Анализ ассоциаций по однонуклеотидным полиморфизмам, выявленным на BTA14 (Bos taurus), с оценкой племенной ценности быков-производителей
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Изучение генетической детерминации количественных признаков сельскохозяйственных животных позволило расширить теоретические представления о природе наследования посредством использования анализа полногеномных данных. Благодаря картированию QTL по ряду хозяйственно-полезных качеств крупного рогатого скота установлены консервативные регионы в геноме, которые имеют определенную локализацию на соответствующих хромосомах. Целью исследований являлся поиск генетических маркеров, ассоциированных с оценкой племенной ценности быков-производителей по признакам молочной продуктивности и воспроизводства коров-дочерей. С помощью биочипа Bovine SNP50K v2 BeadChip было прогенотипировано 256 гол. быков-производителей черно-пестрой и голштинской пород с числом потомков 47998 гол. Племенная ценность быков оценивалась по методу BLUP SM. Контроль качества генотипов и регрессионный анализ проводился в программе Plink 1.07. По результатам анализа было отобрано 41370 SNP. Достоверность ассоциаций оценивали по ожидаемой доле ложных отклонений (FDR,p<0,05). Учитывались показатели удоя, компоненты молока (жир, белок) и сервис-период. Установлено, что наибольшее число генетических мутаций, достоверно связанных с массовой долей жира и продолжительностью сервис-периода, было локализовано на 14 хромосоме в трех регионах. Первый блок гаплотипа размером 403 kb включал пул из 35 генов, при этом только три из них определяли более 8,5% доли аддитивной генетической изменчивости по проценту жира в молоке: PPP1R16A (rs109146371), DGAT1 (rs109421300) и LOC786966 или PLEC (rs109350371). Второй и третий блоки были сопряжены с сервис-периодом (R2≈7,0%) и представлены, соответственно, точечной мутацией внутри гена TG (rs110456580) и гаплотипом размером 106 kb, где три полиморфизма были связаны с геном LOC100299192 (RPL22L1): rs109880769 (14 kb upstream), rs55617443 (внутри) и rs109698446 (86 kb downstream). Все выявленные SNP в пределах указанных локусов находились в тесном сцеплении. Полученная информация по функциональным генам позволяет судить об обнаружении на 14 аутосоме крупного рогатого скота ряда значимых регионов, отвечающих как за липидный обмен и синтез молочного жира, так и за овариальную функцию в организме животных.
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