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разработка и внедрение новых генетических технологий 
для повышения конкурентоспособности отечественной 
племенной продукции

Стратегической целью продовольственной 
безопасности является обеспечение населения страны 
безопасной сельскохозяйственной продукцией, рыбной 
и иной продукцией из водных биоресурсов и 
продовольствием. Гарантией ее достижения является 
стабильность внутреннего производства, а также 
наличие необходимых резервов и запасов.
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Указ Президента Российской Федерации от 30 января 2010 года 
№ 120

Стратегия научно-технологического развития 
РФ в области сельского хозяйства на период до 

2030 г. 

Доктрина продовольственной безопасности 
Российской Федерации
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Признаки Порода (M±m)
Анишский зеркальный Чувашский чешуйчатый

Самки (n=24) Самцы (n=29) Самки (n=59) Самцы 
(n=81)

W, г 2693,8±134,61a 2469,0±103,79 2988,1±70,07a,b 2655,6±53,3
7b

L, см 57,9±1,20 a 56,3±0,98 60,2±0,54a,b 58,0±0,40b

FL, см 49,0±1,09a 47,3±0,85 51,2±0,49a,b 49,0±0,36b

GC, см 36,7±0,65 35,8±0,51 37,8±0,31 36,7±0,28
H, см 16,1±0,42a 15,7±0,43 17,9±0,57a,b 16,5±0,16
HL, см 12,2±0,24 11,5±0,20 12,9±0,49a 11,7±0,11a

Характеристика нуклеусных популяций изучаемых пород карпа по живой массе и 

морфологическим признакам

Примечание: M – среднее значение; m – стандартная ошибка; W – живая масса (г); L – 
стандартная длина (см); FL – промысловая длина (см), GC – обхват тела (см), H – наибольшая 
высота тела (см), HL – длина головы (см); различия между группами, маркированными 
одинаковыми надстрочными буквами достоверны при p<0,05.

Анишский зеркальный 
карп. Патент на 
селекционное достижение 
№ 1836

Чувашский чешуйчатый 
карп. Патент на 
селекционное достижение № 
1770

Исследования проведены в рамках соглашения с Минобрнауки № 075-15-2025-

469 от 29 мая 2025 г.
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А. Б. 

В. Г. 

W = 0,10 * TL2,50 W = 0,24 * TL2,29 

W = 0,05 * TL2,66 W = 0,07 * TL2,61 

Примечание: А – самки породы карпа «Анишский зеркальный»; Б – самцы породы карпа 
«Анишский зеркальный»; В – самки породы карпа «Чувашский чешуйчатый»; Д – самцы породы карпа 
«Чувашский чешуйчатый»; ось Х – длина тела, см; ось Y – живая масса, г.

Связь роста и длины тела в исследуемых группах карпа
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Индексы Порода (M±m)

Анишский зеркальный Чувашский чешуйчатый

Самки (n=24) Самцы (n=29) Самки (n=59) Самцы 

(n=81)

KF 2,26±0,04 2,31±0,05 2,22±0,02 2,25±0,02

λh 4,01±0,05a 4,14±0,06 4,09±0,06 4,21±0,03a

Q 3,06±0,06 3,04±0,05 2,93±0,04 2,98±0,02
K 54,15±1,65a 51,53±1,39b 57,99±0,94a,b,с 53,87±0,75с

Примечание: KF – индекс упитанности по Фультону; λh – индекс длинноголовости; Q – индекс 
прогонистости; K – индекс физического развития; различия между группами, маркированными 
одинаковыми надстрочными буквами достоверны при p<0,05.

Значения индексов в исследуемых группах карпа



ГЛАВРЫБА
КОНФЕРЕНЦИЯ

Показатель Анишский 

зеркальный

Чувашский 

чешуйчатый

Вес икры, г 3185,0 3133,3

Общее количество икринок, шт. 2 895 424 2 984 081

Кол-во икринок в 1 г, шт. 914,0±19,01* 953,0±11,02*

Вес одной икринки, мг 1,10±0,03* 1,05±0,01*

Оплодотворяемость, % 97,3±0,4 85,0±0,2

Результаты анализа воспроизводительных качеств самок 
карпа пород «Анишский зеркальный» и «Чувашский 

чешуйчатый»



Кросс карпа «Петровский 2». 

Личинки кросса карпа «Петровский 2»
выклев 2025 г. 

После четырехдневной стадии покоя на проточной системе в бассейнах, 
при выпуске в пруд, выживаемость составила 97%.
Масса личинки 1 мг

Инкубация икры 
кросса на проточной 
системе. 
Соотношение 1 самка 
и 2 самца.
Оплодотворяемость 
составила 95%

Мальки кросса карпа «Петровский 2»
Чувашский чешуйчатый карп. 
Патент на селекционное достижение 
№ 1770
Характеризуется высокой 
стрессоустойчивостью, 
пластичностью, низкой костистостью 
товарного мяса. Средняя масса тела 
производителей до 5 кг.
Отцовская форма при выведении 
кросса

Анишский зеркальный карп. 
Патент на селекционное достижение 
№ 1836
Порода отличается высокой 
продуктивностью, плодовитостью, 
выживаемостью, 
стрессоустойчивостью при 
интенсивных методах разведения. 
Материнская форма при выведении 
кросса

Исходные породы 
карпа. Выведены во 
ВНИИР

Возраст 4 месяца
Масса в среднем 300 особей – 19,64 г
Среднесуточный прирост - 0,16 г
Чешуйчатый покров трех видов – 
чешуйчатый, зеркальный (разбросанный) 
и рамчатый (3:1)

Сеголетки кросса карпа 
«Петровский 2» на итоговом облове 
1.10.2025 г. 

Соотношение живой массы (ось OY, г) и 
длины тела (ось OX, см) А-сеголеток 
сплошного чешуйчатого покрова; Б – 
сеголеток зеркального покрова; В – 
сеголеток рамчатого покрова; Г – по всей 
выборке

Проведен анализ соответствия темпов приращения живой массы и 
длины тела закону квадрата-куба, выраженному в наблюдаемом 
аллометрическом коэффициенте b функции 𝑊𝑊 = 𝑎𝑎𝐿𝐿𝑏𝑏. 

А Б В

Г

Исследования выполнены в рамках 
государственного задания № FGGN-2024-0013 
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Этап 1. Загрузка данных

Этап 2. Обзор данных

Этап 3. Расчёт биометрических индексов
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Этап 4. Визуализация данных
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Результаты. Сводная статистика Результаты. Коэффициенты регрессии



ГЛАВРЫБА
КОНФЕРЕНЦИЯПолногеномное исследование сибирского осетра ленской 

популяции в рамках гранта РНФ №24-76-10067

1. Тримминг 

Проверка качества данных секвенирования осуществлялась с помощью программы FastQC v.0.12.1. 

В результате проверки выяснилось, что в данных много адаптеров и Poly-G хвостов, поэтому следующим 
действием была очистка сырых ридов с помощью программы fastp v.023.24 с настройками фильтрации 
по качеству ридов по умолчанию, а также дополнительно заданными параметрами:  

--detect_adapter_for_pe для автоопределения адаптеров для paired-end ридов;

--adapter_sequence GATCGGAAGAGCACACGTCTGAACTCCAGTCAC --adapter_sequence_r2 
AGATCGGAAGAGCGTCGTGTAGGGAAAGAGTGT для удаления конкретных адаптеров TruSeq, которых было 
много в сырых данных и которые автоматически не удалялись;

 --trim_poly_g для удаления poly-G хвостов. 

1. Контроль качества 

После тримминга снова был проведен контроль качества ридов с помощью fastqc, а затем и multiqc
v.1.33 для объединения результатов 24 образцов для упрощения анализа. Контроль качества данных 
показал среднее качество для каждой базы – 40 (Phred score), что содержание GС в ридах равно в 
среднем 40%, дубликатов около 20%, количество чтений варьируется от 169 до 291 млн. Также все 
чтения имеют высокий показатель качества – в среднем 39 Phred. Помимо того, такие фильтры как 
Adapter Content, Per Base N Content, Overrepresented sequences by sample также были успешно 
пройдены всеми 24 образцами. 

Таким образом, все образцы прошли все фильтры качества в результате проверки. Можно считать, что 
данные были хорошо обрезаны и очищены и имеют хорошее качество для дальнейшего исследования. 
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Исследование k-mer 

После анализа качества данных было проведено исследование k-
mer. K-mer – это короткая последовательность длины k, мы 
выбрали k = 21, что соответствует стандартному значению для 
данного типа исследований. Подсчет частот k-mer осуществлялся с 
помощью инструмента KMC v.3.2.1. Программа по сути разбивает 
риды на всевозможные фрагменты длиной 21 нуклеотид и 
считает, сколько раз каждый из них встречается. Это необходимо 
для того, чтобы построить базу k-mer и сделать выводы о шуме, 
покрытии, гетерозиготности, повторах и плоидности генома. 
Визуализировали гистограмму с помощью веб-приложения 
GenomeScope с настройкой плоидности равной 4. По результатам 
моделирования оценённый размер генома составил 820,991,964 
п.н., доля уникальной последовательности — 66.3%, оценка 
основного k-mer покрытия — 18.4, а предполагаемый уровень 
ошибки секвенирования — 0.212%. Значение параметра 
дупликации составило 1.69. Профиль распределения k-mer 
характеризовался выраженным основным пиком и длинным 
правосторонним хвостом высокократных k-mer, что указывает на 
наличие значительной доли повторяющихся 
последовательностей, что можно объяснить тетраплоидностью 
генома осетра.



ГЛАВРЫБА
КОНФЕРЕНЦИЯ

1. Сборка контигов de novo

Для сборки контигов из очищенных ридов был использован MEGAHIT v.1.2.9 [6] со стандартными 
настройками запуска, который использует алгоритм сжатых графов де Бройна (succinct de Bruijn 
graphs, SdBG). В результате было получено 24 файла контигов, по одному на каждый образец, где 
в среднем один файл весил 3 гб. В будущем именно эти файлы контигов были депонированы в 
базу данных NCBI. 

1. Оценка качества сборки

Для оценки качества сборки использовали инструмент QUAST v.5.0.0. Результаты сборки контигов 
de novo 24 образцов сибирского осетра. Среднее число всех контигов ~ 4.26 млн. Разброс в 
значениях между образцами невысокий, что говорит о том, что все образцы обладают примерно 
одинаковым качеством сборки. N50 = 5410.83 bp и N75 = 3991 bp, что означает что половина 
общей длины сборки набирается контигами длиной около 5.4 kb и выше, а 75% длины — 
контигами около 4 kb и выше. GC-состав очень стабильный и держится на уровне 39%, что говорит 
об отсутствии сильного сдвига по нуклеотидному составу между образцами и крупной 
посторонней контаминации. 

Сборка получилась достаточно фрагментированная из большого числа контигов, а не из длинных 
последовательностей, но это типично для shorts-reads сборки тетраплоидного генома, и в 
сравнении с похожим исследованием, наши метрики сборки лучше.

В результате из 3640 генов всего набора ортологов Лучеперых рыб в сборке в среднем примерно 
23% ортологов собраны полностью (в том числе 20% в одной копии представлены, 3 % имеют 
дубликаты), 17% фрагментарно и 60% отсутствуют. Таким образом, несмотря на успешное 
получение de novo сборки, её полнота по консервативному генному набору оказалась невысокой, 
что указывает на значительную фрагментированность и неполноту сборки, что соответствует 
ранее полученным результатам QUAST. По данному виду животных мало исследований, но если 
соотносить наши результаты с теми, что были ранее опубликованы, то в сравнении с уже 
упомянутым ранее исследованием сибирского осетра, где они смогли выявить 713 полных генов 
против наших 837, данная сборка может считаться более успешной, хотя и достаточно 
фрагментированной. 

23%

17%
60%

ОРТОЛОГИ
Complete Fragmented Missing



Докладчик: директор ВНИИР, к.б.н. Белоус Анна Александровна
E-mail: abelous.vij@yandex.ru

Всероссийский научно-исследовательский институт 
интегрированного рыбоводства – 

филиал Федерального государственного бюджетного научного 
учреждения 

«Федеральный исследовательский центр животноводства –
ВИЖ имени академика Л.К. Эрнста»
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