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Аннотация: ﻿В обзоре представлена информация о том, как геномика, геномная селекция, маркер-ассоци-
ированная селекция и генетические маркеры применяются в птицеводстве. Описаны новые полиморфные 
варианты генов, которые связаны с общей продуктивностью кур. Однако молекулярно-генетические осо-
бенности отечественных пород кур изучены недостаточно и являются перспективным предметом для 
дальнейших генетических исследований. Полученные данные могут быть использованы для оптимизации 
программ селекции.

От геномики к селекции в птицеводстве 
(мини-обзор)

Обзорная статья

УДК 575.113:636.082.2:636.52/.58

Геномика – это область моле-

кулярной генетики, которая за-

нимается исследованием генома 

и генов живых организмов. Она 

изучает всю совокупность генов 

организма или значительную их 

часть. Она внесла существенный 

вклад в развитие селекции и раз-

ведения птицы. Благодаря ей, ста-

ли доступны новые возможности 

для улучшения пород и создания 

более продуктивных и устойчивых 

к болезням кроссов птиц.

Геномная селекция – это ме-

тод, который позволяет выбирать 

особей для разведения на основе 

их генотипа. Началом геномной 

селекции является маркер-ассо-

циированная селекция (marker 

assisted selection, MAS). Этот под-

ход активно используется в птице-

водстве и позволяет эффективно 

использовать гены, связанные с 

хозяйственно-полезными призна-

ками, для улучшения селекцион-

ной работы.

Суть метода заключается в из-

учении полиморфизма (разноо-

бразия) целевых генов в зависи-

мости от продуктивных признаков. 

Анализируя эти данные, мы можем 

использовать их для выбора осо-

бей с желательными генотипами, 

которые обладают оптимальными 

значениями интересующих нас по-

казателей.

В настоящее время при отборе 

птицы для разведения и селекции 

используются гены-маркеры, ко-

торые определяют хозяйственно 

ценные признаки. Это позволяет 

закрепить желательные генотипы 

в изучаемых породах птиц. Приме-

нение метода MAS в птицеводстве 

дает возможность:

•	 точно анализировать и отбирать 

особей, которые несут желае-

мые генотипы;

•	 работать со сложно селекцио-

нируемыми признаками птицы;

•	 оценивать птицу независимо от 

влияния окружающей среды;

•	 прогнозировать хозяйствен-

но-полезные признаки птицы 

и проводить отбор на ранних 

стадиях ее развития.

Ген – это участок ДНК, который 

представляет собой определенную 

последовательность нуклеотидов. 

В этой последовательности зако-

дирована информация о синтезе 

одной молекулы белка (или РНК). 

Благодаря этой информации фор-

мируется признак, который пере-

дается по наследству.

Если в популяции есть несколь-

ко форм гена, то такие гены на-

зываются полиморфными. Эти 

формы генов могут быть доми-

нантными или рецессивными. По-

лиморфизм генов обеспечивает 

разнообразие признаков внутри 

одного вида.

Использование разных вариан-

тов полиморфизма ДНК в качестве 

генетических маркеров получило 

широкое распространение в 1980-

х гг. Молекулярно-генетические 

маркеры нашли применение в 

программах по сохранению гено-

фондов сельскохозяйственных жи-

вотных. Они помогают определить, 

откуда произошли те или иные по-

роды, где они распространены, а 
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ный полиморфизм (SNP), птицеводство.
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оказался ТА. Генотип ТТ был обна-

ружен у 24% птиц, а генотип AA – у 

34%. По массе яиц в 210-дневном 

возрасте особи с генотипом ТА пре-

восходили особей с генотипом АА 

на 2,4%. Изучаемый SNP оказал зна-

чительное влияние на показатели 

яйценоскости. Генотип ТА превзо-

шел генотип ТТ по количеству сне-

сенных яиц за 210 и 308 дней на 

15,0 и 2,8% соответственно.

Было исследовано распреде-

ление аллелей SNP rs315726646 

в гене FSHR [7]. Это исследование 

проводилось на курах исходных 

линий кроссов отечественной се-

лекции: яичного «СП 789» (СП7, 

СП8, СП9) и мясного «Смена 9» 

(СМ5, СМ6, СМ7, СМ9). Также был 

проведен анализ продуктивности 

кур линии СМ9 и ее взаимосвязи 

с данным полиморфизмом. В ли-

ниях, селекционируемых на улуч-

шение показателей яичной про-

дуктивности, частота аллеля A была 

выше, чем G, что свидетельствовало 

о взаимосвязи исследуемого поли-

морфизма с этими показателями. 

В линии СМ9 яйценоскость за 30 и 

40 недель жизни у кур с генотипом 

AA была достоверно выше (р<0,05), 

чем у кур с генотипом GG, на 16,0 

и 5,7% соответственно. Таким обра-

зом, была установлена взаимосвязь 

данного SNP с показателем яйцено-

скости, а также определен аллель-

улучшатель – A.

В последние годы, как и пре-

жде, проводятся исследования для 

изучения генетической составляю-

щей повышения эффективности 

использования корма.

Во второй половине XX века 

было доказано, что потребность в 

питательных веществах у всех по-

род и линий кур находится под ге-

нетическим контролем. Исследова-

ния по изучению наследования ис-

пользования корма сельскохозяй-

как это происходит, нужно изучить 

гены, которые регулируют разви-

тие скелетных мышц. Это поможет 

нам лучше разобраться в молеку-

лярно-генетических процессах, 

которые отвечают за рост мышц, 

и использовать эту информацию 

для практической селекции. За 

последние годы мы значительно 

продвинулись в понимании меха-

низмов миогенеза. Этот процесс 

регулируется сложной системой 

внутренних и внешних факторов, 

которые контролируются генами 

регуляторных факторов (MRF) и 

стимуляторами роста на разных 

этапах развития птиц [1]. Иссле-

дования показали, что определен-

ные варианты генов (SNP) связаны 

с ростом, составом тела, строением 

скелета и физиологическими осо-

бенностями у кур. Это подтверж-

дают работы многих авторов [2-4].

Яичная продуктивность кур 

определяется сложным полиген-

ным наследованием. Этот процесс 

регулируется гипоталамо-гипофи-

зарно-гонадальной системой. В на-

шем исследовании [5] рассматри-

вается, как генетические вариации 

в генах рецепторов гормонов, 

таких как фолликулостимулиру-

ющий гормон (FSHR), лютеини-

зирующий гормон (LHCGR), про-

гестерон (PR) и пролактин (PRLR), 

влияют на яйценоскость и репро-

дуктивные характеристики кур.

Результаты исследования пока-

зывают, что полиморфизмы этих 

генов могут быть полезны в селек-

ционных программах для улучше-

ния яичной продуктивности и ре-

продуктивных качеств кур.

Б ы л  и с с л е д о в а н  S N P 

rs317093289 в гене FSHR у кур ис-

ходной линии СМ9 породы плиму-

трок кросса «Смена 9» [6]. Наибо-

лее часто встречающимся генотипом 

среди исследованных особей (42%) 

также установить их родственные 

связи. Кроме того, они использу-

ются для картирования основных 

локусов количественных призна-

ков, изучения генетических при-

чин наследственных заболеваний 

и ускорения селекции по опреде-

ленным признакам, включая про-

дуктивные и хозяйственно-полез-

ные показатели.

Очень удобным видом генети-

ческих маркеров являются однону-

клеотидные полиморфизмы (single 

nucleotide polymorphisms, SNPs). 

Они представляют собой отличия 

в последовательности ДНК разме-

ром в один нуклеотид. Эти отличия 

могут наблюдаться как в геноме 

представителей одного вида, так и 

между гомологичными участками 

хромосом одного индивида.

SNPs – это точечные мутации, 

которые могут возникать как спон-

танно, так и под воздействием му-

тагенов. Мутация даже одной пары 

оснований может привести к из-

менению признака. SNPs являют-

ся широко распространенными в 

геноме. Так, у кур определено по-

рядка 20 млн. SNPs.

Хозяйственно полезные при-

знаки кур, которые связаны с их 

продуктивностью, обычно переда-

ются по наследству, от родителей к 

потомству, по многим генам. Этот 

тип наследования называется по-

лигенным.

Благодаря открытию большого 

количества участков ДНК, в кото-

рых встречаются разные варианты 

одного и того же гена (SNP), стало 

возможным более точно оценивать 

результаты селекции в птицевод-

стве. Это позволяет успешно про-

гнозировать, каким будет эффект 

от селекции в будущем.

Для мясного птицеводства 

очень важно, как развиваются и 

растут мышцы кур. Чтобы понять, 
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достоверностью ассоциированные 

с эффективностью использования 

корма мясными курами селекции 

СГЦ «Смена», с целью их дальней-

шего использования в качестве ге-

нетических маркеров в селекцион-

ных программах.

На сегодняшний день техноло-

гия геномной селекции достигла 

достаточного уровня для практиче-

ского применения в птицеводстве. 

В будущем она станет ключевым 

инструментом в селекции сельско-

хозяйственных птиц.

Статья подготовлена в 

рамках государственного зада-

ния по теме «Изучение генети-

ческой структуры и иденти-

фикация генов, ассоциирован-

ных с хозяйственно-полезными 

и воспроизводительными ка-

чествами кур отечественных 

кроссов, с целью разработки 

эффективных технологий мар-

кер-ассоциированной селекции 

в птицеводстве» (№ гос. рег. 

124031400010-6).

включая физиологические, биохи-

мические и молекулярно-генети-

ческие. Конверсия корма зависит 

от количества корма, которое по-

требляет птица, а также от ее спо-

собности использовать этот корм 

для поддержания жизни, роста и 

производства продукции, такой 

как мясо и яйца. Таким образом, 

в формировании этого признака 

участвуют процессы переваривания 

и всасывания питательных веществ, 

а также обмен белков и энергии.

Необходимо определить гены, 

отвечающие за рост и развитие 

бройлеров, усвоение питательных 

веществ, устойчивость к заболева-

ниям. Для этого используется ана-

лиз экспрессии мРНК этих генов. 

Сейчас есть достаточно знаний о 

том, как регулировать активность 

генома, и мы можем применить 

эти знания для решения конкрет-

ных задач в птицеводстве.

Наша ближайшая задача – вы-

явить и изучить новые SNP и иден-

тифицированные гены, с высокой 

ственной птицей показали, что это 

наследуемый признак, но с низким 

коэффициентом наследуемости.

В СГЦ «Смена» селекция ис-

ходных линий родительских форм 

бройлеров по показателям конвер-

сии корма проводится с применени-

ем косвенной и прямой селекции. 

Косвенная селекция проводится за 

счет отбора особей по живой массе 

и мясным качествам в 7- и 35-днев-

ном возрасте. Прямая селекция – 

путем индивидуальной оценки пе-

тухов с лучшими показателями жи-

вой массы в 35 дней, размещенных 

в индивидуальных клетках, с после-

дующим индивидуальным учетом 

поедаемости кормов и расчетом за-

трат корма на 1 кг прироста живой 

массы за последующую неделю (с 

36 до 42 суток жизни). Петухов с 

лучшими показателями живой мас-

сы и конверсии корма используют 

в дальнейшей селекции [8].

В настоящее время исследуются 

различные аспекты конверсии кор-

ма у сельскохозяйственной птицы, 
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Abstract. The possibilities of the application of genomics, genomic selection, marker assisted selection (MAS), and 

genetic markers in the practical selection of poultry are briefly reviewed. New single-nucleotide polymorphisms 

(SNPs) associated with the productive traits in chicken are presented. However, molecular genetic features of the 

domestic chicken breeds are still understudied and hence should be further investigated. The data of these inves-

tigations can be applied in the programs of practical selection of chicken.
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ОТРАСЛЕВЫЕ НОВОСТИ

Российская компания запустит крупнейший в СНГ завод 
по производству ветпрепаратов 

В 2025 году Группа компаний ВИК введет в эксплуатацию крупнейший фармацевтический завод на тер-
ритории СНГ по выпуску ветеринарных препаратов. Мощность нового фармацевтического производства 
при полной загрузке составит 9 тыс. тонн, 95% продукции этого завода составят кокцидиостатики 
и препараты для лечения некротического энтерита.

Источник: http://vetandlife.ru
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