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Реферат. Таргетное секвенирование является перспективным методом для генетических исследова-
ний в сельском хозяйстве. Он отличается высокой точностью, масштабируемостью и экономичностью и 
благодаря этим характеристикам становится важным инструментом для селекции, контроля качества 
и генетического анализа животных. Создание специализированных панелей локусов, таких как AgriSeq, 
позволяет фокусироваться на конкретных участках генома, таких как SNP, связанных с хозяйственно 
ценными признаками (например, мясная продуктивность), позволяющих селекционерам целенаправленно 
отбирать животных с желаемыми характеристиками. Это исключает случайность традиционных ме-
тодов селекции, ускоряет процесс и повышает его точность за счет прямого воздействия на целевые 
гены. Панели разрабатываются с использованием биоинформационных инструментов, которые анали-
зируют геномные данные и выбирают наиболее информативные SNP. Цель исследования заключается в 
изучении эффективности выявления и распространенности локусов из ранее предложенного набора SNP 
при обследовании новых поколений овец породы российский мясной меринос. Объектом исследования яв-
лялись бараны породы российский мясной меринос 2021 и 2022 гг. рождения в возрасте 12 мес. (n = 110). 
Разработанная нами панель локусов по технологии AgriSeq содержит 544 SNP, пригодных для оценки род-
ства овец и 295 SNP, связанных с мясной продуктивностью животных. После корректировки первичного 
перечня локусов для генотипирования секвенированием у овец породы российский мясной меринос уста-
новили, что выбранные полиморфизмы могут быть информативны в течение достаточно длительного 
времени. Анализ результатов показал, что после модификации набора локусов панель для генотипирова-
ния секвенированием у баранчиков показала высокую эффективность выявления всех вариантов геноти-
пов. Предложенная панель SNP-локусов соответствует требованиям российского законодательства для 
определения достоверности происхождения в племенных хозяйствах и позволяет обеспечить прозрач-
ность и надежность генетической информации, что важно для сертификации племенных животных. 
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Abstract. Targeted sequencing is a promising method for genetic research in agriculture It is highly accurate, 
scalable and cost-effective, and these characteristics make it an important tool for animal breeding, quality 
control and genetic analysis. The creation of specialized panels of loci, such as AgriSeq, allows focusing on 
specific regions of the genome, such as SNPs associated with economically valuable traits (e.g., meat production), 
allowing breeders to specifically select animals with desired characteristics. This eliminates the randomness of 
traditional breeding methods, speeds up the process and increases its accuracy due to direct action on target 
genes. Panels are developed using bioinformatics tools that analyze genomic data and select the most informative 
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SNPs. The aim of the study is to investigate the efficiency of detection and prevalence of loci from the proposed set 
of SNPs in the survey of new generations of Russian meat merino sheep breed. The object of the study was rams 
of the Russian meat merino breed born in 2021 and 2022 at the age of 12 months (n = 110). The developed panel 
of loci using AgriSeq technology contains 544 SNPs suitable for estimation of sheep parentage and 295 SNPs 
related to meat productivity of animals. After adjusting the list of loci for genotyping by sequencing in Russian 
meat merino sheep, it was found that the selected polymorphisms can be informative for a sufficiently long time. 
Analysis of the results showed that after modification of the set of loci, the panel for genotyping by sequencing in 
lambs showed high efficiency of detection of all variants of genotypes. The proposed panel of SNP loci meets the 
minimum requirements of the Russian legislation for determining the reliability of origin in breeding farms and 
will provide transparency and reliability of genetic information, which is important for certification of breeding 
animals. It is easy to use and can be implemented in breeding programs at the level of breeding farms and large 
farms.

В зарубежной практике овцеводства анализ 
однонуклеотидных полиморфизмов (SNP) с ис-
пользованием чипов различной плотности широко 
используются в различных программах геномной 
селекции из-за высокой точности [1] и коммерче-
ской доступности [2]. Наиболее популярны для 
генотипирования овец чипы Illumina Ovine 50K 
BeadChip и Ovine 600K Beadchip [3], которые 
были разработаны с использованием геномных 
данных европейских и австралийских пород овец. 
Получаемые результаты с использованием чипов 
используются также для анализа генетического 
разнообразия, популяционной генетики и при 
полногогеномном анализе ассоциаций (GWAS). 
Также данные о геноме животных, полученные с 
использованием микрочипов, могут быть исполь-
зованы при разработке панелей для генотипиро-
вания и иметь широкое практическое применение 
в сельском хозяйстве [4]. Недостатком этой тех-
нологии является необходимость в дорогосто-
ящем узкоспециализированном оборудовании, 
что ограничивает широкое использование в боль-
шинстве лабораторий молекулярно-генетической 
экспертизы.

Технология изучения генома, называемая 
генотипированием с помощью целевого (тар-
гентного) секвенирования, получила широкое 
распространение в растениеводстве и живот-
новодстве, в частности в скотоводстве, однако 
в овцеводстве только предпринимаются первые 
попытки создания наборов и внедрения этой тех-
нологии в практику [5]. Ранее проведенными 
исследованиями с использованием чипов высокой 
плотности и полногеномного анализа нами были 
выявлены локусы, связанные с различными хо-
зяйственно ценными характеристиками у овец [6]. 
Полученные данные о частоте и распределении 
SNP и связи их с фенотипом являются основой 
для отбора маркеров при конструировании би-
блиотек таргетного секвенирования. Большин-
ство изученных характеристик ассоциированы 

с экономически значимыми признаками, такими 
как мясность, качество шерсти или количество 
молока. Некоторые выявленные участки генома 
связаны с фенотипическими изменениями, вы-
званными одомашниванием, например, нали-
чие рогов, количество позвонков, тип питания, 
иммунитет и другие важные признаки [5, 7, 8]. 
Немаловажным во время дизайна чипа является 
отбор SNP, позволяющих уточнить достоверность 
происхождения и половую идентификацию. Од-
нако каждая порода имеет уникальные геномные 
характеристики, отличающиеся от остальных 
пород, в том числе отечественных, которые могут 
быть связаны с продуктивностью, адаптацией к 
окружающей среде и другими специфичными 
для породы признаками [4, 5, 9, 10].

В отечественной практике уже разработаны 
панели локусов генотипирования для отдельных 
пород овец, таких как джалгинский меринос, 
однако, учитывая породные особенности, есть 
необходимость целового подхода и разработки 
наборов для всех пород, что могут позволить 
инновационные разработки в области генетики. 
Эта технология позволяет создавать и модифи-
цировать специализированные панели для ана-
лиза генетических локусов, адаптированные под 
конкретные виды животных и даже породы, что 
делает её особенно востребованной в сельском 
хозяйстве [11–13]. Для таргетного секвениро-
вания используются праймеры, специфичные к 
интересующим участкам генома. Это позволяет 
амплифицировать только те локусы, которые со-
держат необходимые SNP. После амплификации 
целевые участки секвенируются с использованием 
технологий NGS, таких как Illumina, Ion Torrent 
или Oxford Nanopore. Высокая точность и глубина 
покрытия позволяют надежно идентифицировать 
SNP. Полученные данные секвенирования обра-
батываются с использованием специализирован-
ных программных комплексов для выявления 
SNP. Далее проводится непосредственный анализ 
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частоты встречаемости и другие исследования, 
позволяющие, в конечном итоге, разрабатывать 
панель для генотипирования [14, 15]. 

В целях разработки панели локусов для гено-
типирования секвенированием с использованием 
платформы AgriSeq на первом этапе исследований 
проводится отбор локусов, пригодных для оценки 
достоверности происхождения и хозяйственно 
полезных признаков у овец породы российский 
мясной меринос на основе данных, полученных 
с помощью ДНК-биочипов высокой плотности. 
Далее набор локусов подвергается коррекции в 
соответствии с требованиями к панелям [14, 18]. 

Цель настоящего исследования заключается 
в изучении эффективности выявления и распро-
страненности локусов из предложенного набора 
SNP при обследовании новых поколений овец 
породы российский мясной меринос. 

ОБЪЕКТЫ И МЕТОДЫ 
ИССЛЕДОВАНИЙ

Исследования проводились на базе лабора-
торий молекулярно-генетической экспертизы 
ФГАОУ ВО «Северо-Кавказский федеральный 
университет», ВНИИОК – филиала ФГБНУ «Се-
веро-Кавказский федеральный научный аграрный 
центр». 

Объектом исследования являлись бараны 
2021 и 2022 гг. рождения в возрасте 12 мес. по-
роды российский мясной меринос (n = 110). Жи-
вотные содержались в одинаковых хозяйственных 
условиях СПК «ПЛЕМЗАВОД ВТОРАЯ ПЯТИ-
ЛЕТКА» Ипатовского района Ставропольского 
края, они были клинически здоровы и получали 
смешанный рацион [13]. 

Генотипирование секвенированием осущест-
влялось в два этапа:

I этап. Проведение генотипирования особей, 
рожденных в 2021 г., с использованием исходной 
панели SNP-маркеров и последующий анализ 
полученных данных.

II этап. Генотипирование животных 2022 г. 
рождения на основе модифицированной панели, 
включающей откорректированный набор локусов. 
На этом этапе исключались SNP с низкой часто-
той встречаемости, а оставшиеся маркеры были 
отобраны с учетом их приближения к средней 
частоте аллелей ~0,3 [13, 16, 17]. 

Подготовку образцов ДНК и генотипирование 
секвенированием нового поколения с последую-
щими критериями анализа и отбора локусов про-
водили по ранее описанной методике [13, 16, 17]. 

Генетический и статистический анализ про-
водили с использованием электронных таблиц 
Excel 2021 (Microsoft, США). Для картирования 
и номенклатурного наименования SNP исполь-
зовали сборку генома Ovis_Aries_3.1 [13].

РЕЗУЛЬТАТЫ ИССЛЕДОВАНИЙ
Используемый для оценки набор локусов 

включал в себя 295 замен, влияющих на продук-
тивные качества у породы российский мясной 
меринос и 544 полиморфизмов, пригодных для 
подтверждения достоверности происхождения.

В результате анализа генотипирования, про-
веденного по полиморфизмам, используемым 
для установления достоверности происхожде-
ния, установили, что средний показатель частоты 
встречаемости диких гомозиготных аллелей ока-
зался ниже рекомендуемого уровня 0,3 (табл. 1). 

Таблица 1
Параметры SNP для подтверждения достоверности происхождения 

у баранов породы российский мясной меринос с использованием биочипов
SNP parameters for confirming the authenticity of the origin of Russian Merino sheep using biochips

Показатель Среднее Ошибка 
среднего

Минимальное 
значение

Максимальное  
значение

Частота встречаемости диких гомозигот 0,256 0,024 0,212 0,391
Частота встречаемости гетерозигот 0,383 0,028 0,274 0,510
Частота встречаемости мутантных  
гомозигот 0,294 0,026 0,189 0,431

Частота дикого аллеля 0,553 0,091 0,36 0,69
Частота мутантого аллеля 0,447 0,073 0,31 0,64

Встречаемость диких гомозиготных аллелей 
в среднем составила 0,256. При этом частота 
встречаемости имела достаточно большой разброс 

показателей: от 0,21 до 0,39. Важно отметить, 
что наибольшее количество замен имели частоту 
встречаемости около 0,21 и 0,33 (рис. 1). 
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Рис. 1. Количество SNP с разной частотой встречаемости у баранов породы российский мясной меринос.  
Дикие гомозиготные генотипы (ось х – частота встречаемости, ось y – количество полиморфизмов)

Number of SNPs with different frequencies of occurrence in Russian Meat Merino rams. Wild homozygous genotypes 
(x-axis – frequency of occurrence, y-axis – number of polymorphisms)

Минимальное количество полиморфизмов 
наблюдалось вблизи максимума, частоты 0,39. 
Гетерозиготные варианты полиморфизмов име-
ли слишком высокую частоту встречаемости, 
около 0,38 (рис. 2). Также этот вариант генотипа 
показал большую вариабельность частоты встре-

чаемости. Минимальная частота составила 0,27, 
а максимальная превышала 0,5. Стоит отметить, 
что наибольшее количество замен имели частоту 
встречаемости около 0,39. Наименьшее количе-
ство полиморфизмов было зафиксировано при 
частотах 0,31 и 0,47 (см. рис. 2).

Рис. 2. Количество SNP с разной частотой встречаемости у баранов породы российский мясной меринос. 
Гетерозиготные генотипы (ось х – частота встречаемости, ось y – количество полиморфизмов)

Number of SNPs with different frequencies of occurrence in Russian Meat Merino rams. Heterozygous genotypes (x-
axis – frequency of occurrence, y-axis – number of polymorphisms)
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Рис. 3. Количество SNP с разной частотой встречаемости у баранов породы российский мясной меринос.  
Мутантные гомозиготные генотипы (ось х – частота встречаемости, ось y – количество полиморфизмов)

Number of SNPs with different frequencies of occurrence in Russian Meat Merino rams. Mutant homozygous geno-
types (x-axis – frequency of occurrence, y-axis – number of polymorphisms)

Среди всех изученных генотипов только му-
тантные гомозиготы демонстрировали среднюю 
частоту встречаемости, приближенную к опти-
мальному значению 0,29. При этом вариативность 
частоты была значительной: минимальные зна-
чения наблюдались при 0,19, а максимальные – 
при 0,43. Наибольшее количество замен было 
выявлено при частоте 0,305 (рис. 3). Наименьшее 

число полиморфизмов отмечалось на границах 
диапазона: 0,18 и 0,43.

Исследование данных генотипирования ме-
тодом секвенирования у овец породы российский 
мясной меринос по локусам, ассоциированным с 
мясной продуктивностью, показало, что средняя 
частота встречаемости диких гомозиготных алле-
лей не достигала требуемого уровня и составила 
0,26 (табл. 2). 

Таблица 2
Параметры генотипируемых SNP для оценки мясной продуктивности у баранов породы  

российский мясной меринос
Parameters of genotyped SNPs for assessing meat productivity in Russian Meat Merino rams

Показатель Среднее Ошибка среднего Минимальное 
значение

Максимальное 
значение

Частота встречаемости диких  
гомозигот 0,258 0,018 0,124 0,501

Частота встречаемости гетерозигот 0,297 0,016 0,152 0,491

Частота встречаемости мутантных 
гомозигот 0,461 0,022 0,061 0,714

Частота дикого аллеля 0,465 0,06 0,19 0,71

Частота мутантого аллеля 0,535 0,07 0,29 0,81

Также для диких гомозигот был показан боль-
шой интервал разброса частоты встречаемости 
полиморфизмов: от 0,12 до 0,5. Наибольшее коли-

чество полиморфизмов было отмечено с частотой 
встречаемости около 0,12 и 0,38 (рис. 4).
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Рис. 4. Количество связанных с мясной продуктивностью SNP с разной частотой встречаемости у баранов поро-
ды российский мясной меринос. Дикие гомозиготные генотипы (ось х – частота встречаемости,  

ось y – количество полиморфизмов)
Number of SNPs associated with meat productivity with different frequencies of occurrence in Russian Meat Merino 

rams. Wild homozygous genotypes (x-axis – frequency of occurrence, y-axis – number of polymorphisms)

Меньше всего замен показали частоту встре-
чаемости около 0,5. Гетерозиготные варианты 
исследуемых локусов российского мясного ме-
риноса имели среднюю частоту встречаемости, 
близкую к оптимальной – 0,297. При этом разброс 

частоты для отдельных локусов был достаточно 
большим: от 0,15 до 0,49. Пики количества по-
лиморфизмов были отмечены для частоты встре-
чаемости 0,265 и 0,378 (рис. 5)

Рис. 5. Количество связанных с мясной продуктивностью SNP с разной частотой встречаемости у баранов  
породы российский мясной меринос. Гетерозиготные генотипы (ось х – частота встречаемости,  

ось y – количество полиморфизмов)
Number of SNPs associated with meat productivity with different frequencies of occurrence in Russian Meat Merino 

rams. Heterozygous genotypes (x-axis – frequency of occurrence, y-axis – number of polymorphisms)
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Наименьшее количество замен было обна-
ружено при частотах 0,15 и 0,49. Средний пока-
затель частоты встречаемости мутантных гомо-
зигот оказался в 1,5 раза выше рекомендуемого 
значения. Для данного генотипа также наблю-
дался наибольший разброс частот встречаемо-

сти отдельных локусов, варьирующийся от 0,06 
до 0,71. Наибольшее число полиморфизмов мы 
обнаружили при частотах 0,28 и 0,38 (рис. 6). 
Минимум количества полиморфизмов находился 
на частотах встречаемости около 0,06.

Рис. 6. Количество связанных с мясной продуктивностью SNP с разной частотой встречаемости у баранов  
породы российский мясной меринос. Мутантные гомозиготные генотипы (ось х – частота встречаемости,  

ось y – количество полиморфизмов)
Number of SNPs associated with meat productivity with different frequencies of occurrence in Russian Meat Merino 

rams. Mutant homozygous genotypes (x-axis – frequency of occurrence, y-axis – number of polymorphisms)

Оценка изменения частоты встречаемости 
отдельных полиморфизмов у баранов, генотипи-
рованных секвенированием, по сравнению с ре-
зультатами предыдущих исследований с помощью 

ДНК-биочипов и первичного отбора маркеров 
[18] показала, что средний показатель для диких 
гомозигот составил 14 % (табл. 3). 

Таблица 3
Изменение частоты встречаемости SNP у баранов породы российский мясной меринос  

по сравнению с данными генотипирования на ДНК-биочипах, %
Change in the frequency of SNP occurrence in Russian Merino rams compared  

to genotyping data on DNA biochips, %

Показатель Среднее Ошибка  
среднего

Минимальное 
значение

Максимальное  
значение

Изменение частоты встречаемости  
диких гомозигот 14,331 0,91 0,132 27,275

Изменение частоты встречаемости 
гетерозигот 13,241 1,22 0,021 26,825

Изменение частоты встречаемости  
мутантных гомозигот 16,423 1,78 0,049 49,187

При этом минимальное изменение составляло 
0,13 %, а максимальное – 27,3 %. Примерно такое 
же изменение частоты встречаемости в среднем 
показали и гетерозиготные варианты исследуемых 

генотипов. Минимальное изменение частоты 
встречаемости в этой группе составило 0,02 %, 
что соответствует практически полному отсут-
ствию изменений. Самое большое изменение в 
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частоте встречаемости было около 27 %, такое же, 
как и у диких гомозигот. Мутантные гомозиготные 
генотипы в среднем показали примерно такое 
же изменение частоты встречаемости, в сред-
нем составившее 16,4 %. Но для этого варианта 
генотипов зафиксирован максимальный разброс 
в индивидуальных показателях изменения часто-
ты встречаемости. Минимально он был 0,05 % 
(практически частота не изменилась), а максимум 
составил почти 50 %, что, конечно, является очень 
существенным изменением) (см. табл. 3). В целом 
модифицированный набор локусов можно считать 
достаточно эффективным для использования при 
генотипировании секвенированием овец породы 
российский мясной меринос.

Модификация SNP-панели для генотипиро-
вания овец российский мясной меринос: отбор 
маркеров и проверка эффективности на животных 
2022 г. рождения.

Редактирование набора локусов в составе 
панели генотипирования секвенированием для 

российского мясного мериноса затронуло только 
замены, используемые для оценки достоверности 
происхождения. В результате формирования пане-
ли для генотипирования секвенированием у овец 
породы российский мясной меринос и валидации 
новой панели у поколения 2022 г. рождения из 
нее был исключен комплекс из 84 локусов. Отбор 
проводили по принципу, описанному в работе 
Tortereau F. (2017). Исключались полиморфизмы 
с частотой встречаемости диких или мутантных 
гомозигот < 0,2, так как они обладают низкой ин-
формативностью для анализа родства и селекции. 
Оптимальной считалась частота аллелей ~0,3, 
обеспечивающая баланс между полиморфизмом и 
стабильностью маркера в популяции. Удалялись 
SNP, у которых изменение частоты встречаемости 
между поколениями 2021 и 2022 гг. превышало 
15–20 %, что указывает на их нестабильность в 
геноме породы. Таким образом, дальнейшему 
анализу подверглись 460 замен.

Таблица 4
Параметры генотипируемых для подтверждения достоверности происхождения SNP у баранов породы 

российский мясной меринос 2022 года рождения
Parameters genotyped to confirm the authenticity of the origin of SNP in rams of the Russian meat merino breed 

born in 2022

Показатель Среднее Ошибка 
среднего

Минимальное 
значение

Максимальное  
значение

Частота встречаемости диких гомозигот 0,279 0,029 0,256 0,372
Частота встречаемости гетерозигот 0,361 0,036 0,281 0,468
Частота встречаемости мутантных  
гомозигот 0,307 0,022 0,249 0,386

Частота дикого аллеля 0,52 0,091 0,38 0,64
Частота мутантого аллеля 0,48 0,073 0,36 0,62

При генотипировании баранов породы рос-
сийский мясной меринос для полиморфизмов, 
используемых с целью оценки достоверности 
происхождения, средняя частота встречаемости 
диких гомозиготных вариантов составляла около 
0,28 (табл. 4). Минимальный показатель часто-
ты встречаемости для такого варианта генотипа 
составил 0,26, а максимум был зафиксирован 
на уровне 0,37. Такие параметры указывают на 
хорошую информативность генотипирования по 
выбранным локусам, так как средний показатель 
стремится к 0,3. Средняя частота встречаемости 
гетерозиготных генотипов по исследуемым заме-
нам составила 0,37 при минимальном показателе 
0,28 и максимуме 0,47. Разброс параметров для 
гетерозигот был относительно велик, но то, что 
среднее по группе находится в допустимых пре-

делах для такого варианта генотипа, позволяет 
сделать заключение о хорошем результате выбора 
замен для генотипирования. Мутантные гомози-
готные варианты замен у российского мясного 
мериноса показали оптимальную среднюю ча-
стоту встречаемости, составившую 0,3. Разброс 
индивидуальных показателей частоты был почти 
таким же, как у диких гомозигот и составил ди-
апазон от 0,25 до 0,39. 

Результаты анализа генотипирования по по-
лиморфизмам, ассоциированным с мясной про-
дуктивностью у овец породы российский мясной 
меринос 2022 года рождения, продемонстрирова-
ли (табл. 5), что средняя частота встречаемости 
диких гомозиготных аллелей достигла 0,28, что 
на 8 % превышает аналогичные показатели у 
животных 2021 года рождения.



«Вестник НГАУ» – 3(76)/2025	 257

ВЕТЕРИНАРИЯ, ЗООТЕХНИЯ И БИОТЕХНОЛОГИЯ

Таблица 5
Параметры генотипируемых SNP для оценки мясной продуктивности баранов породы российский  

мясной меринос 2022 года рождения
Parameters of genotyped SNPs for assessing meat productivity of Russian Meat Merino rams born in 2022

Показатель Среднее Ошибка 
среднего

Минимальное 
значение

Максимальное  
значение

Частота встречаемости диких гомозигот 0,281 0,016 0,186 0,405
Частота встречаемости гетерозигот 0,328 0,024 0,169 0,428
Частота встречаемости мутантных  
гомозигот 0,379 0,027 0,094 0,582

Частота дикого аллеля 0,48 0,04 0,28 0,69
Частота мутантого аллеля 0,52 0,09 0,31 0,72

Средний показатель частоты встречаемости 
гетерозиготных генотипов возрос с 0,3 до 0,32. 
При этом мутантные гомозиготы стали встре-
чаться на 18 % реже в сравнении с данными по 
животным 2021 года рождения. Средняя частота 
каждого из аллелей осталась практически неиз-
менной, сохраняясь на уровне около 0,5. Хотя 
минимальные и максимальные значения частот 
аллелей несколько изменились, их соотношение 
осталось близким к результатам предыдущего 
этапа генотипирования.

Таким образом, результаты генотипирования 
секвенированием российских мясных мериносов 
показали, что выбранная панель локусов удовлет-
ворительно справляется с поставленной задачей 
по выявлению полиморфизмов с достаточной 
частотой встречаемости.

ОБСУЖДЕНИЕ РЕЗУЛЬТАТОВ
Секвенирование нового поколения в сочета-

нии с платформой AgriSeq представляет собой 
инновационный метод анализа генетических 
данных, который находит широкое применение 
в сельском хозяйстве, особенно в животноводстве 
и овцеводстве. Этот подход позволит проводить 
масштабное генотипирование множества гене-
тических маркеров одновременно, что делает 
его незаменимым инструментом для селекции, 
улучшения пород и сохранения генетического 
разнообразия. Разработанная компанией Thermo 
Fisher Scientific технология AgriSeq объединяет 
преимущества NGS и целевого генотипирования. 
AgriSeq основана на амплификации определён-
ных участков ДНК с последующим их секвени-
рованием. Это дает возможность одновременно 
анализировать от нескольких сотен до тысячи 
SNP, что необходимо для выявления генетических 
маркеров, связанных с достоверностью проис-

хождения, продуктивностью, устойчивостью к 
болезням и другими ключевыми характеристика-
ми. Внедрение новой технологии в отечественное 
овцеводство будет способствовать повышению 
качества шерсти и мясной продукции, иденти-
фикации генетических маркеров, связанных с 
устойчивостью к паразитам и инфекциям, более 
точно выполнять анализ родства и способствовать 
оптимизации программ селекции для получения 
более продуктивных и здоровых животных.

На основании проведенных исследований 
были выделены замены, не демонстрирующие 
значимой связи с фенотипическими признаками 
у баранов породы российский мясной меринос. 
Данные полиморфизмы применялись для уста-
новления степени родства между животными. В 
отдельную категорию вошли SNP, обладающие 
необходимой частотой встречаемости и устой-
чивой связью с параметрами продуктивности, 
что позволяет использовать их в селекционной 
работе для улучшения хозяйственно ценных ха-
рактеристик.

Установили, что большинство замен, ото-
бранных для подтверждения достоверности про-
исхождения у баранов первого поколения сохра-
няют свою информативность и в последующем 
поколении овец. SNP, показавшие значительное 
снижение частоты встречаемости отдельных гено-
типов, исключаются. В результате анализа после 
удаления из панели 84 локусов с изменившейся 
частотой обнаружения для дальнейшего анализа 
использовались 460 замен, что выше минималь-
ного значения для достоверной оценки родства, 
установленного ISAG для овец практически в 
5 раз [13]. Наличие избыточных SNP позволит 
в дальнейшем исключать полиморфизмы утра-
тившим информативность в случае закрепления 
в породе одного из аллелей.
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Панель валидирована на большом количе-
стве образцов, что подтверждает её надежность 
Частота встречаемости полиморфизмов, связан-
ных с признаками фенотипа, характеризующего 
мясного продуктивность, между группами ба-
ранчиков 2021 и 2022 года рождения изменилась 
незначительно. 

ВЫВОДЫ
1. Разработанная панель включает 460 SNP 

для подтверждения происхождения и 295 SNP 
для оценки мясной продуктивности.

2. Частота встречаемости диких гомозигот-
ных аллелей составила 0,28, что соответствует 
требованиям для долгосрочного использования.

3. Панель соответствует законодательным 
требованиям РФ и применима в селекционных 
программах.

4. Технология AgriSeq демонстрирует высо-
кую эффективность для генотипирования овец.

Работа выполнена при поддержке Российского на-
учного фонда, соглашение № 22-26-20009 от 03.12.2022.
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