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СЕЛЬСКОХОЗЯЙСТВЕННАЯ БИОЛОГИЯ, 2024, том 59, ¹ 4, с. 649-657 
 

 

УДК 636.5:575.2  doi: 10.15389/agrobiology.2024.4.649rus 

 

ПОЛНОГЕНОМНЫЕ АССОЦИАТИВНЫЕ ИССЛЕДОВАНИЯ  
ПОКАЗАТЕЛЕЙ РАЗВИТИЯ СЕМЕННИКОВ У ПЕТУХОВ (Gallus gallus L.)* 

 

Н.А. ВОЛКОВА , Т.О. КОТОВА, А.Н. ВЕТОХ, П.В. ЛАРИОНОВА,  

Л.А. ВОЛКОВА, М.Н. РОМАНОВ, Н.А. ЗИНОВЬЕВА 
 

Репродуктивная способность — один из основных показателей, определяющих племенную 

ценность самцов. Он зависит прежде всего от функционального состояния клеток семенников. 

Фертильность самцов определяется сложными физиологическими процессами, затрагивающими 

образование зрелых половых клеток — спермиев в процессе сперматогенеза. Формирование и 

накопление половых клеток происходит в семенных канальцах семенников, в связи с чем оценка 

развития гонад может служить одним из показателей, характеризующих сперматогенез и репро-

дуктивный потенциал самцов. В ряде исследований на сельскохозяйственных животных, включая 

птицу, показана генетическая обусловленность этого признака. Выявлены соответствующие одно-

нуклеотидные полиморфизмы SNPs и гены, детерминирующие рост и развитие мужских гонад. В 

настоящем сообщении представлены результаты GWAS-исследований массы и морфометрических 

показателей семенников петухов (Gallus gallus L.) F2 ресурсной популяции. Впервые идентифици-

рованы новые достоверно значимые SNPs и гены-кандидаты (р < 1,05½104), детерминирующие 

рост и развитие гонад у петухов. Целью работы был поиск и идентификация генов, ассоциированных 

с массой и морфометрическими параметрами семенников у петухов. Объектом исследований были 

петухи F2 модельной ресурсной популяции (n = 115), полученной посредством межпородного скре-

щивания двух пород — русская белая и белый корниш. Материалом для получения ДНК служила 

пульпа пера. ДНК выделяли с использованием коммерческого набора ДНК Экстран-2 (ООО 

«НПФ Синтол», Россия) в соответствии с протоколом, рекомендованным производителем. Гено-

типирование проводили с использованием чипов средней плотности Illumina Chicken 60K SNP 

iSelect BeadChip («Illumina, Inc.», США). В возрасте 63 сут после экспериментального убоя птицы 

определяли массу и изучали морфометрические показатели развития (длина, толщина) семенников. 

На основании полученных генотипических и фенотипических данных у петухов F2 ресурсной по-

пуляции был проведен GWAS-анализ с помощью программного обеспечения PLINK 1.9. Иссле-

дованная популяция петухов характеризовалась высоким коэффициентом изменчивости по изу-

ченным показателям. Коэффициент изменчивости по массе семенника достигал 96,1 %, по ли-

нейным промерам — 39,1 %. Масса и линейные промеры левого семенника были на 5-14 % выше 

значений, полученных для правого (р  0,05). GWAS-анализ выявил 36 достоверно значимых SNPs 

(р < 1,05½104), ассоциированных с показателями роста и развития семенников петушков в воз-

расте 63 сут, в частности с массой, длиной и толщиной семенника — соответственно 3, 26 и 

7 SNPs. SNPs были локализованы на хромосомах GGA1, GGA3, GGA6, GGA7, GGA12, GGA15 и 

GGA18. В области выявленных SNPs идентифицировано 156 генов, в том числе 16 генов, совпа-

дающих с позициями таких SNPs, в частности 1 ген (WNT7A), связанный с массой семенников, 

13 генов (LHFPL1, GALNT3, TMEM198, CACNA2D3, CCDC66, CACNA1D, DENND6A, CELSR3, 

WNT7A, IP6K2, ERC2, ABHD6, DEPDC5) — с длиной семенника, 3 гена (ESR1, POLE, RNFT2) — с 

толщиной семенника. Результаты исследования могут быть использованы в геномной селекции на 

повышение репродуктивного потенциала петухов. 
 

Ключевые слова: Gallus gallus, петухи, GWAS, SNPs, гены-кандидаты, семенники, ре-

продуктивный потенциал. 
 

Воспроизводительная способность самцов сельскохозяйственных 

животных, включая птицу, — один их ключевых критериев, определяющих 

их племенную ценность (1, 2). Фертильность и реализация репродуктивного 

потенциала самцов зависят от множества генетических (3-6) и негенетиче-

ских (7-10) факторов и определяются прежде всего количественными и ка-

чественными характеристиками семени (11-13). 

Формирование, развитие и созревание половых клеток самцов про-

исходят в процессе сперматогенеза, включающего несколько стадий диф-

ференцировки половых клеток от сперматогониев до зрелых половых кле-

ток — спермиев (14, 15). Все стадии сперматогенеза протекают в гонадах 

                                                            
* Работа выполнена при финансовой поддержке Министерства науки и высшего образования РФ, тема 

№ FGGN-2024-0015. 
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самцов — семенниках. В мужских гонадах происходит закладка, формиро-

вание, созревание, накопление и хранение половых клеток. В гонадах сам-

цов также вырабатывается половой гормон тестостерон, регулирующий 

процесс сперматогенеза (14, 16). То есть от функционального состояния и 

степени развития мужских гонад зависит полноценность протекания спер-

матогенеза. С учетом этого оценка развития семенников может рассматри-

вается как один из простых и эффективных методов характеристики вос-

производительной способности самцов и прогнозирования их репродуктив-

ного потенциала. 

В ряде исследований установлена взаимосвязь размеров семенников 

с репродуктивными признаками самцов, в том числе с показателями каче-

ства семени и возрастом полового созревания (17, 18). Показана положи-

тельная корреляция размеров семенников с объемом эякулята, концентра-

цией спермы, подвижностью сперматозоидов, долей спермиев с нормаль-

ной морфологией (17-19).  

На сегодняшний день достигнуты определенные успехи в изучении 

генетических механизмов формирования и проявления репродуктивных 

признаков у самцов сельскохозяйственных животных и птицы. Эти работы 

проводятся с помощью ассоциативных исследований (20, 21) и особенно пол-

ногеномных ассоциативных исследований (genome-wide association studies, 

GWAS) (22-24). Выявлены и идентифицированы гены-кандидаты, связан-

ные с ростом и развитием мужских гонад у разных видов животных, в том 

числе у хряков (25, 26), баранов (27, 28), козлов (29), петухов (30), рыб (31). 

Таким образом, поиск и идентификация генов, ассоциированных с показа-

телями развития мужских гонад, актуальны и востребованы в связи с зада-

чами селекции и отбора самцов с высоким репродуктивным потенциалом, 

Удобной информативной моделью для проведения таких молекулярно-ге-

нетических исследований служат F2 ресурсные популяции (32, 33). 

В настоящем сообщении представлены результаты GWAS-исследо-

ваний массы и морфометрических показателей семенников петухов F2 ре-

сурсной популяции. Впервые идентифицированы новые достоверно значи-

мые SNPs и гены-кандидаты, детерминирующие рост и развитие гонад у 

петухов.  

Целью работы был поиск и идентификация генов, ассоциированных 

с массой и морфометрическими параметрами семенников у петухов.  

Методика. Объектом исследований были петухи (Gallus gallus L.) F2 

ресурсной популяции (n = 115) (физиологический двор ФГБНУ ФИЦ ВИЖ 

им. академика Л.К. Эрнста, 2023-2024 годы). Ресурсную популяцию полу-

чали посредством межпородного скрещивания пород русская белая (34, 35) 

и белый корниш (35). 

Птицу содержали в помещениях с приточной вентиляцией. Цыплят 

до 3-недельного возраста выращивали в брудерах с постепенным пониже-

нием температуры с 37 до 25 С, а затем переводили на напольное содержа-

ние. На каждом этапе птица имела постоянный доступ к полнорационному 

комбикорму и свежей воде.  

Экспериментальный убой самцов проводили в возрасте 63 сут. Се-

менники извлекали и оценивали по массе и линейным параметрам (длина, 

толщина). Взвешивание осуществляли на аналитических весах OHAUS 

Pioneer PA413C («OHAUS», США), линейные промеры семенников прово-

дили с использованием электронного штангенциркуля.  

Материалом для получения ДНК служила пульпа пера. ДНК выде-

ляли с использованием коммерческого набора ДНК Экстран-2 (ООО «НПФ 



 

651 

Синтол», Россия) в соответствии с протоколом, рекомендованным произ-

водителем. Качество ДНК оценивали на спектрофотометре NanoPhotometer 

N60 («Thermo Fisher Scientific», США), отбирали пробы с соотношением 

OD260/280 больше 1,8. Концентрацию ДНК определяли на флуориметре 

Qubit 2.0 («Invitrogen/Life Technologies», США) c использованием набора 

для количественного определения ДНК Qubit dsDNA BR Assay («Invitro-

gen/Life Technologies», США).  

Птицу генотипировали с помощью ДНК-чипа Illimina Chicken iSelect 

BeadChip, содержащего 60 тыс. SNPs («Illumina, Inc.», США), на приборе 

iScan Reader («Illumina, Inc.», США). Полученные данные загружали в про-

грамму GenomeStudio 2.0 («Illumina, Inc.», США) для предварительного ана-

лиза. Контроль качества и фильтрацию данных генотипирования выполняли 

для каждого образца (программный пакет PLINK 1.9, http://zzz.bwh.har-

vard.edu/plink/, фильтры: --mind 0.10; --geno 0.1; --maf 0.03).  

Для поиска генов-кандидатов, локализованных в области идентифи-

цированных SNPs, использовали геномный ресурс Gallus gallus (chicken) 

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/datasets/genome/?taxon=9030). Функциональ-

ные аннотации генов проводили с привлечением базы данных GeneCards 

(http://www.genecards.org/) и программы DAVID (https://david.ncifcrf.gov/). 

Статистическую обработку осуществляли с использованием пакета 

для анализа данных в приложении Microsoft Excel. Вычисляли средние зна-

чения показателей (М), стандартные ошибки средних (±SEM), минимальные 

(min) и максимальные (max) значения, коэффициенты вариации (Cv, %). 

Результаты. В возрасте 63 сут показатели роста и развития семен-

ников у гибридных самцов F2 ресурсной популяции характеризовались вы-

сокой вариабельностью (табл. 1). Коэффициент изменчивости по показа-

телю массы семенника достигал 96,1 %, по линейным промерам — 39,1 %. 

1. Масса и морфометрические параметры семенников у 63-суточных петухов 
(Gallus gallus L.) F2 ресурсной популяции, полученной при скрещивании пород 
русская белая и белый корниш (n = 115, ФГБНУ ФИЦ ВИЖ им. академика 

Л.К. Эрнста, 2023-2024 годы) 

Показатель 
Правый семенник Левый семенник 

M±SEM Min-max Сv, % M±SEM Min-max Сv, % 
Масса, г 1,08±0,10 0,13-5,27 95,4 1,29±0,12 0,19-6,00 96,1 

Длина, см 1,97±0,05 1,1-3,6 27,5 2,13±0,05* 1,3-3,9 26,9 

Толщина, см 0,88±0,03 0,3-2,2 39,1 0,93±0,03 0,4-2,7 35,9 

П р и м е ч а н и е. Min-max минимальное и максимальное значения, М — среднее значение; Сv – коэффи-

циент вариации. 

* Различия с правым семенником статистически значима при р  0,05. 

 

Следует отметить различия по показателям, установленным для пра-

вого и левого семенников. Масса и линейные промеры левого семенника 

были на 5-14 % выше (р  0,05) значений, полученных для правого. 

2. Хромосомная локализация значимых SNPs, связанных с массой и морфомет-
рическими показателями семенников у 63-суточных петухов (Gallus gallus L.) 

F2 ресурсной популяции, полученной при скрещивании пород русская белая и 

белый корниш (n = 115, ФГБНУ ФИЦ ВИЖ им. академика Л.К. Эрнста, 

2023-2024 годы) 

Показатель Число SNPs  Хромосома 
Масса семенника 3 GGA3, GGA6, GGA12 

Длина семенника 26 GGA1, GGA3, GGA7, GGA12, GGA15, GGA18 

Толщина семенника 7 GGA3, GGA15 

Всего 36 GGA1, GGA3, GGA6, GGA7, GGA12, GGA15, GGA18 

 

GWAS-анализ выявил 36 достоверно значимых SNPs (р < 1,05½104), 

ассоциированных с показателями роста и развития семенников у петушков 
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в возрасте 63 сут, в частности с массой, длиной и толщиной семенника — 

соответственно 3, 26 и 7 SNPs (табл. 2). Эти SNPs были локализованы на 

хромосомах GGA1, GGA3, GGA6, GGA7, GGA12, GGA15 и GGA18. 

Наибольшее число SNPs обнаружили на хромосомах GGA12 и GGA15 (со-

ответственно 15 и 7 SNPs), наименьшее — на GGA6 и GGA18 (1-2 SNPs). 
Выявленные SNPs были использованы для аннотирования генов-

кандидатов, ассоциированных с показателями развития семенников у петуш-
ков в возрасте 63 сут. Структурная аннотация выявила 156 генов, в том 
числе 16 генов, локализованных в позициях идентифицированных SNPs 
(табл. 3). Гены локализовались на пяти хромосомах — GGA1 (1 ген), GGA3 
(1 ген), GGA7 (2 гена), GGA12 (9 генов) и GGA15 (3 гена). 

3. SNPs и гены-кандидаты (р < 1,05½104), ассоциированные с массой и линей-
ными промерами семенников у 63-суточных петухов (Gallus gallus L.) F2 ре-
сурсной популяции, полученной при скрещивании пород русская белая и белый 
корниш (n = 115, ФГБНУ ФИЦ ВИЖ им. академика Л.К. Эрнста, 2023-

2024 годы) 

Хромосома SNP Позиция  Ген 
М а с с а  с е м е н н и к а  

GGA3 Gga_rs14404942 101309246 TTC32, WDR35, MATN3, LAPTM4A, SDC1, PUM2, RHOB 
GGA6 Gga_rs14590638 30254210 EMX2, RAB11FIP2, FAM204A 
GGA12 Gga_rs15640738 6228164 WNT7A а, FBLN2, PTPDC1, BARX1 

Д л и н а  с е м е н н и к а  
GGA1 Gga_rs13653834 54177250 NUAK1, C12orf75, WASHC4, APPL2 
GGA1 Gga_rs13962915 157037325 DACH1 
GGA1 Gga_rs13962937 157051707 
GGA1 Gga_rs15490641 167976284 SIAH3, ZC3H13, CPB2, LCP1, MIR12214, RUBCNL, LRCH1 
GGA1 GGaluGA054930 170862713 LHFPL1  а, COG6 
GGA3 GGaluGA219349 43493834 – 
GGA7 Gga_rs15848642 14307279 – 
GGA7 Gga_rs14613335 19324555 GALNT3  а, SCN1A, TTC21B, CSRNP3, SCN3A 
GGA7 Gga_rs15859798 21695329 TMEM198  а, LY75, MYO10L, SLC4A3, STK11IP, OBSL1, INHA, 

ASIC4, CHPF, SPEG, DNPEP, PTPRN, GMPPA, DES, STK16, 
DNAJB2, NHEJ1 

GGA12 Gga_rs13610725 7821506 CACNA2D3  а, LRTM1 
GGA12 Gga_rs13610952 8568787 CCDC66  а, ERC2, ARHGEF3, IL17RD, TASOR 
GGA12 Gga_rs14037205 7347156 CACNA1D  а, ACTR8, TKTL1, SELENOK, DCP1A, CACNA2D3 
GGA12 Gga_rs3137394 7364465 
GGA12 Gga_rs14037340 7472639 CACNA1D, ACTR8, SELENOK, CACNA2D3  
GGA12 Gga_rs14038792 8930429 DENND6A  а, APPL1, IL17RD, HESX1, APPL1, ASB14, DNAH12, 

ARF4, PDE12, FLNB, ABHD6, DNASE1L3 
GGA12 Gga_rs14039134 9211787 CELSR3  а, SLMAP, FLNB, PDE12, IP6K2, ABHD6, DNASE1L3, 

COL7A1, UQCRC1, SLC26A6, HMCES, RPN1, RAB7A, GATA2, 
H1FX, COPG1 

GGA12 Gga_rs14977015 8844544 – 
GGA12 Gga_rs15647547 8822719 – 
GGA12 Gga_rs15648466 9150038 IP6K2  а, FLNB, PDE12, ABHD6, DNASE1L3, CELSR3, SLC26A6, 

UQCRC1, COPG1, H1-10, HMCES, RAB7A 
GGA12 Gga_rs15640738 6228164 WNT7A  а, FBLN2, PTPDC1, BARX1 
GGA12 GGaluGA084046 7971549 ERC2, WNT5A, CACNA2D3 
GGA12 GGaluGA084170 8478450 ERC2  а, CCDC66, FAM208A, ARHGEF3 
GGA12 GGaluGA084173 8483018 
GGA12 GGaluGA084396 9126622 ABHD6  а, DENND6A, SLMAP, FLNB, ABHD6, DNASE1L3, IP6K2, 

NCKIPSD, CELSR3 
GGA15 GGaluGA109767 8869173 DEPDC5  а, PRR14L, PISD, SFI1, EIF4ENIF1, DRG1, PATZ1, BCR, 

RAB36, RSPH14 
GGA18 Gga_rs15816563 3068916 FAM18B1, TEKT3, PMP22, COX10 

Т о л щ и н а  с е м е н н и к а  
GGA3 Gga_rs14356589 48810006 ESR1  а 
GGA15 Gga_rs13528895 10684146 OSBP2, IQCD, DUSP21, SLC35E4, TCN2, GAL3ST1, RNF215 
GGA15 Gga_rs13528978 11010736 RNF215, CCDC157, SF3A1, TBC1D10A, CASTOR1, LIF,  

HORMAD2, MTMR3, ASCC2, UQCR10, ZMAT5, CABP7 
GGA15 Gga_rs14094496 10027614 POLEа, SUDS3, VSIG10, GPR25, MORC1, CFAP73, DDX54, 

PEBP1, MIR1640, SMTN, PLA2G3, SELENOM, AIFM3, CARD8, 
C140RF166B, SCARF2, PRODH, DGCR6, SLC7A4, P2RX6 

GGA15 Gga_rs15024735 10235993 AIFM3, P2RX6, SLC7A4, DGCR6, SCARF2, PRODH, RTN4R 
GGA15 Gga_rs15785015 11439162 RNFT2а, C12orf49, NOS1, FBX021, TESC, FBXW8, MED13L 
GGA15 GGaluGA111642 12712479 LHX5, SDSL, PLBD2, SLC8B1, CATSPER4 
П р и м е ч а н и е. а — гены, локализованные в позициях идентифицированных SNPs. Прочерки означают 
отсутствие генов. 
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Наибольшее число генов было установлено для длины семенника — 91 
ген, из них 13 генов (LHFPL1, GALNT3, TMEM198, CACNA2D3, CCDC66, 
CACNA1D, DENND6A, CELSR3, WNT7A, IP6K2, ERC2, ABHD6, DEPDC5) рас-
полагались в позициях выявленных SNPs на хромосомах GGA1 (1 ген), 
GGA7 (2 гена), GGA12 (9 генов) и GGA15 (1 ген). Для показателей масса и 
толщина семенника было установлено соответственно 14 и 52 гена, связан-
ных с этими признаками, в том числе 4 гена в позициях выявленных SNPs: 
WNT7A на GGA12, ESR1 на GGA3, POLE и RNFT2 на GGA15 (см. табл. 3). 

Рост и развитие семенников — важные признаки, характеризующие 
репродуктивный потенциал самцов. Для ряда генов-кандидатов, локализо-
ванных в позициях идентифицированных SNPs, описаны биологические 
функции. Так, выявленные гены отвечают за развитие нервной и репро-
дуктивной систем, участвуют в формировании репродуктивных органов 
(http://www.genecards.org/). Для 5 генов-кандидатов, идентифицированных 
нами, показана связь с селекционно значимыми признаками у кур. В част-
ности, установлены высокодостоверные ассоциации гена ESR1 с репродук-
тивными признаками (36-38) и показателями яичной продуктивности (39) 
у кур, а также массой цыплят (38). Сообщалось о влиянии генов CACNA1D, 
WNT7A и CACNA2D3 на показатели яичной продуктивности кур — проч-
ность (40) и цвет (41) скорлупы, продолжительность периода яйцекладки 
(42), яйценоскость (43). Показано влияние гена IP6K2 на эффективность 
конверсии корма у бройлеров (44). Для других выявленных нами генов-
кандидатов установлена связь с репродуктивными и продуктивными при-
знаками у других видов сельскохозяйственных животных и птицы. Так, 
обнаружены достоверные ассоциации гена CACNA1D с фертильностью ко-
ров (45), LHFPL1 — с репродуктивными признаками у свиней (46). Опи-
сано влияние гена ESR1 на показатели яйценоскости перепелов (47) и гусей 
(48), ERC2 и RNFT2 — на молочную продуктивность и качество молока 
буйволов (49, 50).  

Итак, по результатам GWAS исследования идентифицированы од-
нонуклеотидные полиморфизмы SNPs и гены-кандидаты, которые ассоци-
ированы с массой, длиной и толщиной семенников у 63-суточных петухов 
F2 ресурсной популяции, полученной при скрещивании пород русская бе-
лая и белый корниш. Выявлено 36 значимых SNPs (р < 1,05½104), связанных 
с этими показателями и локализованных на хромосомах GGA1, GGA3, 
GGA6, GGA7, GGA12, GGA15 и GGA18. Установлено 156 генов-кандида-
тов, в том числе 16 генов, локализованных в пределах идентифицирован-
ных SNPs, в частности 1 ген (WNT7A), связанный с массой семенников, 
13 генов (LHFPL1, GALNT3, TMEM198, CACNA2D3, CCDC66, CACNA1D, 
DENND6A, CELSR3, WNT7A, IP6K2, ERC2, ABHD6, DEPDC5) — с длиной 
семенника, 3 гена (ESR1, POLE, RNFT2) — с толщиной семенника. Полу-
ченные результаты могут быть полезны для выяснения генетических меха-
низмов сперматогенеза, формирования и развития мужских гонад и разра-
ботки молекулярных маркеров, которые позволят отбирать особей с гене-
тически высоким репродуктивным потенциалом. 
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A b s t r a c t  
 

Reproductive ability is one of the main indicators of the male breeding value that de-

pends primarily on the functional state of testes cells. Male fertility is defined by complex phys-

iological processes affecting the formation of mature germ cells, i.e., spermatozoa in the process 

of spermatogenesis. The forming and accumulation of germ cells occur in the seminiferous tu-

bules of the testes, therefore the gonad development can serve as an indicator characterizing 

spermatogenesis and the reproductive potential of males. A number of studies on farm animals, 

including poultry, have shown the genetic determinacy of this trait, with identification of respec-

tive single nucleotide polymorphisms (SNPs) and genes determining the male gonad growth and 

development. In the present investigation, a genome-wide association study (GWAS) of the testes 

development parameters in roosters (Gallus gallus L.) of the F2 resource population were con-

ducted. For the first time, new significant SNPs and candidate genes (р < 1.05½104) determining 

gonad growth and development in roosters were identified. The aim of the research was to seek 

SNPs and identify genes associated with testes growth parameters in roosters. The object of the 

study were F2 roosters from a model resource population (n = 115) that was obtained by inter-

breeding two breeds, Russian White and White Cornish. DNA was extracted from feather pulp 

using a commercial kit DNK Extran-2 (OOO NPF Sintol, Russia) in accordance with the man-

ufacturer’s protocol. Genotyping was carried out using the medium-density Illumina Chicken 

60K SNP iSelect BeadChip chip. At the age of 63 days, the experimental birds were slaughtered 

and the mass and morphometric indices of testes (length and thickness) were examined. Based 

on the obtained genotypic and phenotypic data, the GWAS analysis was performed in F2 resource 

population roosters using PLINK 1.9 software. The examined population was characterized by a 

high coefficient of variation in the measured indices, 96.1 % for the testes mass and 39.1 % for 

the linear measurements. The mass and linear measurements of the left testis were 5-14 % 

higher (р  0.05) compared to the right testis. The GWAS analysis revealed 36 significant SNPs 

(р < 1.05½104) associated with testes growth and development parameters in 63-day-old cock-

erels, in particular with the mass, length and thickness of the testes, 3, 26 and 7 SNPs, respec-

tively. SNPs were localized on chromosomes GGA1, GGA3, GGA6, GGA7, GGA12, GGA15, 

and GGA18. A total of 156 genes were identified in the regions of the detected SNPs, including 

16 genes that coincided with the positions of these SNPs. In particular, the latter were one gene 

(WNT7A) associated with the testis mass, 13 genes (LHFPL1, GALNT3, TMEM198, CACNA2D3, 

CCDC66, CACNA1D, DENND6A, CELSR3, WNT7A, IP6K2, ERC2, ABHD6, and DEPDC5) 

associated with the testis length, and three genes (ESR1, POLE, and RNFT2) associated with 

the testis thickness. These data can be used in genomic selection of roosters aimed at increasing 

their reproductive potential. 
 

Keywords: Gallus gallus, roosters, GWAS, SNPs, candidate genes, testes, reproductive po-

tential.   
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