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Резюме. Современная селекция в животноводстве активно использует молекулярно-генетические маркеры для 
прогнозирования продуктивных качеств. Применение этих методов основано на обнаружении генов и структурных 
особенностей в них, связанных с необходимыми параметрами продуктивности. Методами полногеномного поиска 
ассоциаций у овец выявили ген-кандидат мясной продуктивности FRY (Microtubule Binding Protein), вовлеченный в 
различные биологические процессы, связанные с ростом и развитием животных. Изучение строения гена FRY по 
анализу распределения 4806 полиморфизмов у баранчиков породы манычский меринос показало, что 2105 из них 
встречаются редко (менее 5 %) и не представляют интереса для использования в селекции. Среди 20 полиморфиз-
мов, показавших наибольшую величину различий по частоте встречаемости между группами животных с большей 
и меньшей массой тела, наиболее перспективными в плане использования в качестве молекулярных маркеров 
продуктивности определены шесть полиморфизмов. Четыре из них представлены однонуклеотидными заменами, 
расположенными на участке ДНК длиной 3000 пар нуклеотидов. Один полиморфизм является инсерцией, а один – 
делецией. Все полиморфизмы находятся в интронах гена. Разница в живой массе между группами носителей раз-
ных генотипов по этим полиморфизмам составляет 14,8 кг (34,9 %), что является существенным показателем для 
манычских мериносов. Обнаруженные в составе гена FRY полиморфизмы показали достоверную связь с показате-
лями живой массы у овец породы манычский меринос и могут быть использованы в качестве генетических марке-
ров при селекции для повышения мясной продуктивности. 
Ключевые слова: овцы, Ovis aries, генотипирование, однонуклеотидный полиморфизм, ген FRY, живая масса. 
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Abstract. Modern selection in animal husbandry actively uses molecular genetic markers to predict productive qualities. 
The use of these methods is based on the detection of genes and structural features in them associated with the necessary 
productivity parameters. Genome-wide association studies in sheep have revealed a candidate gene for meat productivity, 
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FRY (Microtubule Binding Protein), involved in various biological processes associated with animal growth and develop-
ment. A study of the FRY gene structure by analyzing the distribution of 4,806 polymorphisms in Manych Merino rams 
showed that 2,105 of them are rare (less than 5%) and are of no interest for use in breeding. Of the 20 polymorphisms that 
showed the greatest difference in frequency between groups of animals with higher and lower body weights, six polymor-
phisms were identified as the most promising in terms of use as molecular markers of productivity. Four of them are single-
nucleotide substitutions located on a DNA section 3,000 nucleotide pairs long. One polymorphism is an insertion, and one 
is a deletion. All polymorphisms are located in the introns of the gene. The difference in live weight between the groups of 
carriers of different genotypes for these polymorphisms is 14.8 kg (34.9%), which is a significant indicator for Manych 
Merino sheep. Thus, the polymorphisms found in the FRY gene showed a reliable relationship with live weight indicators 
in Manych Merino sheep and can be used as genetic markers in selection to increase meat productivity. 
Keywords: sheep, Ovis aries, genotyping, single nucleotide polymorphism, FRY gene, live weight. 
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Введение 
Современная селекция для повышения про-

дуктивности сельскохозяйственных животных все 
шире использует достижения молекулярной гене-
тики [1]. Маркеры мясной продуктивности обнару-
жены в целом ряде генов, что позволило их ис-
пользовать для отбора лучших производителей и 
формирования родительских пар [2]. Селекция по 
полиморфизмам в этих генах дает хорошие резуль-
таты по улучшению пород овец, но многие из них 
встречаются в породах либо редко, либо в виде по-
ложительных гомозиготных генотипов, как замена 
c*.1232 в гене миостатина у мериносовых пород 
овец [3]. Это указывает на необходимость поиска 
новых полиморфизмов в геноме овец, достоверно 
связанных с продуктивными качествами, для ис-
пользования их в качестве молекулярно-генетиче-
ских маркеров при селекции [4, 5]. 

В наших собственных исследованиях по полно-
геномному поиску ассоциаций между продуктив-
ными признаками у овец и однонуклеотидными 
полиморфизмами выявлено несколько локусов, в 
одном из которых располагались четыре замены с 
достоверными ассоциациями. Аннотирование ря-
дом расположенных генов позволило предложить 
ген FRY в качестве кандидата, влияющего на изуча-
емые параметры мясной продуктивности у овец 
[6]. 

Транскрипция гена FRY (Furry, Microtubule 
Binding Protein) дает РНК, кодирующую крупный 
белок массой больше 300 кДа. Он участвует в про-
цессе сборки микротрубочек во всех клеточных 
структурах, считается важным компонентом вере-
тена деления и очень консервативен в эволюцион-
ном плане. Структура гена FRY мало отличается 
между низшими и высшими животными [7] 

Ген FRY периодически упоминается во многих 
исследованиях различных продуктивных призна-
ков у сельскохозяйственных животных и их связи с 
наследственным аппаратом. При изучении жирно-
хвостых овец и их адаптационного потенциала к су-
ществованию в условиях центральной Африки ген 

FRY был определен как один из перспективных ге-
нов-кандидатов, связанных с исследуемыми осо-
бенностями фенотипа [8]. Сравнение генетической 
структуры пород суффолк и рамбулье выявило ряд 
подписей селекции, в которых также фигурировал 
ген FRY как участвующий в реализации специфиче-
ских породных признаков [9]. Также ген FRY пред-
ложен как один из генов-кандидатов целого ряда 
признаков воспроизводства, особенностей пове-
дения, роста и развития у овец [10]. 

Работы по поиску генов-кандидатов, связан-
ных с адаптацией к климатическим особенностям 
холодного и жаркого климата у овец, выявили до-
стоверную связь с регионом на 10-й хромосоме. 
При этом там же обнаружен локус количественных 
признаков ряда параметров мясной продуктивно-
сти. В составе обнаруженного участка ДНК выяв-
лены два гена, FRY и RXFP2, предположительно 
связанные с изучаемыми признаками [11]. Поиск 
селекционных подписей, лежащих в основе пород-
ных различий американских овец пород рамбулье, 
дорпер и катадин, выявил достоверно связанные с 
породами локусы генома. В одном из них анноти-
рован ген FRY, отличающий от других породу рам-
булье. Так как породы в исследовании имеют суще-
ственную разницу в живой массе, можно предпо-
ложить, что это один из породных признаков, за-
крепленных в ходе селекционной работы и связан-
ный с функцией гена FRY [12]. 

В исследованиях Adeniyi O.O. с соавторами 
(2024) по усвоению отдельных микроэлементов в 
овец и выявлению связанных с этим процессом ге-
нов установлена достоверная связь одного из реги-
онов хромосомы 10 с показателями поглощения 
меди из корма [13]. Картирование локуса с поис-
ком генов-кандидатов показало, что он содержит 
два гена ˗ FRY и RXFP2. С ними авторы связывают 
особенности обменных процессов у овец. В другом 
исследовании оценивали связь уровня экспрессии 
гена FRY с весом тела у лабораторных мышей. Ре-
зультаты показали, что выключение гена прямым 
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нокаутом приводит к существенному снижению 
веса тела в процессе роста детенышей [14]. 

Достаточно много свидетельств получено об 
ассоциации региона ДНК, включающего ген FRY с 
особенностями фенотипа различных видов живот-
ных. Прямых исследований связи структуры этого 
гена с параметрами продуктивности у сельскохо-
зяйственных животных не проводилось, несмотря 
на то, что исследование особенностей строения ге-
нов, связанных с ростом и развитием животных, ле-
жит в основе работ по использованию генетиче-
ских технологий при селекции на увеличение вы-
хода баранины. 

Одной из наиболее перспективных в плане по-
вышения мясной продуктивности российских по-
род овец, адаптированных к условиям местного 
климата и кормовой базы, является манычский ме-
ринос. Порода была выведена на основе улучше-
ния шерстных качеств овец ставропольской по-
роды и зарегистрирована в 1993 году. Животные 
имеют высокие показатели качества шерсти в соче-
тании с крупным телосложением, обеспечиваю-
щим хороший выход мясной продукции. Опыт по-
казывает, что манычские мериносы показывают 
высокую продуктивность в различных климатиче-
ских зонах и могут быть использованы в промыш-
ленном производстве баранины. Наибольшая 
часть поголовья овец этой породы в настоящее 
время находится в регионе засушливых степей на 
Северном Кавказе, где они разводятся в племен-
ных и товарных хозяйствах [15]. 

Цель исследований – изучение распределения 
отдельных полиморфизмов в составе гена FRY, вы-
явленных методом секвенирования нового поко-
ления, между группами животных с разной живой 
массой для обнаружения новых молекулярно-ге-
нетических маркеров прижизненных параметров 
мясной продуктивности. 

Материалы и методы 
Исследования проводили на базе лабораторий 

Всероссийского научно-исследовательского инсти-
тута овцеводства и козоводства (ВНИИОК) – фили-
ала ФГБНУ “Северо-Кавказский федеральный науч-
ный аграрный центр” и Геномного центра Северо-
Кавказского федерального университета. 

Объектом исследования служили 30 баранчи-
ков породы манычский меринос в возрасте девяти 
месяцев из СПК им. Ленина Апанасенковского рай-
она Ставропольского края. Животных отбирали ме-
тодом случайной выборки, они были клинически 
здоровыми и получали смешанный рацион. Для 
определения живой массы баранчиков перед 
утренним кормлением взвешивали на платфор-
менных весах с точностью до 10 г. 

Геномную ДНК выделяли из образцов крови, 
полученных из яремной вены в асептических усло-
виях. Пробы крови отбирали в пробирки 
Vacutainer® со стабилизатором ЭДТА (Becton Dick-
inson International, США). ДНК выделяли из 0,1 мл 

крови c использованием набора для экстракции 
нуклеиновых кислот “МагноПрайм ВЕТ” (НекстБио, 
Россия) согласно инструкции производителя. Кон-
центрацию ДНК в растворе измеряли на флуори-
метре “Qubit 4.0” (Invitrogen/Life Technologies, 
США). Контроль качества (OD260/280) проводили 
на спектрофотометре NanoDrop OneC (Thermo-
Fisher Scientific, Inc., США). 

Секвенирование проводили с использованием 
геномного секвенатора NovaSeq 6000 (Illumina, Inc., 
США). Полученные в результате секвенирования 
фрагменты со средней длиной 153 нуклеотида кар-
тировали на референсный геном Ovis aries, сборка 
ARS-UI_Ramb_v2.0 NCBI (National Center for Biotech-
nology Information). Для описания обнаруженных 
однонуклеотидных замен использовалась номен-
клатура HGVS (Human Genome Variation Society). 
Статистическую обработку выполняли с использо-
ванием t-критерия Стьюдента и критерия Хи-квад-
рат в Excel для Windows (Microsoft, США). Достовер-
ными считали различия при p<0,05. 

Результаты 
Проведено исследование различий по частоте 

встречаемости отдельных полиморфизмов в со-
ставе гена FRY между двумя группами баранов по-
роды манычский меринос, отличающихся между 
собой по показателям живой массы. Отобранные 
методом случайной выборки 30 баранов разде-
лены на две группы по величине показателя живой 
массы. В первую группу вошли 16 животных с бо-
лее высокими параметрами живой массы, со сред-

ними показателем, составившим 57,21,28 кг. Не-
большой коэффициент вариации 8,7 % указывает 
на близкие по величине живые массы отдельных 
животных в полученной выборке. Во второй группе 
манычские мериносы (14 голов) имели меньшую 

живую массу, в среднем 42,40,63 кг. Коэффициент 
вариации, как и у первой группы, был небольшим 
(5,4 %), что указывает на близкие по величине па-
раметры по изучаемому показателю внутри 
группы. По живой массе различия между двумя вы-
борками животных являлись достоверны при 
p<0,001. Животные в первой группе достоверно 
больше в среднем на 14,8 кг (34,9 %) относительно 
показателей второй группы. 

Всего проанализировано 4806 вариантов поли-
морфизмов, обнаруженных нами в области гена 
FRY и непосредственно прилежащих к нему обла-
стях ДНК у овец породы манычский меринос. Не со-
ответствовали параметрам по частоте встречаемо-
сти минорного аллеля (меньше 5 %) 2105 полимор-
физмов, которые не использовались в дальнейшем 
исследовании. Для дальнейшего анализа нами вы-
браны полиморфизмы в гене FRY с наибольшей ча-
стотой встречаемости референсного аллеля в лю-
бой из двух групп животных. К ним добавлены по-
лиморфизмы с наибольшей встречаемостью му-
тантного аллеля, также в любой из групп (табл.1). 
По указанным критериям наибольшей частоты 
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встречаемости одного из аллелей в итоге выбраны 
22 полиморфизма, расположенных на всем протя-
жении изученной области ДНК. 

В первой группе из более крупных баранов по-
роды манычский меринос выявлено четыре поли-
морфизма в позициях 29258715, 29259950, 
29261187 и 29261717, для которых число выявлен-
ных референсных аллелей (30 из 32) стало 
наибольшим, что составило частоту встречаемости 
93,75 % в группе. Все эти полиморфизмы представ-
лены 14 гомозиготными генотипами по референс-
ному аллелю и еще два генотипа встречались в ге-
терозиготном варианте. Минимальное количество 
референсных аллелей (20 из 32) имели пять поли-
морфизмов в позициях 29037775, 29037940, 
29042120 и 29042614. Частота встречаемости рефе-
ренсного аллеля для этих полиморфизмов соста-
вила 62,5 %. Они представлены у шести особей в 
виде референсного гомозиготного генотипа, у двух 
особей в виде мутантного гомозиготного генотипа, 
а 8 животных являлись гетерозиготами по изучае-
мым полиморфизмам. Для этих же локусов зафик-
сирована максимальная частота встречаемости му-
тантного аллеля (37,5 %) среди животных с боль-
шей живой массой. Наименьшая частота встречае-
мости мутантного аллеля (6,25 %) в первой группе 
баранов (большая живая масса) отмечена для 4 по-
лиморфизмов. 

Во второй группе животных с меньшими пока-
зателями живой массы четыре полиморфизма по-
казали наибольшую встречаемость референсного 
аллеля, составившую 26 из 28, что соответствует ча-
стоте встречаемости 92,9 %. Полиморфизмы нахо-
дились в позициях 29037775, 29037940, 29042120 и 
29042614 и совпадали с полиморфизмами, пока-
завшими наибольшую частоту встречаемости му-
тантного аллеля в первой группе манычских мери-
носов. Наименьшая частота встречаемости рефе-
ренсного аллеля во второй группе 46,4 % (или 13 из 
28) выявлена для одного полиморфизма из ото-
бранных для анализа, находящегося в позиции 
29224716. Мутантный аллель с максимальной 
встречаемостью во второй группе животных, соста-
вившей 53,6 %, обнаруживался у одного полимор-
физма в позиции 29224716. Минимальные показа-
тели выявления мутантного аллеля во второй 
группе (7,14 %) зафиксированы для четырех поли-
морфизмов, которые имели также максимумы по 
встречаемости референсного аллеля, соответ-
ственно. Полиморфизмов, для которых один из ал-
лелей встречался бы исключительно в одной 
группе исследуемых животных, в составе гена FRY 
не выявлено. Однако, для 17 полиморфизмов из 22 
было обнаружено, что мутантный гомозиготный ге-
нотип по ним обнаруживается только во второй 
группе животных, хотя и в небольших количествах 
(от 1 до 5 животных). В первой группе животных 
нами отмечены 5 полиморфизмов, которые имели 

мутантный гомозиготный генотип у 1-2 животных, 
а во второй группе, с меньшей живой массой, му-
тантные гомозиготные генотипы по этим позициям 
вообще не обнаруживали. 

Для каждого из полиморфизмов проведена 
оценка ассоциации распространенного или му-
тантного аллельного варианта с живой массой на 
основе построения таблиц сопряженности и вычис-
ления критерия хи-квадрат (табл. 2). Для оценки 
использовали различия в количестве аллельных 
вариантов, встречающихся в двух группах, исследу-
емых манычских мериносов. Из 22 проанализиро-
ванных полиморфизмов достоверную ассоциацию 
показали все, поэтому все они использовались для 
дальнейшего изучения функциональных свойств. В 
первой группе животных референсный аллель 
встречался чаще мутантного для всех изучаемых 
полиморфизмов. Самые высокие показатели отме-
чены для полиморфизмов в позициях 29258715, 
29259950, 29261187 и 29261717. В этих точках 
только референсный аллель (гомозиготный гено-
тип) выявлен у 14 животных из 16, а по 2 особи яв-
лялись носителями гетерозиготного генотипа. 
Наибольшее количество мутантных аллелей в 
группе животных с большим весом обнаружено 
для полиморфизмов в точках с координатами 
29037775, 29037940, 29042120 и 29042614. Во всех 
этих точках мутантный аллель представлен в виде 
гомозиготных генотипов у двух животных и еще у 8 
встречался в составе гетерозигот. Однако, для этих 
локусов, как и для всех других, отмечено преобла-
дание количества референсных аллелей. 

Во второй группе животных с более низкой жи-
вой массой референсный аллель по достоверно ас-
социированным полиморфизмам чаще всего 
встречался в локусах 29037775, 29037940, 
29042120 и 29042614. У большинства животных он 
обнаруживался в виде гомозиготного варианта 
(12 особей) и у 2 животных находился в составе ге-
терозигот. Максимальное количество мутантного 
аллеля выявлено для полиморфизма в позиции 
29224716. Он обнаруживался в равном количестве 
в гетерозиготном варианте (5 голов) и мутантном 
гомозиготном варианте (5 особей). Полиморфиз-
мов с полным отсутствием альтернативного, то 
есть либо референсного, либо мутантного аллелей 
в одной из исследуемых групп, не выявлено. В пер-
вой группе животных в виде мутантного гомозигот-
ного генотипа 5 полиморфизмов обнаруживали в 
минимальном количестве, для остальных поли-
морфизмов мутантных гомозиготных вариантов 
выявлено не было. Во второй группе манычских 
мериносов в разном количестве встречались все 
виды генотипов по достоверно ассоциированным с 
живой массой полиморфизмам, только для 4 локу-
сов не выявлен один из вариантов генотипов – му-
тантный гомозиготный. 
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Таблица 1. Различия по встречаемости генотипов и аллельных вариантов полиморфизмов гена FRY между 
группами баранов породы манычский меринос с разной живой массой 

Позиция в хро-
мосоме 

Название в базе 
данных 

Группа I (живая масса 57,21,3 кг, n=16) Группа II (живая масса 42,40,6 кг, n=14) 

Количество генотипов Число алле-
лей Количество генотипов Число алле-

лей 
РР РМ MM Р M РР РM MM Р M 

29037775 rs415007546 6 8 2 20 12 12 2  26 2 
29037940 rs408974462 6 8 2 20 12 12 2  26 2 
29042120 Нет в базе 6 8 2 20 12 12 2  26 2 
29042614 rs407772176 6 8 2 20 12 12 2  26 2 
29113535 Нет в базе 12 3 1 27 5 4 7 3 15 13 
29213715 rs416888573 12 4  28 4 5 6 3 16 12 
29213891 rs429574984 12 4  28 4 5 6 3 16 12 
29224716 Нет в базе 13 3  29 3 4 5 5 13 15 
29246963 rs406260133 13 3  29 3 3 9 2 15 13 
29258715 rs403746981 14 2  30 2 5 8 1 18 10 
29259950 rs419606296 14 2  30 2 5 8 1 18 10 
29261187 rs407133298 14 2  30 2 5 8 1 18 10 
29261717 rs421905216 14 2  30 2 5 8 1 18 10 
29263076 rs429678265 12 4  28 4 6 5 3 17 11 
29270018 rs421323728 11 5  27 5 6 5 3 17 11 
29270141 rs420021997 11 5  27 5 5 5 4 15 13 
29271270 rs417997638 11 5  27 5 6 5 3 17 11 
29271274 rs430587649 11 5  27 5 5 6 3 16 12 
29271323 rs407045468 11 5  27 5 6 5 3 17 11 
29271367 rs416250126 11 5  27 5 6 5 3 17 11 
29273722 Нет в базе 12 4  28 4 6 5 3 17 11 
29358679 rs429507742 11 5  27 5 5 6 3 16 12 

Примечания: Р – референсный аллель; М – мутантный аллель. 
 

Таблица 2. Ассоциация аллельных вариантов полиморфизмов гена FRY с живой массой у баранов породы 
манычский меринос 

Позиция в хро-
мосоме 

Название в базе дан-
ных 

Живая масса 
Хи-квадрат Р Высокая (n=16) Низкая (n=14) 

Р M Р M 
29037775 rs415007546 20 12 26 2 7.693 0.006 
29037940 rs408974462 20 12 26 2 7.693 0.006 
29042120 Нет в базе 20 12 26 2 7.693 0.006 
29042614 rs407772176 20 12 26 2 7.693 0.006 
29113535 Нет в базе 27 5 15 13 6.747 0.010 
29213715 rs416888573 28 4 16 12 7.037 0.008 
29213891 rs429574984 28 4 16 12 7.037 0.008 
29224716 Нет в базе 29 3 13 15 13.890 0.001 
29246963 rs406260133 29 3 15 13 10.484 0.002 
29258715 rs403746981 30 2 18 10 8.103 0.005 
29259950 rs419606296 30 2 18 10 8.103 0.005 
29261187 rs407133298 30 2 18 10 8.103 0.005 
29261717 rs421905216 30 2 18 10 8.103 0.005 
29263076 rs429678265 28 4 17 11 5.714 0.017 
29270018 rs421323728 27 5 17 11 4.275 0.039 
29270141 rs420021997 27 5 15 13 6.747 0.010 
29271270 rs417997638 27 5 17 11 4.275 0.039 
29271274 rs430587649 27 5 16 12 5.454 0.020 
29271323 rs407045468 27 5 17 11 4.275 0.039 
29271367 rs416250126 27 5 17 11 4.275 0.039 
29273722 Нет в базе 28 4 17 11 5.714 0.017 
29358679 rs429507742 27 5 16 12 5.454 0.020 

Примечания: Р – референсный аллель; М – мутантный аллель. 
 

Функциональный анализ достоверно ассоцииро-
ванных с живой массой полиморфизмов у баранов 
породы манычский меринос показал, что большин-
ство из них имели характер однонуклеотидных за-
мен, были ранее обнаружены у других пород овец и 
внесены в международную базу данных с присвое-
нием уникального идентификатора. Три 

полиморфизма, в позициях 29042120, 29224716 и 
29273722, описаны нами впервые. В точках 29042120 
и 29273722 полиморфизмы представлены делеци-
ями, первая на одну пару нуклеотидов, вторая – на 
четыре. В позиции 29224716 нами обнаружена ин-
серция длиной в 1 пару нуклеотидов G(С). 
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Таблица 3. Характеристика полиморфизмов гена FRY, ассоциированных с живой массой у баранов породы 
манычский меринос 

Позиция Наименование Область гена, положение, вид замены 
Аллели 

Р М 
29037775 rs415007546 Интрон, c.8827-2283, G>A C T 
29037940 rs408974462 Интрон c.8827-2448, G>A C T 
29042120 Нет в базе Интрон, c.8743-139, delT GAAAA GAAA 
29042614 rs407772176 Интрон, c.8743-629, A>C T G 
29113535 Нет в базе Интрон, c.4107-3706, G>A C T 
29213715 rs416888573 Интрон, c.631-12088, A>G T C 
29213891 rs429574984 Интрон, c.631-12264, G>C C G 
29224716 Нет в базе Интрон, c.630+5647_630+5648, insGGGGGGGAGG TCCCCCC TCCCCCCC 
29246963 rs406260133 Интрон, c.431-16394, G>A C T 
29258715 rs403746981 Интрон, c.431-28146, A>G T C 
29259950 rs419606296 Интрон, c.431-29381, G>A C T 
29261187 rs407133298 Интрон, c.431-30618, A>G T C 
29261717 rs421905216 Интрон, c.431-31148, A>G T C 
29263076 rs429678265 Интрон, c.431-32507, G>A C T 
29270018 rs421323728 Интрон, c.431-39449, C>T G A 
29270141 rs420021997 Интрон, c.431-39572, G>C C G 
29271270 rs417997638 Интрон, c.431-40701, C>T G A 
29271274 rs430587649 Интрон, c.431-40705, G>T C A 
29271323 rs407045468 Интрон, c.431-40754, G>A C T 
29271367 rs416250126 Интрон, c.431-40798, G>A C T 
29273722 Нет в базе Интрон, c.431-43160_431-43157, delAGAG ttctctct ttct 
29358679 rs429507742 Интрон, c.430+566, T>C A G 

Примечания: Р – референсный аллель; М – мутантный аллель. 
 
Обсуждение 
Результаты проведенного исследования свиде-

тельствую от том, что строение гена FRY связано с фе-
нотипическими особенностями, характеризующими 
параметры мясной продуктивности у овец, которые 
выражаются в виде изменения живой массы. Ранее 
нами обнаружено, а также подтверждено рядом дру-
гих исследователей, что в локусе рядом с геном FRY 
находятся однонуклеотидные полиморфизмы, свя-
занные с показателями роста и развития овец. Это по-
служило основанием предложить этот ген в качестве 
кандидата, влияющего на продуктивные качества жи-
вотных. Следующим этапом стало пристальное ис-
следование его структуры для поиска полиморфиз-
мов внутри гена, которые могли бы доказать его 
связь с изучаемыми параметрами фенотипа. 

Изучена структура гена FRY у овец породы ма-
нычский меринос по результатам полного секвени-
рования генома у 30 животных и выполнен анализ ас-
социаций обнаруженных полиморфизмов с показа-
телями живой массы в возрасте 9 месяцев. Прове-
денное исследование показало достаточно большое 
количество полиморфизмов в составе гена, отличаю-
щего его от референсной сборки Ramboulie 2.0, раз-
мещенной в базе данных геномов NCBI. Всего про-
анализировано 4806 структурных изменений, пред-
ставленных однонуклеотидными полиморфизмами, 
инсерциями и делециями. Из общего количества об-
наруженных полиморфизмов 2105 имели частоту 
встречаемости одного из аллелей меньше 5% и были 
исключены из дальнейшего анализа независимо от 
полученных показателей достоверности ассоциаций. 
Низкое число аллелей таких полиморфизмов в попу-
ляции не позволяет использовать их в дальнейшем 
как молекулярные маркеры при селекции для повы-
шения мясной продуктивности. Среди остальных 

полиморфизмов нами отобраны 22, которые пока-
зали достоверные различия по частоте встречаемо-
сти в двух группах манычских мериносов, отличаю-
щихся по живой массе в среднем на 14,8 кг. Разница 
по живой массе у животных, отличающихся по поли-
морфизмам в гене FRY, оказалась более существен-
ной, чем у овец, отличающихся по строению гена 
миостатина, известного своим влиянием на развитие 
мышечной ткани [16]. 

Особого внимания заслуживают полиморфизмы 
гена FRY в позициях 29258715, 29259950, 29261187 и 
29261717. Как показали наши исследования, у живот-
ных с большей живой массой по заменам в этих точ-
ках встречается преимущественно референсный го-
мозиготный генотип. Из 16 животных только два 
имели гетерозиготный генотип по всем четырем по-
лиморфизмам, остальные 13 являлись носителями 
исключительно референсного гомозиготного гено-
типа. При этом в группе животных с низкой живой 
массой референсный гомозиготный генотип встре-
чался всего у 5 животных из 14, остальные 9 особей 
несли гетерозиготный (8 голов) и мутантный гомози-
готный генотип (1 голова). Все четыре полиморфизма 
имеют характер однонуклеотидных замен и располо-
жены на относительно небольшом участке длиной 
около 3000 пар нуклеотидов в интроне гена, то есть 
не кодируют непосредственно аминокислотную по-
следовательность. В дальнейшем это дает основания 
для более глубоких исследований по связи выявлен-
ного комплекса замен с уровнем экспрессии гена FRY 
в мышечной ткани у овец. Имеется уже достаточно 
большое количество свидетельств о влиянии поли-
морфизмов в интронах генов на их транскрипцию, 
сплайсинг и функциональную активность белкового 
продукта у овец [5]. Однако, уже на сегодняшнем 
этапе можно сделать заключение о возможности 
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использования этих четырех полиморфизмов в каче-
стве молекулярно-генетических маркеров при селек-
ции овец для повышения мясной продуктивности. В 
разведение целесообразно пускать животных с рефе-
ренсным гомозиготным генотипом, встречающимся 
преимущественно у животных с большей живой мас-
сой, выбраковывая особей с гетерозиготным и му-
тантным гомозиготным генотипом. 

Еще два полиморфизма также могут быть рас-
смотрены в качестве перспективных молекулярных 
маркеров. Они локализованы в позициях 29224716 и 
29273722. Особенностью этих полиморфизмов явля-
ется то, что один из них является инсерцией, а второй 
– делецией. Они расположены в разных интронах 
гена FRY. При этом, оба этих полиморфизма ранее не 
описаны, не внесены в международные базы данных 
и обнаружены нами у овец впервые. Оказалось, что 
животные с большей живой массой имеют преиму-
щественно референсный гомозиготный генотип по 
обоим этим полиморфизмам. Только 3 особи из 16 
несут гетерозиготный вариант по наличию инсерции 
в гене и 4 животных из 16 имели гетерозиготный ге-
нотип по делеции. У животных с низкой живой мас-
сой инсерция в позиции 29224716 представлена ре-
ференсным гомозиготным генотипом всего у 4 иссле-
дованных баранов, а остальные 10 голов имеют гете-
розиготные и мутантные гомозиготные генотипы. 
Манычские мериносы с большей живой массой 
имеют в своем большинстве (12 из 16) референсный 
гомозиготный генотип по делеции в позиции 
29273722, а четыре особи являются носителями гете-
розиготной формы генотипа. Во второй группе жи-
вотных (с низкой живой массой) референсный гомо-
зиготный генотип выявлен только у 6 животных, а у 
остальных восьми обнаружен гетерозиготный (6 го-
лов) и мутантный гомозиготный (2 головы) варианты 
генотипов. При использовании обнаруженных поли-
морфизмов в качестве молекулярных маркеров 
необходимо отбирать для разведения особей с рефе-
ренсным гомозиготным генотипом по обоим пози-
циям, а выбраковывать носителей гетерозиготных и 
мутантных гомозиготных генотипов, преимуще-
ственно имеющих более низкую живую массу. 

Использование выявленных в ходе исследова-
ния полиморфизмов в качестве молекулярных мар-
керов мясной продуктивности открывает большие 
перспективы для применения маркер-ассоциирован-
ной селекции для повышения хозяйственной ценно-
сти овец породы манычский меринос [17-20]. За счет 
внедрения в животноводство тестирования по обна-
руженным полиморфизмам за, пару поколений 
вполне возможно увеличить среднюю живую массу 
овец породы манычский меринос в возрасте 9 меся-
цев (а в перспективе – и других пород тонкорунного 
направления) на 15…25 %. Полученный результат со-
ответствует приблизительно 5 дополнительным ки-
лограммам баранины, полученным с каждого живот-
ного при среднем выходе мясной продукции 40 % с 
туши. Учитывая рыночную стоимость мяса, это в 

значительной мере повысит рентабельность мясного 
овцеводства при сохранении существующих затрат 
на кормление и содержание. 

Заключение 
Изучение строения гена FRY по анализу распре-

деления 4806 полиморфизмов у баранчиков породы 
манычский меринос показало, что 2105 из них встре-
чаются редко (менее 5 %) и не представляют инте-
реса для использования в селекции. Среди 20 поли-
морфизмов, показавших наибольшую величину раз-
личий по частоте встречаемости между группами жи-
вотных с большей и меньшей массой тела, наиболее 
перспективными в плане использования в качестве 
молекулярных маркеров продуктивности опреде-
лены шесть полиморфизмов. Четыре из них пред-
ставлены однонуклеотидными заменами, располо-
женными на участке ДНК длиной 3000 пар нуклеоти-
дов. Один полиморфизм является инсерцией, а один 
– делецией. Все полиморфизмы находятся в интро-
нах гена. Разница в живой массе между группами но-
сителей разных генотипов по этим полиморфизмам 
составляет 14,8 кг (34,9 %), что является существен-
ным показателем для манычских мериносов. Таким 
образом, обнаруженные в составе гена FRY полимор-
физмы показали достоверную связь с показателями 
живой массы у овец породы манычский меринос и 
могут быть использованы в качестве генетических 
маркеров при селекции для повышения мясной про-
дуктивности. 
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