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ИДЕНТИФИКАЦИЯ SNP И ГЕНОВ-КАНДИДАТОВ, АССОЦИИРОВАННЫХ 

С ОТЛОЖЕНИЕМ АБДОМИНАЛЬНОГО ЖИРА У ПЕРЕПЕЛОВ COTURNIX 

JAPONICA  

 
Н.А. ВОЛКОВА, Н.Ю. ГЕРМАН, П.В. ЛАРИОНОВА, А.Н. ВЕТОХ, М.Н. РОМАНОВ, 

Н.А. ЗИНОВЬЕВА 

 
Интенсивность жировых отложений, в том числе абдоминального жира, у 

сельскохозяйственной птицы является одним из важных показателей, характеризующих как мясную 

продуктивность и качество мясной птицеводческой продукции, так и общее здоровье птицы. Данный 

показатель положительно коррелирует с быстрым ростом у птицы и в значительной степени зависит 

не только от параметров кормления и содержания, но и генетических факторов. Из разных видов 

сельскохозяйственной птицы достаточно многочисленные исследования по изучению генетических 

механизмов, связанных с жировым обменом и интенсивностью отложения жира, проведены на курах.   

Достигнуты значительные успехи в данном направлении. Идентифицированы SNP и гены-

кандидаты, детерминирующие отложение как внутримышечного, так и брюшного (абдоминального) 

жира у кур. На перепелах данные исследования относительно малочисленны. К настоящему времени 

в литературе недостаточно информации о локусах количественных признаков перепелов, достоверно 

связанных с показателями жирового обмена. В данном сообщении представлены результаты 

полногеномных ассоциативных исследований содержания абдоминального жира у перепелов F2 

модельной ресурсной популяции. Целью работы были поиск SNP и идентификация генов-

кандидатов, ассоциированных с отложением абдоминального жира у перепелов. Объектом 

исследований являлись самцы F2 модельной ресурсной популяции перепелов (n=146). Для получения 

данной популяции использовали две контрастные по скорости роста и мясным качествам породы 

перепелов: японская (медленный рост) и техасская (быстрый рост). Генотипирование полученных 

особей F2 проводили методом GBS. После фильтрации в ходе обработки данных генотипирования для 

дальнейшего анализа было отобрано 92618 SNPs. C использованием программного обеспечения 

PLINK 1.9 с принятыми ограничениями (geno 0,1, mind 0,1, maf 0,05) было проведено изучение 

ассоциаций данных полногеномного генотипирования с показателем содержания абдоминального 

жира у перепелов. В качестве порогового критерия достоверности было установлено p < 0,000001. 

Полученная F2 ресурсная популяция перепелов характеризовалась высокой вариабельностью 

показателя содержания абдоминального жира в туше. В возрасте 56 дней данный показатель 

варьировал от 0,01 до 10,46 г и составил в среднем 2,41±0,16 г. На основании проведенного GWAS-

анализа идентифицировано 29 SNPs и 11 генов-кандидатов (в пределах выявленных SNPs), 

ассоциированных с отложением абдоминального жира у перепелов. Локализация выявленных SNP 

была установлена на хромосомах 1, 2, 7, 8, 17, 19, 21, 24 и 28. Установленные гены-кандидаты (CNTN5, 

GNAL, PDE1A, RBMS1, PTPRF, SH3GLB2, SLC27A4, TRIM62, IGSF9B, USHBP1) были 

идентифицированы на хромосомах CJA1 (1), CJA2 (1), CJA7 (2), CJA8 (1), CJA17 (2), CJA21 (1), CJA24 

(1) и CJA28 (2). Детектированные SNP и гены кандидаты могут быть в дальнейшем исследованы в 

качестве генетических маркеров в программах селекции на улучшение мясных качеств перепелов и 

снижение содержания жира в тушках. 

 

Ключевые слова: Coturnix japonica, перепел, QTL, SNP, GBS, GWAS, абдоминальный жир. 

 

Продукция птицеводства занимает прочные позиции в общей структуре 

продуктов питания, производимых животноводческой отраслью (1, 2). Большим 

спросом у населения пользуются как яйца, так и мясо сельскохозяйственной птицы (3, 

4). Мясо птицы в отличие от мяса других видов сельскохозяйственных животных 

является диетическим продуктом, характеризующимся высокой пищевой ценностью и 

хорошими вкусовыми качествами (5, 6). В составе мяса птицы, как правило, 

содержится небольшое количество жира и значительная доля белков (3, 6).  

Основой устойчивого развития и конкурентоспособности мясного 

птицеводства является создание и использование высокопродуктивных пород и 

кроссов птицы, что невозможно без проведения эффективной селекционной работы, 

направленной на поиск и идентификацию ценных генотипов с использованием 

современных методов и подходов, основанных на изучении молекулярно-

генетических механизмов формирования и проявления селекционно-значимых 
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признаков. Одной из ключевых задач геномной селекции, направленной на улучшение 

качества птицеводческой продукции и повышение рентабельности данной отрасли 

является поиск SNP и идентификация генов-кандидатов, детерминирующих 

проявление селекционно-значимых признаков у сельскохозяйственной птицы. За 

последние годы сформированы значительные базы данных SNP и генов-кандидатов, 

ассоциированных с показателями мясной продуктивности сельскохозяйственной 

птицы (7, 8).  

Одним из важных показателей, характеризующих мясные качества птиц 

является интенсивность жировых отложений (9, 10). Различают внутримышечный и 

внутренний (брюшной, абдоминальный) жир. Внутримышечный жир определяет 

питательность мяса, его вкусовые качества и текстуру (9). Абдоминальный жир 

откладывается у птицы в брюшной полости и служит источником энергии для птиц. 

Его содержание в туше может достигать до 3-4% от веса тушки (11). Избыточное 

отложение абдоминального жира негативно влияет на общее здоровье птицы (12, 13) 

и качество тушек (10, 11). В ряде исследований рассматривается использование 

абдоминального жира как продукта, улучшающего текстуру, вкусовые качества и 

повышающего пищевую ценность и питательность мясной продукции, получаемой из 

мяса птицы (14, 15). На жировой обмен и интенсивность накопления жировых 

отложений влияют ряд факторов: условия содержания (10), кормления (16, 17, 11), 

возраст (18, 19), пол (19), генетическая предрасположенность (20-22). У самок 

отмечается более высокое отложение жира по сравнению с самцами (19).  

Интенсивность жировых отложений положительно коррелирует с быстрым ростом у 

птицы, что затрудняет проведение отбора птицы по скорости роста и снижении жира 

в тушках (20). Эффективным инструментом идентификации генов-кандидатов, 

ассоциированных с экономически-значимыми признаками, является проведение 

полногеномных ассоциативных исследований (GWAS) однонуклеотидных 

полиморфизмов (SNP) с уровнем проявления изучаемых признаков (23). Из разных 

видов сельскохозяйственной птицы достаточно многочисленные исследования по 

изучению генетических механизмов, связанных с жировым обменом и 

интенсивностью отложения жира, проведены на курах (24, 25). Достигнуты 

значительные успехи в данном направлении. Идентифицированы SNP и гены-

кандидаты, детерминирующие отложение как внутримышечного, так и брюшного 

(абдоминального) жира у кур (26-28). На перепелах данные исследования 

относительно малочисленны (29). К настоящему времени в литературе недостаточно 

информации о локусах количественных признаков перепелов, достоверно связанных с 

показателями жирового обмена. 

В настоящем сообщении представлены результаты полногеномных 

ассоциативных исследований содержания абдоминального жира у перепелов F2 

модельной ресурсной популяции. Новизна исследований заключается в 

идентификации новых SNP и генов-кандидатов, с высокой достоверностью 

(p<0,00001) ассоциированных с интенсивностью жировых отложений у перепелов. 

Детектированные SNP могут быть в дальнейшем исследованы в качестве генетических 

маркеров для использования в селекции на улучшение мясных качеств перепелов и 

снижение содержания жира в тушках. 

Цель настоящей работы – поиск SNP и идентификация генов-кандидатов, 

ассоциированных с отложением абдоминального жира у перепелов.  

Методика. Исследования проводили на базе ФГБНУ ФИЦ ВИЖ им. Л.К. 

Эрнста. Объектом исследований являлись 146 самцов F2 ресурсной популяции 

перепелов. Для получения F2 ресурсной популяции перепелов использовали две 

породы: медленно растущую яичную – японская и быстро растущую мясную - 

техасская белая. На первом этапе было сформировано 4 семьи, каждая из которых 

включала 1 самца и 5 самок исходных пород – японской и техасской белой. От каждой 

семьи было получено по 20-30 голов F1. Особи F1 были использованы для получения 

F2 ресурсной популяции. С этой целью было подобрано 12 семей (F1_1 – F1_12), 

состоящих из 1 самца и 3 самок F1, не являющихся близкими родственниками. От 
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данных особей F1 были получены и отобраны для дальнейших исследований самцы 

F2 (n = 146, группы F2_1 - F2_12). 

В возрасте 8 недель проводили экспериментальный убой птицы. Тушку 

разделывали и отбирали абдоминальный жир в брюшной области. Учитывали 

следующие показатели: масса тушки и абдоминального жира. Взвешивание 

разделанной тушки и абдоминального жира проводили на лабораторных весах. Для 

полногеномных ассоциативных исследований использовали показатели абсолютного 

и относительного содержания абдоминального жира в тушках перепелов.    Показатель 

относительного содержания абдоминального жира рассчитывали, как процентное 

отношение массы абдоминального жира к общей массе тушки.  

Для выделения ДНК использовали пульпу пера. Экстракцию ДНК проводили 

с использованием набора Syntol для выделения ДНК из ткани животных (Syntol, 

Moscow, Россия). Концентрацию растворов ДНК определяли с использованием 

флуориметра Qubit 3.0 (Thermo Fisher Scientific, Wilmington, DE, США). Для проверки 

чистоты извлеченной ДНК соотношение OD260/280 было протестировано с 

использованием инструмента NanoDrop-2000 (Thermo Fisher Scientific). 

Генотипирование перепелов проводили посредством GBS анализа по методике, 

описанной ранее (30).  В качестве референсного генома использовали геном Japanese 

quail – Coturnix japonica 2.0 [база данных Ensembl]. Удаление адаптеров и 

демультиплексирование файла fastq проводили с помощью программы cutadapt. 

Контроль качества fastq файлов осуществляли в программе FastQC (31). Для 

выравнивания на референсный геном использовали пакет bowtie2 (32). После 

фильтрации для дальнейшего анализа использовали 92618 SNPs. Совместное 

генотипирование полученных файлов проводили при помощи bamtools, с получением 

одного multi sample VCF file (bcftools mpileup … | bcftools call -m - | bcftools view -M2 

...), а также команд из пакета snpGBS. Данные были сформированы в файл 

допустимого для дальнейшего анализа формата с использованием программного 

обеспечения R (33). С помощью программы PLINK 1.9 проводился контроль качества 

детектирования SNP. К полученным генотипам перепелов применили фильтр по 

параметру эффективности генотипирования (mind 0.1, maf 0.05), а генотипированные 

SNP менее чем в 90% образцов (geno 0.1) были исключены из анализа. 

Для выявления ассоциаций SNP с показателями содержания абдоминального 

жира у перепелов применяли регрессионный анализ в PLINK 1.9. Достоверность 

влияния SNP и определение значимых регионов в геноме перепелов оценивали с 

использованием теста для проверки нулевых гипотез при пороговом значении p < 

0.00001. Данные визуализировали в пакете qqman с помощью языка 

программирования R (33). Поиск генов-кандидатов, расположенных в области 

идентифицированных SNP, осуществляли с помощью геномного ресурса Ensembl 

Coturnix japonica 2.0. Расчет статистических показателей осуществлялся в Microsoft 

Excel 2013. 

Результаты. Содержание абдоминального жира в тушках 56-дневных 

перепелов F2 модельной ресурсной варьировало от 0,01 до 10.46 г и составило в 

среднем 2.41±0.16 г. Следует отметить высокую вариабельность и значительную 

степень разброса данного показателя у исследованной птицы – 78.7%. При этом 

доля абдоминального жира от общей массы тушки изменялась от 0,01% до 4,82% 

при среднем показателе коэффициента вариации 73,2%. 

Анализ отдельных групп перепелов F2 также выявил внутри данных групп 

высокую вариацию абсолютного и относительного содержания абдоминального 

жира в тушках (табл. 1).     

 
1. Содержание абдоминального жира в тушках перепелов F2 модельной ресурсной 

популяции  
Группа n Масса абдоминального жира, г Доля абдоминального жира в тушке, % 

средняя  ошибка max  min  CV, % средняя  ошибка max  min  CV, % 

F2_1 8 1,93 0,51 4,24 0,01 74,6 1,09 0,29 2,48 0,01 75,2 

F2_2 15 2,95 0,48 6,10 0,10 63,5 1,53 0,25 3,19 0,06 63,2 

F2_3 7 1,35 0,15 2,02 0,82 29,5 0,71 0,06 1,00 0,48 23,8 

F2_4 18 2,49 0,40 7,64 0,35 68,6 1,31 0,21 4,03 0,22 67,3 
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F2_5 7 2,54 0,87 6,95 0,71 90,9 1,53 0,51 4,13 0,46 87,4 

F2_6 14 2,84 0,68 10,46 0,55 89,7 1,47 0,31 4,82 0,30 80,1 

F2_7 18 1,96 0,46 8,72 0,10 99,5 1,05 0,23 4,29 0,06 92,9 

F2_8 11 2,30 0,52 5,39 0,10 75,1 1,32 0,29 2,92 0,08 71,7 

F2_9 10 2,13 0,43 5,41 0,73 63,5 1,18 0,19 2,44 0,45 50,2 

F2_10 6 2,13 0,66 3,63 0,01 76,3 1,22 0,35 1,99 0,01 71,0 

F2_11 18 2,97 0,56 8,83 0,49 80,3 1,52 0,26 4,13 0,32 71,2 

F2_12 14 2,32 0,51 5,36 0,01 78,6 1,31 0,28 3,04 0,01 76,2 

В среднем 146 2,41 0,16 10,46 0,01 78,7 1,30 0,08 4,82 0,01 73,2 

 

На рисунке 1 представлена диаграмма, отражающая распределение перепелов 

исследуемой выборки по содержанию абдоминального жира в тушке в зависимости от 

генотипа.  

 

 
 

Рис. 1. Характеристика популяции перепелов F2 по содержанию абдоминального жира в 

тушке. F2_1 - F2_12 – группы перепелов F2 ресурсной популяции. 

 

Полногеномный анализ ассоциаций (whole-genome associated study, GWAS) 

содержания абдоминального жира в тушке перепелов исследуемой популяции 

показал, что в возрасте 8 недель данный показатель был ассоциирован с 29 SNP 

(p<0,00001). Данные SNP были локализованы на хромосомах 1, 2, 7, 8, 17, 19, 21, 24 и 

28. Наибольшее количество SNP отмечалось на хромосомах 1 и 7 (11 и 7 SNP, 

соответственно), наименьшее – на хромосомах 2, 17, 19, 21 и 24 (1-2 SNP).  

 
                                                      a                                                                       b 
Рис. 2. График Манхэттен (a) и квантиль–квантильный (Q–Q) график (b) GWAS для 

показателя содержания абдоминального жира в тушке перепелов F2 ресурсной популяции 

в возрасте 8 недель. Манхеттен-плот: распределение однонуклеотидных мутаций в хромосомах 

перепелов до уровня достоверности (−log10 (p) в соответствии с предполагаемым 

вероятностным значением (p < 0.0001) и тестом Бонферрони (p < 1.05 × 10-8) для показателя 

содержания абдоминального жира в тушке перепелов F2 ресурсной популяции.  

 

Выявленные SNP (p<0,00001) были использованы для аннотирования генов-

кандидатов, ассоциированных с отложением абдоминального жира у перепелов.  

Структурная аннотация выявила 124 гена, в том числе 11 генов, локализованных в 

пределах идентифицированных SNPs - CNTN5, GNAL, PDE1A, RBMS1, PTPRF, 

SH3GLB2, SLC27A4, TRIM62, IGSF9B, USHBP1 и NR2F6 (табл. 2). Данные гены были 

идентифицированы на 8 хромосомах – CJA1 (1), CJA2 (1), CJA7 (2), CJA8 (1), CJA17 

(2), CJA21 (1), CJA24 (1) и CJA28 (2). 
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Гены-кандидаты и значимые SNP (p<0.00001), ассоциированные с 

отложением абдоминального жира у перепелов, показаны в таблице 2. 

 
2. SNP и потенциальные гены-кандидаты (p<0.00001), ассоциированные с 

отложением абдоминального жира у перепелов в возрасте 8 недель 
Chr Число 

SNPs 

SNP Р Ген 

в пределах SNP ± 0,2 Mb 

1 11 1:14239735 1,03E-05 - GTSE1, TRMU, RAMD4, CERK 

1:17986717 4,74E-05 - IL17REL, MLC1, MOV10L1, PANX2, TRABD, 

SELENOO, TUBGCP6, HDAC10 

1:161416406 8,12E-05 - ATM, NPAT, ACAT1, ELMOD1 

1:161611015 7,37E-06 - ALKBH8, CWF19L2 

1:161611163 3,26E-05 - ELMOD1, ALKBH8, CWF19L2, GUCY1A2 

1:161950040 6,55E-06 - GUCY1A2, ASDHPPT, KBTBD3, MSANTD4 

1:162669404 6,99E-06 - PDGFD 

1:164041425 6,53E-05 - PGR, ARHGAP42, CNTN5 

1:164300065 9,84E-06 CNTN5 - 

1:18579785 9,30E-05 - PLXNB2, ZNF800, GRM8 

2 2 2:85104703 5,62E-05 - TMX3 

  2:87734460 1,35E-05 GNAL SPIRE1, AFG3L2, PRELID3A, MPPE1 

7 7 7:11751354 6,63E-05 - 
PARD3B, NRP2, INO80D 

7:11751372 6,63E-05 - 

7:12205885 1,88E-05 - DNAJC10, PIKFYVE, CYP20A1, NBEAL1, IDH1 

7:12292293 1,88E-05 PDE1A 

7:13285939 6,29E-06 - CWC22, ZNF385B, SESTD1, CCDC141 

7:25004119 9,48E-05 RBMS1 LY75, PLA2R1, ITGB6 

7:3916979 9,88E-05 - AGAP1, GBX2, ASB18, IQCA1, ACKR3 

8 2 8:17793153 9,35E-05 PTPRF 
IPO13, KDM4A, ST3GAL3 

8:17793157 9,35E-05 - 

17 2 17:4080998 4,98E-05 SH3GLB2 

 

SPTAN1, TBC1D13, ENDOG, LRRC8A, PHYHD1, 

NUP188, TBC1D13, PTPA, NTMT1 

  17:3724688 1,71E-05 SLC27A4 NAIF1, EEIG1, SH2D3C, DPM2, AK1 

19 1 19:601237 1,42E-05 - CLDN4, LIMK1, CALN1, MTMR4, ABHD11, 

METTL27, SBDS, GALNT17 

21 1 21:5674628 8,43E-05 TRIM62 WNT4, P3H1, ZMYND12, PHC2, USP48, ECE1, 

EIF4G3, CDC42, C1orf50, PPIH, SLC2A1, ALPL 

24 1 24:2070512 4,36E-05 IGSF9B OPCML, NCAPD3, THYN1, B3GAT1, JAM3, 

VPS26B, ACAD8 

28 

 

2 28:2442148 4,46E-05 USHBP1 REEP6, THOP1, GADD45B, ABHD8, ANO8, 

YJEFN3, MAU2, NCAN 28:2436106 1,79E-06 NR2F6 

 

 

Поиск и анализ информационных источников показал, что ни для одного из 

11 генов-кандидатов, выявленных в пределах идентифицированных SNPs (CNTN5, 

GNAL, PDE1A, RBMS1, PTPRF, SH3GLB2, SLC27A4, TRIM62, IGSF9B, USHBP1, 

NR2F6), не была показана связь с отложением абдоминального жира у перепелов. 

Однако для 7 выявленных генов-кандидатов было установлено их влияние на 

липидный обмен и накопление жировых отложений у других видов животных и 

птицы. Так, было показано влияние генов PTPRF и GNAL на развитие, формирование 

и накопление жировой ткани (34) и отложение абдоминального жира (35) у кур, генов 

TRIM62 и SLC27A4 – на толщину (36) и липидный состав (37) шпика свиней. На 

лабораторных мышах показано влияние на адипогенез и липидный обмен генов 

NR2F6, PDE1A и RBMS1, в частности, на накопление жировых отложений в условиях 

холода (38) и ожирение (39, 40, 41).      

Для других выявленных в наших исследованиях генов-кандидатов была 

установлена их связь с показателями мясной продуктивности и качеством мяса 

сельскохозяйственных животных и птицы. В частности, была выявлена связь гена 

CNTN5 с эффективностью потребления корма у пекинских уток в возрасте до 42 дней 

(42), что может свидетельствовать о влиянии гена CNTN5 на пищевое поведение птицы 
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и, следовательно, накопление внутримышечного и брюшного жира. Также показано 

влияние гена CNTN5 на рН мяса длиннейшей мышцы спины у овец F2 ресурсной 

популяции тексель × алтайская порода (43). Выявлена связь гена PTPRF с показателем 

живой массы у коров голштинской породы (44). 

 Таким образом, выполненные нами полногеномные ассоциативные 

исследования содержания абдоминального жира в тушках перепелов ресурсной 

популяции F2 позволили с высокой достоверностью (p < 0,00001) выявить 29 SNP на 

хромосомах 1, 2, 7, 8, 17, 19, 21, 24 и 28.  В области выявленных SNPs установлено 11 

генов-кандидатов, достоверно связанных с отложением абдоминального жира у 

перепелов в возрасте 8 недель. Проведенная функциональная аннотация показала 

участие семи идентифицированных генов в процессах липидного метаболизма у 

других видов сельскохозяйственных животных. Полученные данные составят основу 

для дальнейших исследований, направленных на поиск ассоциаций выявленных 

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

In poultry, the intensity of fat deposits, including abdominal fat, is one of the important indicators 

characterizing both meat productivity and the quality of poultry meat products, and the overall health of the bird. 

This indicator positively correlates with rapid growth in poultry and largely depends on both feeding and 

maintenance parameters, as well as on genetic factors. Of all poultry species, quite a lot of research has been carried 

out on chickens to study the genetic mechanisms associated with fat metabolism and the intensity of fat deposition. 

Significant progress has been made in this direction. SNPs and candidate genes have been identified that determine 

the deposition of both intramuscular and abdominal fat in chickens. These studies on quails are relatively few in 

number. To date, there is not enough information in the literature about the loci of quantitative traits in quail that are 

significantly associated with fat metabolism parameters. This report presents the results of genome-wide association 

studies of abdominal fat content in model resource population – F2 of quails. The aim of the work was to find SNPs 

and identify candidate genes associated with abdominal fat deposition in quails. The objects of research were the F2 

resource population of quails (males, n=146). To obtain this population, two quail breeds contrasting in growth rate 

mailto:natavolkova@inbox.ru
mailto:ngerman9@gmail.com
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and meat quality were used: Japanese breed (slow growth) and Texas breed (fast growth). The obtaining F2 

individuals were genotyped using the GBS method. For further analysis, 92618 SNPs were selected during 

processing of genotyping data by the filtering. Using PLINK 1.9 software with accepted restrictions (geno 0.1, mind 

0.1, maf 0.05), associations of genome-wide genotyping data with abdominal fat content in quails were studied. The 

threshold significance criterion was set to p < 0.000001. The obtaining F2 population of quail was characterized by 

high variability in the abdominal fat content of the carcass. At the age of 56 days, this indicator varied from 0.01 to 

10.46 g and on averaged was 2.41±0.16 g. Based on the GWAS analysis, 29 SNP and 11 candidate genes associated 

with abdominal fat deposition in quails were identified. The localization of the identified SNPs was established on 

chromosomes 1, 2, 7, 8, 17, 19, 21, 24, 28. Established candidate genes (CNTN5, GNAL, PDE1A, RBMS1, PTPRF, 

SH3GLB2, SLC27A4, TRIM62, IGSF9B, USHBP1) were identified on chromosomes CJA1 (one gene), CJA2 (one 

gene), CJA7 (two genes), CJA8 (one gene), CJA17 (two genes), CJA21 (one gene), CJA24 (one gene) and CJA28 

(two genes). The detected SNPs and candidate genes can be further investigated as genetic markers in breeding 

programs to improve the meat quality of quail and reduce the fat content in carcasses. 

 

Key words: Coturnix japonica, quail, QTL, SNP, GBS, GWAS, abdominal fat. 


