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Идентификация и картирование генов, детерминирующих проявление селекционно зна-

чимых признаков у сельскохозяйственных животных, в том числе птицы, — одна из ключевых 

задач геномной селекции, направленной на повышение эффективности животноводства. За послед-

ние годы с использованием полногеномного анализа ассоциаций выявлено достаточно большое 

число важных генов-кандидатов у разных видов сельскохозяйственных животных. При этом из 

многочисленных видов сельскохозяйственной птицы существенная доля исследований по поиску и 

идентификации локусов количественных признаков (QTL, quantitative trait loci) проведена на ку-

рах. На перепелах число подобных исследований относительно невелико. Это связано прежде всего 

с отсутствием коммерческих чипов, что затрудняет поиск SNP и идентификацию генов, связанных 

с селекционно значимыми признаками. К настоящему времени в литературе недостаточно инфор-

мации о локусах количественных признаков перепелов, достоверно связанных с продуктивностью. 

Живая масса и скорость роста перепелов — показатели мясной продуктивности, которые зависят 

от условий кормления и содержания птицы и детерминированы множеством QTL. В настоящем 

сообщении представлены результаты полногеномных ассоциативных исследований скорости роста 

перепелов из F2 модельной ресурсной популяции. Целью работы была идентификация локусов ко-

личественных признаков в геноме перепелов и анализ ассоциации найденных мутаций с показате-

лем массы тела, а также характеристика аллельных вариантов в изученной F2 модельной ресурсной 

популяции. Перепела F2 модельной ресурсной популяции были получены посредством серии меж-

породных скрещиваний японского перепела (медленный рост) и техасского перепела (быстрый 

рост). Генотипирование полученных особей F2 (n = 232) проводили методом GBS (genotyping by 

sequencing). После фильтрации при обработке данных генотипирования для последующего анализа 

отобрали 92686 SNP. C использованием программного обеспечения PLINK 1.9 (https://www.cog-

genomics.org/plink/) с принятыми ограничениями (geno 0,1, mind 0,2, maf 0,05) изучили ассоциации 

между данными полногеномного генотипирования и живой массой, отражающей физическое раз-

витие птицы. Показано, что полученная F2 ресурсная популяция перепелов характеризовалась вы-

сокой изменчивостью этого показателя. У 1-суточных перепелят живая масса варьировала от 5 до 

11 г и составила в среднем 9±0,1 г. В возрасте 2, 4, 6 и 8 нед она достигала соответственно 69±1, 

157±2, 219±2 и 252±2 г. На основании проведенного GWAS-анализа идентифицированы 149 SNP 

на 1-й, 2-й, 3-й, 5-й, 6-й, 8-й, 11-й, 14-й, 15-й, 20-й, 24-й, 25-й и 26-й хромосомах, которые с 

высокой достоверностью (p < 0,00001) ассоциированы с живой массой. При этом на 1-й, 2-й, 3-й, 

5-й, 11-й и 26-й хромосомах детектированы блоки из 2-9 SNP, относящиеся к одному гену. Уста-

новлены семь генов-кандидатов (PCDH9, SMAD9, PAN4, EGFR, WDPCP, MDGA2 и PEPD), 

достоверно (p < 0,00001) связанных с показателем живой массы в возрасте 8 нед. Выявленные 

SNP могут быть в дальнейшем изучены в качестве генетических маркеров в программах селекции 

на увеличение массы перепелов, а также в связи с остальными показателями продуктивности. 
 

Ключевые слова: Coturnix japonica, перепел, QTL, SNP, GBS, GWAS, живая масса, ди-

намика роста. 
 

Мясо и яйцо птицы, которые на сегодняшний день составляют зна-

чительную долю в общей продукции животноводства в мире (1, 2), в основ-

ном производятся с использованием видов, относящихся к семейству Phasi-
anidae. Особым спросом пользуется продукция перепеловодства, что объяс-

няется высокой пищевой ценностью и вкусовыми качествами яиц и мяса 

перепелов, а также их скороспелостью (3-5). Потребность рынка в этих про-

дуктах способствовала созданию крупных перепеловодческих хозяйств и 

интенсивному развитию отрасли, в результате чего перепелиные яйца и 

мясо стали продуктами повседневного спроса. Рентабельность и конкурен-

тоспособность перепеловодства обусловлены несколькими причинами. Один 
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из определяющих факторов — использование пород и линий птицы, харак-

теризующихся важными селекционно значимыми признаками, из которых 

можно выделить высокую яичную и мясную продуктивность, устойчивость 

к производственным стрессам, инфекционным заболеваниям, скороспе-

лость. Создание высокопродуктивных пород, линий и кроссов невозможно 

без эффективной селекционной работы по поиску и идентификации цен-

ных генотипов с использованием современных методов и подходов, осно-

ванных на изучении молекулярно-генетических механизмов формирования 

и проявления селекционно значимых признаков. 

У сельскохозяйственных животных для значительного числа хозяй-

ственно полезных признаков в настоящее время идентифицированы тысячи 

локусов количественных признаков (QTL, quantitative trait loci) (6). Из мно-

гочисленных видов домашней птицы существенная доля исследований по 

поиску и идентификации QTL проведена на курах (7). В базе данных QTL 

кур (Chicken QTLdb, https://www.animalgenome.org/cgi-bin/QTLdb/GG/in-

dex) содержится информация о 16656 QTL 370 различных признаков. Боль-

шинство таких QTL выявлены с использованием в качестве генетических 

маркеров как микросателлитов (8, 9), так и SNP, идентифицированных по-

средством генотипирования единичных точечных мутаций (10) или прове-

дения полногеномного анализа (11, 12).  

В отличие от кур, исследования на перепелах по идентификации 

QTL, связанных с важными селекционно значимыми признаками, сравни-

тельно малочисленны. На сегодняшний день число таких публикаций от-

носительно невелико. В ряде работ сообщается об идентификации QTL с 

использованием микросателлитов, изучена связь этих генетических марке-

ров с показателями роста (13-15), развития (16), качества мяса (17), пока-

зателями яичной продуктивности (18). Однако следует отметить, что при 

выявлении QTL с использованием микросателлитов возникают определен-

ные трудности с идентификацией соответствующих генов. Для решения 

проблемы осуществляется поиск SNP, ассоциированных с селекционно 

значимыми признаками, но проведение таких исследований на перепелах 

ограничено отсутствием соответствующих коммерческих чипов для выявле-

ния SNP. В последние годы растет число работ по полногеномному геноти-

пированию (19). С использованием такого подхода выявлены SNP и иденти-

фицированы гены, связанные с показателями продуктивности (20), поведе-

нием (21, 22), окраской оперения (23, 24), качеством яиц (25) у перепелов. 

В настоящем сообщении мы представляем результаты полногеном-

ных ассоциативных исследований показателей роста у перепелов F2 модель-

ной ресурсной популяции в сопоставлении с динамикой изменения живой 

массы птицы в возрасте от 1 сут до 8 нед. Новизна использованного нами 

подхода заключается в создании модельной ресурсной популяции перепе-

лов, которая характеризуется высокой степенью вариабельности изучаемых 

показателей роста за счет использования разводимых на территории России 

материнской и отцовской пород, контрастных по изучаемым показателям 

(быстрорастущая и медленнорастущая породы). Выявлены новые SNP и 

идентифицированы гены, с высокой достоверностью (p < 0,00001) ассоци-

ированные с показателями роста. Детектированные SNP могут быть в даль-

нейшем изучены в качестве генетических маркеров в программах селекции 

на увеличение массы перепелов, а также улучшение других показателей 

мясной продуктивности. 

Цель работы — идентификация локусов количественных признаков 

в геноме перепелов и анализ ассоциации найденных мутаций с живой мас-
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сой, а также характеристика аллельных вариантов в F2 полученной модель-

ной ресурсной популяции перепелов.  

Методика. Исследования проводили на базе физиологического двора 

ФГБНУ ФИЦ ВИЖ им. Л.К. Эрнста в 2021-2022 годах на 116 самках и 116 

самцах перепелов F2 модельной ресурсной популяции, которые были полу-

чены посредством межпородного скрещивания японского и техасского пе-

репелов. Первоначально получали межпородные помеси F1 с кровностью 

50 % японского перепела и 50 % техасского перепела, далее помеси F1 скре-

щивали между собой. Потомство F2 использовали в качестве модельной ре-

сурсной популяции для молекулярно-генетических исследований и оценки 

динамики роста.  

Родительские перепела (исходные породы, F1) для получения 

потомства содержались группами по 5-6 гол. (1 самец, 4-5 самок) в разде-

ленных многоярусных перепелиных клетках при плотности посадки не ме-

нее 250 см2/гол. Перепела F2 модельной ресурсной популяции содержались 

в многоярусных перепелиных клетках (не более 25 гол. на ярус, плотность 

посадки не менее 162 см2/гол.). Все клетки были оборудованы системой 

ниппельного поения (из расчета 1 ниппель на 10 гол.), навесными кормуш-

ками (фронт кормления составлял не менее 3 см/гол.) и системой помето-

удаления, в связи с чем птица имела свободный доступ к чистой воде и 

полнорационному промышленныму комбикорму. Для молодняка перепелов 

в возрасте от 1 сут до 6 нед использовался промышленный комбикорм с 

пищевой ценностью 11,92 (2850) МДж/кг (Ккал/кг) и содержанием сырого 

протеина 285,00 г/кг. С 7-недельного возраста перепелов переводили на корм 

для продуктивных перепелов с обменной энергией 12,13 (2900) МДж/кг 

(Ккал/кг) и содержанием сырого протеина 180,00 г/кг. Температуру в поме-

щениях, где содержалась птица, поддерживали в пределах от 18 до 25 С. В 

брудерах, где содержался молодняк от вылупления до возраста 4 нед, тем-

пература менялась от 35 до 23 С по мере взросления особей. Влажность в 

помещениях не превышала 70 %.   

Живую массу перепелов полученной F2 модельной ресурсной попу-

ляции (n = 232) учитывали в возрастной динамике с интервалом 2 нед. Пе-

репелов взвешивали на весах OHAUS Pioneer PA413C («OHAUS», США) в 

возрасте 1 сут, 2, 4, 6 и 8 нед.   

ДНК из проб ткани и пульпы пера перепелов выделяли с использо-

ванием набора ДНК-Экстран 2 (ООО «НПФ Синтол», Россия) согласно 

протоколу, рекомендованному производителем. Концентрацию полученной 

ДНК определяли на флуориметре Qubit 2.0 («Invitrogen/Life Technologies», 

США), чистоту препарата оценивали спектрофотометрически (NanoDrop 

8000, «Thermo Fisher Scientific», США) (для последующего анализа исполь-

зовали ДНК с соотношением OD260/280 не ниже 1,8), качество ДНК — также 

посредством гель-электрофореза в 1 % агарозном геле.  

Полногеномное генотипирование перепелов F2 модельной ресурс-

ной популяции проводили методом GBS (genotype by sequencing) (26). По-

лученная в результате GBS анализа матрица молекулярных данных, вклю-

чающая секвенированные последовательности геномной ДНК 232 особей 

F2, после преобразования в пригодный для анализа формат, которое 

включало удаление адаптеров и демультиплексирование файла fastq (раз-

деление по образцам) с использованием программы cutadapt (version 3.4, 

https://pypi.org/project/cutadapt/), контроль качества файлов fastq в про-

грамме fastqc (version 0.9.11, https://github.com/s-andrews/FastQC), выравни-

вание с использованием референсного генома с помощью пакета bowtie2 
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(version 2.4.4, https://github.com/BenLangmead/bowtie2), вызов вариантов 

(SNP) и аннотацию в пакете bcftools (version 1.13, https://samtools.gith-

ub.io/bcftools/bcftools.html) была загружена в R-пакет (27) для выполнения 

дальнейших расчетов. В качестве референсного использовали геном Japanese 

quail (Coturnix japonica 2.1, GCF_001577835.2). Было отобрано 115906 SNP, 

из которых после оценки контроля качества и фильтрации данных генотипи-

рования с применением программного пакета PLINK 1.9 (http://zzz.bwh.har-

vard.edu/plink/) для дальнейшего GWAS (whole-genome associated study) ис-

пользовали 92686 SNP. При отборе SNP учитывали качество генотипирова-

ния по всем исследуемым SNP для каждой особи (не ниже 90 %), частоту 

встречаемости минорных аллелей, отклонение частоты SNP генотипов от 

распределения Харди-Вайнберга в совокупности протестированных образ-

цов с достоверностью p-value < 105.  

Анализ главных компонент (PCA, https://www.datacamp.com/tuto-

rial/pca-analysis-r) проводили и визуализировали в пакете R ggplot2 (https://gith-

ub.com/tidyverse/ggplot2). Файлы данных были подготовлены в программ-

ной среде R4.0. 

Для выявления ассоциаций SNP с показателем живой массы пере-

пелов применяли регрессионный анализ в PLINK 1.9.  Достоверность вли-

яния SNP и определение значимых регионов в геноме перепелов оцени-

вали с использованием теста для проверки нулевых гипотез по Бонфер-

рони при пороговом значении p < 1½105. Данные визуализировали в па-

кете qqman с помощью языка программирования R (27). Поиск генов-кан-

дидатов, расположенных в области идентифицированных SNP, осуществ-

ляли с помощью геномного ресурса Genome assembly Coturnix japonica 2.1 

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/data-hub/genome/GCF_001577835.2/, дата об-

ращения 10.07.2022).  

Статистические показатели рассчитывали многофакторным диспер-

сионным анализом в программе Microsoft Excel 2013 по следующим пара-

метрам: среднее арифметическое (М) и стандартная ошибка (±SEM), мини-

мум (min), максимум (max), медиана (Мe), критерий согласия Пирсона (χ2), 

коэффициент гомозиготности по Робертсону (Ca), уровень полиморфизма 

по Робертсону при 2 аллелях (Na).  

Результаты. Создание F2 ресурсной популяции с использованием 

контрастных по генотипу и фенотипу пород в качестве исходных родитель-

ских форм позволяет на относительно небольшом поголовье птицы полу-

чать популяции особей, характеризующиеся существенно большим разма-

хом изменчивости по ряду фенотипических признаков. У чистопородных 

особей одной породы или линии отмечается, как правило, снижение из-

менчивости в результате направленной селекции по ограниченному числу 

признаков, что в случае использования такой птицы в молекулярно-гене-

тических исследованиях по идентификации QTL требует сбора и анализа 

фенотипических данных на значительной выборке особей. Работы по со-

зданию и использованию F2 модельных ресурсных популяций для молеку-

лярно-генетических исследований широко проводятся на различных видах 

сельскохозяйственной птицы, в частности курах (28), индейках (29), пере-

пелах (19-21). У перепелов в качестве исходных родительских форм во мно-

гих исследованиях используются контрастные по изучаемому признаку ли-

нии одной породы — японского перепела (19-21). В наших исследованиях 

модельная ресурсная популяция была получена при межпородном скре-

щивании японского и техасского перепелов. Японский перепел относится 

к яичной породе и характеризуется относительно невысокой скоростью 
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роста, техасский перепел — мясная порода с высокой скоростью прироста 

живой массы. 

Живая масса 1-суточных перепелов F2 модельной ресурсной варь-

ировала от 5 до 11 г и составила в среднем 9±0,1 г. В возрасте 2, 4, 6 и 

8 нед этот показатель увеличивался соответственно в 8, 17, 24 и 28 раз 

относительно установленного для 1-суточных перепелят (табл. 1).     

1. Динамика роста перепелов F2 модельной ресурсной популяции (японский пе-

репел ½ техасский перепел) (n = 232, физиологический двор, ВИЖ им. ака-

демика Л.К. Эрнста, 2021-2022 годы) 

Возраст 

Живая масса, г 

абсолютная прирост 

средняя  ошибка максимум  минимум  медиана абсолютный  среднесуточный  
1 сут 9 0,1 11 5 9   

2 нед 69 0,9 117 32 69 61 9 

4 нед 157 1,5 214 103 159 88 13 

6 нед 219 1,9 322 159 217 62 9 

8 нед 252 2,2 354 163 248 33 5 

 

 

Рис. 1. Характеристика F2 модельной ресурсной 

популяции перепелов (японский перепел ½ техас-
ский перепел) по показателю живой массы в 

разные возрастные периоды (n = 232, физиоло-

гический двор, ВИЖ им. академика Л.К. Эрн-

ста, 2021-2022 годы).  

 

Следует отметить высокую ва-

риабельность и значительный раз-

брос по величине живой массы у 

птицы в популяции F2. На рисунке 

1 представлена диаграмма, отражаю-

щая распределение перепелов иссле-

дуемой выборки по этому показа-

телю в разные возрастные периоды. 

Видно, что интервал вариабельности  
составлял 25-40 % по максимальному значению и 27-54 % — по минималь-

ному. При этом мы установили отсутствие значительного смещения меди-

аны по показателю живой массы у перепелов F2 по возрастным периодам 

наблюдения, что свидетельствует об относительно равномерном распре-

делении частот встречаемости максимальных и минимальных значений 

признака в изучаемой популяции.  

Неоднородность F2 модельной ресурсной популяции перепелов по 

живой массе подтвердил анализ главных компонент (PCA, Principal Com-

ponent Analysis) на основе данных о нуклеотидных последовательностях, по-

лученных при индивидуальном полногеномном анализе особей с использо-

ванием метода GBS (рис. 2). Первая компонента отвечает за 13,39 %, вто-

рая — за 6,43 % генетических различий птицы в исследуемой выборке. Со-

гласно рисунку 2, изученная популяция была представлена пятью класте-

рами, образующими три ветви, расходящиеся в пространстве из единой 

точки. Гетерогенность выборки может быть обусловлена структурой популя-

ции, состоящей из семейств, где имеется большее генетическое сходство 

между особями, относящимися к одной группе, чем в среднем по популяции. 

Для проверки предположения о геномной обусловленности показа-

телей продуктивности у перепелов F2 (в частности, живой массы) мы про-

вели полногеномный анализ ассоциаций (GWAS, whole-genome associated 

study). GWAS-анализ дает возможность идентифицировать множество ге-



 

 

1141 

номных вариантов, связанных с продуктивными признаками птицы. В ре-

зультате проведенного анализа мы выявили 149 SNP с высокой достовер-

ностью (p < 0,00001) на 1-й, 2-й, 3-й, 5-й, 6-й, 8-й, 11-й, 14-й, 15-й, 20-й, 

24-й, 25-й, 26-й хромосомах, при этом на 1-й, 2-й, 3-й, 5-й, 11-й, 26-й хро-

мосомах были детектированы блоки из 2-9 SNP, относящиеся к одному 

гену. Соотношение найденных в исследовании мутаций с SNP, которые вы-

сокодостоверно ассоциированы с живой массой, и SNP, которые охаракте-

ризованы по механизму влияния, графически представлено на рисунке 3. 
 

 

Рис. 2. PCA-aнализ данных полногеномного GBS (genotype by sequencing) генотипирования особей 

из F2 модельной ресурсной популяции перепелов (японский перепел ½ техасский перепел) (n = 232, 

физиологический двор, ВИЖ им. академика Л.К. Эрнста, 2021-2022 годы). 
 

 

Рис. 3. Характеристика SNP, ассоциированных с показателями живой массы, у перепелов из F2 

модельной ресурсной популяции (японский перепел ½ техасский перепел) в возрасте от 2 до 8 нед: 
а — охарактеризованные (расположенные вблизи функциональных генов) SNP с достоверно-

стью ассоциаций выше 1½105, б — неохарактеризованные (не локализованы вблизи функцио-

нальных генов) SNP с достоверностью ассоциаций выше 1½105, в — SNP с достоверностью 

ассоциаций ниже 1½105 (n = 232, физиологический двор, ВИЖ им. академика Л.К. Эрнста, 

2021-2022 годы). 
 

Локусы SNP (p < 0,00001), выявленные в геноме перепелов в воз-
расте 8 нед и ассоциированные с показателем живой массы, мы использо-
вали для идентификации позиционных и функциональных генов-кандида-
тов, связанных с каким-либо механизмом влияния на процессы в организме 
(табл. 2). В результате в базе данных NCBI (Coturnix japonica 2.1) вблизи 
значимых SNP обнаружили семь функциональных генов-кандидатов на 
1-й (PCDH9, SMAD9, PAN4), 2-й (EGFR), 3-й (WDPCP), 5-й (MDGA2) и 
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11-й (PEPD) хромосомах.   

2. SNP и гены-кандидаты, ассоциированные с показателями живой массы у пе-

репелов из F2 модельной ресурсной популяции перепелов (японский перепел ½ те-

хасский перепел) в возрасте 8 нед (n = 232, физиологический двор, ВИЖ 

им. академика Л.К. Эрнста, 2021-2022 годы) 

Хромосома Число SNP SNP, позиция bp Достоверность p Ген 
1-я 3 142741390 7,25½108 PCDH9 

  154153381 1,04½105 SMAD9 

  157425751 1,35½105 PAN4 

2-я 2 73896881 1,23½109 EGFR 

  73896952 3,67½108  

3-я 1 1993165 6,77½1010 WDPCP 

5-я 2 51581638 6,71½105 MDGA2 

  51581710 6,71½105  

11-я 1 9015455 8,51½105 PEPD 

 

Согласно данным литературы, у перепелов ген EGFR отвечает за ре-

гуляцию пролиферации клеток гранулезы и влияет на развитие фолликулов 

(24). Остальные мутации упоминались в литературе в отношении других 

животных и птицы как ортологические группы генов (30), определенные 

биоинформатически с использованием комбинации сходства последова-

тельностей белков и данных о локальной синтении.  

Были рассчитаны частоты встречаемости, степень полиморфизма и 

генетическое равновесие по выявленным генам в изученной популяции пе-

репелов F2 в возрасте 8 нед (табл. 3). 

3. Оценка частоты встречаемости селекционно значимых генетических марке-
ров у перепелов из F2 модельной ресурсной популяции (японский перепел ½ те-
хасский перепел) (n = 232, физиологический двор, ВИЖ им. академика 

Л.К. Эрнста, 2021-2022 годы) 

Хромо-

сома 
Ген 

Частота генотипов, M±SEM Частота аллелей 
χ2 Ca Na 

11, Н и О 12, Н и О 22, Н и О 1 2 

1-я SMAD9 0,178±0,019 0,511±0,024 0,311±0,022 
0,434 0,566 0,120 0,509 1,966 

 0,188 0,491 0,321 

 PSDH9 0,018±0,006 0,283±0,021 0,699±0,022 
0,160 0,840 0,455 0,731 1,367 

 0,026 0,269 0,706 

 PAN4 0,023±0,007 0,502±0,024 0,474±0,024 
0,275 0,725 7,650 0,602 1,662 

 0,075 0,398 0,526 

2-я EGFR_1 0 0,320±0,021 0,680±0,022 
0,160 0,840 5,603 0,731 1,367 

 0,026 0,269 0,706 

 EGFR_2 0 0,274±0,020 0,726±0,021 
0,137 0,863 4,115 0,764 1,310 

 0,019 0,236 0,745 

3-я WDPCP 0,065±0,003 0,159±0,021 0,776±0,021 
0,145 0,855 20,189 0,752 1,329 

 0,021 0,248 0,731 

5-я MDGA 0 0,205±0,019 0,795±0,019 
0,103 0,897 2,314 0,816 1,226 

 0,011 0,184 0,805 

11-я PEPD_2 0,009±0,003 0,095±0,015 0,896±0,015 
0,057 0,943 2,545 0,893 1,120 

 0,003 0,107 0,889 

П р и м е ч а н и е. Для частоты генотипов и аллелей приведены варианты кодирования (11 — аллели 1 и 1, 

12 — аллели 1 и 2, 22 — аллели 2 и 2); χ2 — критерий согласия Пирсона, Ca — коэффициент гомозиготности 

по Робертсону, Na — уровень полиморфизма по Робертсону при 2 аллелях, Н и О — соответственно наблю-

даемая и ожидаемая частота. 

 

Согласно полученным результатам, по всем детектированным точеч-

ным мутациям в генах имелись полиморфные варианты генотипов с вари-

ацией степени гомозиготности (по Робертсону) от 0,509 до 0,893. Выявлены 

отклонения от генетического равновесия для генов PAN4 (7,650), EGFR_1 

(5,603), EGFR_2 (4,115) и WDPCP (20,819).   

Анализ открытых информационных источников показал, что на се-

годняшний день опубликовано небольшое число работ, касающихся поиска 

и идентификации QTL, которые связаны с показателями роста у перепелов. 

Так, M.I. Haqani с соавт. (19) определили QTL, ассоциированные с показа-



 

 

1143 

телем живой массы у перепелов, исследовав возрастную динамику этого 

показателя у 277 особей F2, полученных при скрещивании линий япон-

ского перепела с повышенной и нормальной живой массой. Живую массу 

определяли еженедельно от вылупления до возраста 16 нед. В результате 

установили 125 SNP, ассоциированных с живой массой. На 1-й и 3-й хро-

мосомах были выявлены 4 QTL, связанные с живой массой птицы в воз-

расте от 4 до 16 нед. При этом в ранний возрастной период (до 3 нед) ста-

тистически значимых QTL не обнаружили (19). S. Vollmar соавт. (20) на 920 

японских перепелах F2 провели идентификацию QTL, ассоциированных с 

использованием фосфора, кальция, конверсией корма и приростом живой 

массы, который рассчитывали на основании данных о живой массе в воз-

расте 10 и 15 сут. Для анализа отобрали 3986 SNP. В результате авторы 

установили 12 значимых SNP и идентифицировали 4 гена-кандидата, кото-

рые были связаны с изучаемыми признаками (20). J. Recoquillay с соавт. 

(21) получили F2 модельную ресурсную популяцию японского перепела 

скрещиванием двух линий, контрастных по особенностям поведения. 

Наряду с поведенческими реакциями у птицы из модельной популяции изу-

чили продуктивные признаки, в частности определили живую массу в воз-

расте 17 и 65 сут и яйценоскость. На основании полногеномного генотипи-

рования обнаружили 22 QTL, связанных с продуктивными признаками. Вы-

явленные SNP были идентифицированы на 1-й, 3-й, 5-й, 8-й, 10-й и 18-й 

хромосомах (21).   

В наших исследованиях одной из родительских форм при создании 

ресурсной популяции также был японский перепел. При этом использова-

ние в качестве контрастной породы техасского перепела позволило полу-

чить F2 популяцию со значительным размахом изменчивости по живой 

массе. Новизна проведенного нами исследования заключается в идентифи-

кации не описанных ранее в открытых информационных источниках SNP 

и генов-кандидатов, ассоциированных с показателем живой массы у пере-

пелов в разные возрастные периоды. Расположенные вблизи функциональ-

ных генов достоверно (p < 0,00001) значимые SNP, связанные с показателем 

живой массы перепелов в возрасте до 8 нед, были локализованы на 13 из 28 

учтенных хромосом, в том числе на 1-й, 3-й, 5-й и 8-й хромосомах, что 

аналогично данным, полученным другими исследователями (19, 21). Наи-

большее число таких SNP локализовались на 1-й, 2-й, 3-й, 15-й и 27-й хро-

мосомах (см. рис. 3).  

Таким образом, выполненные нами исследования полногеномных 

последовательностей ДНК в F2 полученной модельной ресурсной популяции 

перепелов (японский перепел ½ техасский перепел) позволили обнаружить 

на 1-й, 2-й, 3-й, 5-й, 6-й, 8-й, 11-й, 14-й, 15-й, 20-й, 24-й, 25-й и 26-й хро-

мосомах 149 SNP, ассоциированных (p < 0,00001) с живой массой. При 

этом на 1-й, 2-й, 3-й, 5-й, 11-й и 26-й хромосомах были детектированы 

блоки из 2-9 SNP, относящиеся к одному гену. В районах нахождения 

выявленных локусов количественных признаков расположены несколько 

позиционных и функциональных маркерных генов-кандидатов, задейство-

ванных в проявлении признаков, отличных от изучаемого, — живой массы. 

В частности, установлены семь генов-кандидатов (PCDH9, SMAD9, PAN4, 

EGFR, WDPCP, MDGA2 и PEPD), достоверно (p < 0,00001) связанных с 

показателем живой массы в возрасте 8 нед. Полученные данные составят 

основу для продолжения исследований по поиску ассоциаций выявленных 

мутаций с другими селекционно значимыми показателями продуктивности.  
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A b s t r a c t  
 

Identification and mapping genes that determine economically important traits in farm ani-

mals, including poultry, is a key task of genomic selection aimed at improving the efficiency of animal 

husbandry. In recent years, genome-wide association studies have identified many important candidate 

genes in various farm animals. Of poultry species, a significant proportion of studies on the search and 

identification of quantitative trait loci (QTL) was carried out on chickens. On quails, such studies are 

relatively few primarily due to the lack of commercial chips, which makes it difficult to search for 

SNPs and identify genes associated with valuable traits. To date, there is little information on the 

quantitative traits loci reliably associated with productivity performance of quails. The meat produc-

tivity of quails, e.g., bodyweight and growth rate, depend on feeding and keeping conditions and is 

genetically determined by a set of QTL. This report submits the results of a genome-wide association 

study of the growth rate of F2 quails in a model resource population. We aimed to identify the QTL 

in the quail genome, to analyze the association of the found mutations with body weight parameters, 

and to characterize allelic variants in the studied F2 quail population. The F2 model resource 

population was obtained by crossing two breeds, the Japanese quails with a slow growth and the 

Texas quails with a fast growth. After filtering the data of GBS genotyping of the obtained F2 

individuals (n = 232), the 92686 SNPs were selected for further analysis. We used PLINK 1.9 

software (https://www.cog-genomics.org/plink/) options geno 0.1, mind 0.2, and maf 0.05 to ana-

lyze the associations of whole genome genotyping data with the bodyweight which reflects growth and 

development of birds. High variability of bodyweight was found to be typical of the created resource 

population. In 1-day-old quails, this indicator varied from 5 to 11 g and averaged 9±0.1 g. At the age 

of 2, 4, 6, and 8 weeks, the bodyweight reached 69±1, 157±2, 219±2 and 252±2 g, respectively. 

GWAS identified 149 SNPs that were associated with bodyweight at a high statistical significance 

(p < 0.00001).These SNPs are located on chromosomes 1, 2, 3, 5, 6, 8, 11, 14, 15, 20, 24, 25 and 26. 

On chromosomes 1, 2, 3, 5, 11 and 26, there were blocks of 2-9 SNPs linked to the same gene. Seven 

candidate genes (PCDH9, SMAD9, PAN4, EGFR, WDPCP, MDGA2, and PEPD) were identified that 

were associated (p < 0.00001) with bodyweight of quails at 8 weeks of age. We intend to further study 

the detected SNPs as genetic markers in breeding quails for an increased bodyweight. Additionally, 

associations of these SNPs with other parameters of growth intensity and productivity performance in 

quails will be under consideration.   
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