft-
ware, function - assoc. Differences were considered significant when -log10(p) > 5. Vis-
ualization and plotting were carried out using the “QQman” package in the R program-
ming language. The search for the nearest candidate genes was performed in an area of 
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250,000 bp. around SNPs that showed significant differences in occurrence among an-
imals of the studied groups. Mapping of single nucleotide substitutions was carried out 
using the Oar_v3.1 genome assembly. Gene annotations were performed using the En-
semble Genome Browser (www.ensembl.org) and Genome Data Viewer 
(www.ncbi.nlm.nih.gov). 

As a result of a genome-wide association study, it was possible to identify poly-
morphisms associated with the “depth of chest” parameter. As a result, 14 SNPs were 
found that passed the significance threshold of -log10(p) = 5 (See Fig. 1). These poly-
morphisms are found on chromosomes 1, 5, 9 and 15. SNPs with significant associa-
tions were selected for candidate gene searches. One of the polymorphisms is localized 
in an exon, four in introns, another in the upsream region of genes, and the remaining 
seven in intergenic regions (See Table 1). On chromosomes 1 and 9, we identified 7 sub-
stitutions in intergenic regions (5 on chromosome 1, two on chromosome 9); the genes 
closest to them belong to the lincRNA group (long non-coding intergenic RNA). At the 
same time, the distance from genes to SNP varied from 13025 nucleotide pairs in 
rs416093141 to 222747 in rs426975931. There are 4 such genes in total:  
ENSOARG00000025606, ENSOARG00000025607, ENSOARG00000025510 and  
ENSOARG00000026528. LincRNAs are involved in the regulation of gene expression, 
epigenetic mechanisms, and cell differentiation, although they themselves do not en-
code any proteins. In sheep, the influence of this group of genes on lipid metabolism 
and, most importantly, on muscle growth during embryonic development and in the 
postembryonic period has been revealed. In addition to five substitutions in intergenic 
regions on chromosome 1, 4 more SNPs were identified that were reliably associated 
with the trait under study. Polymorphism rs401698065, which is located in the intron 
of the SSBP3 gene. The SSBP3 expression product is capable of binding to DNA, par-
ticipating in the regulation of transcription. The closest gene to SNP rs408075804 is 
SATB1. It is a homeobox gene involved in chromatin organization and transcription. 
Two polymorphisms on chromosome 1 are associated with the SLC44A3 gene: 
rs421246568 is located in the upsream region of this gene, and rs414249944 is in the 
intron. The protein encoded by SLC44A3 is presumably localized in the plasma mem-
brane of cells and is a transport protein. In previous studies, it was indicated as associ-
ated with important productive traits in sheep, such as slaughter weight, birth weight, 
muscle eye width and some others. On chromosome 5, the rs414906974 substitution 
was identified, located in the intron of the ADGRV1 gene. The product of this gene is a 
membrane receptor and, according to some researchers, is associated with the regula-
tion of autophagy. Two SNPs were identified on chromosome 15: rs409835265 and 
rs421657104. Both polymorphisms are located in the MS4A14 gene in the intron and 
exon, respectively. The MS4A gene group encodes membrane hydrophobic proteins. 
MS4A14 in humans is expressed mainly in the testes and spleen. The exact function of 
this gene has not yet been identified. As a result of our research, we can propose 9 new 
candidate genes associated with sheep depth of  chest. Among them are 4 lincRNA 
genes with as yet unknown functions. The remaining 5 genes encode proteins: SSBP3, 
SATB1, SLC44A3, ADGRV1 and MS4A14. The 14 SNPs we discovered can be used 
as molecular markers in the selection of sheep of the Severocavcazskaya sheep breed. 

The article contains 3 Figures, 2 Table, 35 References. 
Keywords: sheep breeding, Severocavcazskaya sheep breed, genome wide associ-

ation study, single nucleotide polymorphism, GWAS, SNP, candidate genes 
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Введение 
 

В настоящее время из-за возросшего спроса на баранину активно разви-
вается мясное овцеводство. Поэтому повышение мясной продуктивности 
имеющихся пород – это одна из важнейших задач животноводства. Пер-
спективным подходом для её решения в короткое время является использо-
вание методов маркер-ассоциированной селекции по аллелям генов, влияю-
щих на мясную продуктивность. Ранее проведенные исследования выявили 
ряд генов, связанных с количественными и качественными признаками мяс-
ной продуктивности овец. Это MSTN (myostatin) [1, 2], MYOD1 (myogenic 
differentiation 1) [3], FST (follistatin) [4] и др. Однако известно, что в развитии 
мышечной ткани принимает участие множество белков и ферментов, мно-
гие из которых на данный момент не выявлены. Связано это с тем, что вли-
яние отдельных генов на количественные признаки может быть невелико. 
Дополнительную сложность вносит большая роль факторов внешней среды 
на показатели мясной продуктивности [5]. 

Одним из современных и наиболее эффективных методов поиска данных 
генов является полногеномный поиск ассоциаций (GWAS Genome-Wide As-
sociation Study). Он основывается на обработке результатов генотипирова-
ния животных, проведённого с использованием ДНК-биочипов [6, 7]. Ре-
зультатом таких исследований является выявление генов-кандидатов, кото-
рые предположительно могут влиять на мясную продуктивность животных. 
При этом одни из предложенных генов могут быть хорошо изучены и вы-
полнять функции, теоретически влияющие на продуктивность, функции 
других могут быть ещё не известны [8]. Эти работы помогают определить 
те гены, на которые следует обратить внимание в дальнейших исследова-
ниях, в результате чего подтвердить или опровергнуть их влияние на про-
дуктивные качества с использованием других методов. В последние годы 
исследования с применением GWAS у овец набирают популярность. Так, у 
исландских овец выявлено 13 генов-кандидатов, ассоциированных с форми-
рованием мышц [8]. У французских популяций овец удалось обнаружить 
7 генов-кандидатов, ассоциированных с ростом и телосложением [9].  
У ханьских пород овец (Китай) нашли 4 гена-кандидата, которые связаны с 
особенностями отложения жира в хвосте [10]. Активно применяется GWAS 
в различных странах Латинской Америки для исследования местных кре-
ольских пород [5]. Уже определены многие геномные регионы и гены-кан-
дидаты, ассоциированные с экономически важными признаками [11]. 

Стоит отметить, что метод генотипирования с использованием биочипов 
позволяет исследовать лишь небольшую часть генома (около 0,022% для ге-
нома овец). Естественно, что в этом случае вероятность выявить замены, 
влияющие на формирование исследуемого признака, невелика. Однако не-
которые из обнаруженных таким методом полиморфизмов могут быть сцеп-
лены со значимыми мутациями в ближайших генах или регуляторных обла-
стях. 
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Овцы отличаются чрезвычайно высокой экологической пластичностью. 
В результате генетические маркеры продуктивности могут отличаться у раз-
ных пород, что связано с особенностями условий внешней среды, где они 
были выведены. В связи с этим актуальным является поиск новых генов-
кандидатов у пород овец, адаптированных к местным условиям [12]. 

Одной из таких пород является Северокавказская мясо-шерстная, выве-
денная в условиях засушливых степей юга России. Для неё характерна до-
статочно высокая мясная продуктивность для своего класса. Так, бараны-
производители имеют среднюю массу более 100 кг, а ярки – 60 кг. Диспер-
сия фенотипа мясных форм у представителей породы указывает на генети-
ческое разнообразие и возможность дальнейшей селекции в направлении 
повышения мясной продуктивности [13]. 

Для прижизненной оценки мясной продуктивности овец используются 
промеры, характеризующие экстерьерно-конституциональные особенности 
животных. Одним из таких промеров является глубина груди, отражающая 
степень развития грудной клетки и связанная с показателями выхода бара-
нины [14]. В связи с этим целью настоящего исследования являлся поиск 
однонуклеотидных полиморфизмов (SNP Single Nucleotide Polymorphism) и 
генов-кандидатов, ассоциированных с глубиной груди у овец Северокавказ-
ской мясо-шерстной породы. Это позволит определить гены, на которые 
следует обратить внимание в дальнейших исследованиях и, в результате, 
подтвердить или опровергнуть их влияние на продуктивные качества с ис-
пользованием других методов.  

 
Материалы и методики исследования 

 
Исследования выполнены на базе лабораторий Всероссийского научно-

исследовательского института овцеводства и козоводства – филиала 
ФГБНУ «Северо-Кавказский федеральный научный аграрный центр» и 
ФГБОУ ВО «Ставропольский государственный аграрный университет». 

Объектом исследования послужили бараны Северокавказской мясо-
шерстной породы (n = 50) в возрасте 12 месяцев, разводимые в СПК «Пле-
менной завод Восток» Степновского района Ставропольского края. Все жи-
вотные на момент исследования были клинически здоровы и содержались в 
оптимальных условиях, отвечающих зоотехническим нормам и зоогигиени-
ческим требованиям, не стрижены [15]. 

У баранов проводился забор крови из ярёмной вены в асептических усло-
виях при помощи набора Pure Link Genomic DNA MiniKit (Invitrogen Life 
Technologies, США) согласно протоколу производителя. Образцы крови ис-
пользовались для выделения геномной ДНК. Животных генотипировали 
при помощи ДНК-биочипов Ovine Infinium HD BeadChip 600K (IlluminaInc., 
Калифорния, США) в соответствии с протоколом производителя. Первич-
ная обработка результатов проводилась с помощью программы Genome 
Studio 2.0 (IlluminaInc., Калифорния, США). 
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При помощи программы PLINK V.1.07 проводился контроль качества ге-
нотипирования. В обработку данных включались образцы с показателем ко-
личества обнаруженных SNP (Call Rate) более 0,95. Из 606 006 SNP для 
дальнейшего анализа использовались 562 549 полиморфизмов. 

Полногеномный поиск ассоциаций выполняли с помощью программного 
обеспечения PLINK V.1.07, функция – assoc [16]. Достоверными считали 
различия при –log10(p) > 5. Построение графиков и визуализацию произво-
дили с применением пакета «QQman» на языке программирования R. 

Картирование однонуклеотидных полиморфизмов проводилось на 
сборке генома Oar_v3.1 с помощью геномного браузера Ensemble 
(www.ensembl.org). Гены-кандидаты искали в области 250 000 п.н. вокруг 
SNP, показавших достоверные различия по встречаемости среди животных 
исследуемых групп. В пределах этой области нуклеотиды наследуются вме-
сте с вероятностью не менее 99,5%. Аннотации генов выполнялись с помо-
щью геномных браузеров Ensemble (www.ensembl.org) и Genome Data 
Viewer (www.ncbi.nlm.nih.gov). 

 
Результаты исследования и их обсуждение 

 
Параметр «глубина груди» у исследованных животных находился в пре-

делах от 32 до 39 см (рис. 1) с медианным значением 36 см. 

 
 

Рис. 1. Глубина груди у исследованных особей  
Северокавказской мясо-шерстной породы 

[Fig. 1. Depth of chest of studied specimens of the Severocavcazskaya sheep breed] 
 
Проведённое полногеномное ассоциативное исследование позволило 

выявить полиморфизмы, ассоциированные с параметром «глубина груди». 
В результате обнаружилось 14 SNP, преодолевших порог достоверности  
–log10(p) = 5 (рис. 2). Эти полиморфизмы находятся на 1, 5, 9 и 15-й хромосомах. 
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Рис. 2. Манхэттенский график результатов GWAS с набором значений –log10(p)  
для исследуемых SNP. Горизонтальная линия обозначает порог достоверности разли-

чий при значении –log10(p) = 5 
[Fig. 2. Manhattan plot of GWAS results with a set of -log10(p) values for the SNPs of interest.  

The horizontal line indicates the threshold for significance of differences at -log10(p) = 5] 
 
Результаты оценки распределения достоверностей различий отмечены 

на показанном ниже квантиль-квантиль графике. Отклонение от теоретиче-
ски ожидаемого распределения в случае подтверждения нулевой гипотезы 
наблюдается, начиная с –log10(р) > 5 (рис. 3). 

 

 
Рис. 3. Q-Q график для вероятностей распределения достоверности оценок  

однонуклеотидных полиморфизмов 
[Fig. 3. Q-Q plot for the probability distribution of confidence in single nucleotide  

polymorphism estimates] 
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SNP, имеющие достоверные ассоциации, были выбраны для поисков ге-
нов-кандидатов. Один из полиморфизмов локализован в экзоне, четыре – в 
интронах, ещё один в upsream-области генов, остальные – в межгенных об-
ластях (табл. 1). 

 
Таблица 1 [Table 1] 

Характеристики однонуклеотидных замен, ассоциированных с глубиной груди  
у овец Северокавказской мясо-шерстной породы 

[Characteristics of single nucleotide substitutions associated with chest depth in sheep  
of the Severocavcazskaya sheep breed] 

 

№ SNP 

Хромосома/
позиция 
[Chromo-
some/posi-

tion] 

Аллели 
[Allels] 

Частота  
аллеля 

[Allele fre-
quency] 

P 
Ген/расстояние до гена  

в п.н. 
[Gene/distance to gene in bp] 

1 rs416093141 1/206830255 T/C 0,59 5.652e-07 ENSOARG00000025606/25 833 
ENSOARG00000025607/13 025 

2 rs401698065 1/28488420 G/A 0,52 2.877e-06 SSBP3/intron 
3 rs417611882 9/41678970 T/C 0,43 3.438e-06 ENSOARG00000026528/222 665 
4 rs426975931 9/41679052 G/A 0,38 3.438e-06 ENSOARG00000026528/222 747 

5 rs411888227 1/206821266 T/C 0,81 5.655e-06 ENSOARG00000025606/16 844 
ENSOARG00000025607/22 014 

6 rs414906974 5/87740412 C/T 0,75 7.235e-06 ADGRV1/intron 
7 rs408075804 1/273751395 T/C 0,66 8.773e-06 SATB1/151 283 
8 rs403781069 1/13079581 C/T 0,40 9.251e-06 ENSOARG00000025510/182 455 
9 rs426474854 1/13081385 C/T 0,50 9.251e-06 ENSOARG00000025510/184 259 
10 rs403233133 1/13100830 C/T 0,57 9.417e-06 ENSOARG00000025510/203 704 
11 rs421246568 1/71108553 G/A 0,52 9.759e-06 SLC44A3/upsream 
12 rs414249944 1/71191982 C/T 0,39 9.759e-06 SLC44A3/intron 
13 rs409835265 15/80188720 A/G 0,37 9.759e-06 MS4A14/intron 
14 rs421657104 15/80190148 T/C 0,34 9.759e-06 MS4A14/exon 
Примечание. п.н. – пары нуклеотидов. 
[Note. bp - base pair]. 
 

На хромосомах 1 и 9 нами было выявлено 8 замен в межгенных областях. 
Для 7 из них (5 на хромосоме 1, две на хромосоме 9) ближайшими генами 
являются гены из группы lincRNA (длинные некодирующие межгенные 
РНК). При этом расстояние от генов до SNP варьировалось от 13 025 пар 
нуклеотидов у rs416093141 до 22 2747 у rs426975931. Всего таких генов 4: 
ENSOARG00000025606, ENSOARG00000025607, ENSOARG00000025510 и 
ENSOARG00000026528. Функции lincRNA на данный момент до конца не-
известны, но участие в физиологических процессах не вызывает сомнения. 
Интересно, что рядом с каждым из этих генов находится по 2–3 выявленных 
SNP, что косвенно указывает на связь с влиянием на исследуемый параметр. 

LincRNA широко распространены в геноме, продукты их экспрессии 
встречаются в клеточном ядре и цитоплазме. Они участвуют в регуляции 
экспрессии генов, в эпигенетических механизмах и клеточной дифференци-
ровке, при этом сами они никаких белков не кодируют [17]. Данные РНК 
играют важную роль в регуляции развития растений посредством метили-
рования генов [18]. На мышах показано, что некоторые lincRNA отвечают 
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за модулирование иммунного ответа во время сперматогенеза [19]. У овец 
выявлено влияние данной группы генов на липидный обмен [20] и, что осо-
бенно важно, на рост мышц во время эмбрионального развития и в постэм-
бриональный период [21]. Учитывая вышесказанное, а также то, что SNP 
rs416093141 имеет наиболее достоверную связь с параметром «глубина 
груди», мы можем предложить данные 4 гена как гены-кандидаты, ассоци-
ированные с исследуемым признаком. Кроме того, актуальным будет выяс-
нение функций транскрибируемых lincRNA. 

Ближайшим геном для SNP rs408075804 является SATB1 (special AT‐rich 
DNA‐binding protein‐1). Это гомеобоксный ген, участвующий в организации 
хроматина и транскрипции. У овец экспрессируется во всех типах тканей 
[22]. Известно, что у человека SATB1 участвует в формировании  
T-лимфоцитов [23] и развитии онкологических заболеваний [24, 25]. Учи-
тывая важную роль данного гена, мы можем считать его геном-кандидатом, 
ассоциированным с глубиной груди у овец. 

Помимо шести замен в межгенных областях на хромосоме 1 выявлено 
ещё 4 SNP, достоверно ассоциированных с исследуемым признаком. Один 
из них – полиморфизм rs401698065, который расположен в интроне гена 
SSBP3 (Single-stranded DNA-binding protein 3). Продукт экспрессии SSBP3 
способен связываться с ДНК, участвуя в регуляции транскрипции. Его 
функции в организме овец не исследовались, но на мышах показана важная 
роль этого гена в метаболизме глюкозы и дифференциации бета-клеток под-
желудочной железы [26]. Несмотря на то, что SNP rs401698065 находится в 
интроне гена SSBP3, она может влиять на его экпрессию или структуру ко-
дируемого белка. В настоящее время известно, что мутации в интронах мо-
гут приводить к серьёзным заболеваниям у человека. Ранее считавшиеся 
«мусорными» интронные последовательности, как показывают современ-
ные исследования, выполняют важные функции: в них могут находиться 
некодирующие РНК-гены; они могут взаимодействовать с энхансерами ге-
нов; влиять на сплайсинг, причём мутации в них могут приводить к вклю-
чению в мРНК псевдоэкзонов и т.д. [27]. Исходя из этого, мы можем пред-
ложить SSBP3 как ген-кандидат, ассоциированный с глубиной груди у овец, 
и считаем, что SNP rs401698065 может стать одним из маркеров для геном-
ной селекции. 

Два полиморфизма на хромосоме 1 ассоциированы с геном SLC44A3 
(solute carrier family 44 member 3): rs421246568 находится в upsream-области 
данного гена, а rs414249944 – в интроне. Белок, кодируемый SLC44A3, пред-
положительно, локализуется в плазматической мембране клеток и является 
транспортным белком. У человека данный ген ассоциирован с онкологиче-
скими заболеваниями [28, 29] и инфарктом миокарда [30]. У овец SLC44A3 
ранее указывался как ген-кандидат, связанный с такими признаками, как 
масса при рождении, убойная масса, ширина мышечного глазка и др. [5]. 
В связи с этим мы можем отнести его к генам-кандидатам, ассоциирован-
ным с исследуемым признаком. 

На хромосоме 5 выявлена замена rs414906974, находящаяся в интроне 
гена ADGRV1 (adhesion G protein-coupled receptor V1). Продукт данного гена 
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является мембранным рецептором и, по мнению некоторых исследователей, 
связан с регуляцией аутофагии [31]. Влияние данного гена на продуктивные 
качества овец ранее не изучалось. У человека и мышей мутации в ADGRV1 
связаны с потерей слуха и аномалиями мозга [32, 33], у коз он указывался 
как ген-кандидат, ассоциированный с качеством шерсти [34]. Учитывая вы-
шесказанное, мы можем считать ADGRV1 геном-кандидатом, ассоцииро-
ванным с глубиной груди у овец. 

На хромосоме 15 выявлено 2 SNP: rs409835265 и rs421657104. Оба поли-
морфизма расположены в гене MS4A14 (membrane-spanning four-domains, sub-
family А 14) в интроне и экзоне соответственно. rs421657104 является миссенс-
мутацией и приводит к замене серина на пролин в 296-й позиции в белке. 
Группа генов MS4A кодирует мембранные гидрофобные белки. MS4A14 у че-
ловека экспрессируется, в основном, в семенниках и селезёнке [35]. Точная 
функция данного гена пока ещё не известна. Мы считаем его геном-кандида-
том, ассоциированным с глубиной груди у овец. Кроме того, актуальным будет 
выявление функции данного гена в дальнейших исследованиях. 

Стоит отметить, что глубина груди связана со многими другими феноти-
пическими признаками, характеризующими мясную продуктивность. Мы 
провели расчёт ковариации и корреляции этого параметра с другими, свя-
занными с мясной продуктивностью у исследованных нами животных 
(табл. 2). Как можно заметить, глубина груди положительно коррелирует со 
всеми признаками, кроме обхватов плеча и предплечья. Это наиболее 
сильно выражено у промеров корпуса: шириной груди и шириной спины, а 
также живой массой. Следовательно, мы можем предположить, что предло-
женные гены-кандидаты, возможно, также влияют и на эти признаки. 
 

Таблица 2  [Table 2] 
Ковариация и корреляция глубины груди с другими фенотипическими  

параметрами, связанными с мясной продуктивностью 
[Covariance and correlation of breast depth with other phenotypic parameters associated  

with meat production] 
 

 LWB LW HW HS BW CW SG FG HG MET MEW TAT 
Ковариация 
[Covariance] 0,253 4,209 1,633 1,557 1,356 1,695 –0,185 –0,103 1,434 0,197 0,009 0,128 

Корреляция 
[Correlation] 0,36 0,526 0,436 0,447 0,545 0,636 –0,108 –0,041 0,42 0,042 0,002 0,108 

Примечание. LWB – живая масса при рождении, LW – живая масса в 12 месяцев, HW – 
высота в холке, HS – высота в крестце, BW – ширина спины, CW – ширина груди, SG – 
обхват плеча, FG – обхват предплечья, HG – обхват бедра, MET – толщина мышечного 
глазка, MEW – ширина мышечного глазка, TAT – толщина жировой ткани. 
[Note. LWB - live weight at birth, LW - live weight at 12 months of age, HW - height at withers, HS - 
height at the sacrum, BW - back width, CW - chest width, SG - shoulder girth, FG - forearm girth, HG - 
hip girth, MET - muscle eye thickness, MEW - width of the muscle eye, TAT - adipose tissue thickness]. 

 
Предлагаемые нами гены-кандидаты связаны с регуляцией транскрип-

ции и клеточной дифференцировки, однако нужны дальнейшие исследова-
ния, которые могли бы установить их влияние на мясную продуктивность 
овец. Обнаруженные нами SNP могут быть использованы как молекулярные 
маркеры. 
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Заключение 
 

В результате нашего исследования удалось выявить 14 однонуклеотид-
ных замен, достоверно ассоциированных с глубиной груди у овец Северо-
кавказской мясо-шерстной породы. Эти полиморфизмы локализованы на 1, 
5, 9 и 15-й хромосомах. Наиболее высокие показатели достоверности ассо-
циации у замены rs416093141, находящейся на хромосоме 1. Ближайшими 
к ней генами оказались ENSOARG00000025606 и ENSOARG00000025607, 
кодирующие lincRNA. Также было выявлено ещё 7 новых генов-кандида-
тов. Среди них есть ещё два гена lincRNA: ENSOARG00000026528 и 
ENSOARG00000025510. Остальные 5 генов белок-кодирующие: SSBP3, 
ADGRV1, SATB1, SLC44A3 и MS4A14. Обнаруженные нами SNP могут быть 
использованы в качестве молекулярных маркеров при селекции овец Севе-
рокавказской мясо-шерстной породы. Также следует отметить, что частоты 
выявленных аллелей позволяют проводить по ним дальнейший отбор. 
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