
13

П
ти

ц
е

в
о

д
ст

в
о

 -
 №

3
-2

0
2

5
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Аннотация: ﻿Цель исследования заключалась в выявлении особенностей генетической структуры в трех 
экспериментальных популяциях и одной породе кур Биоресурсной коллекции ВНИИГРЖ. В качестве метода 
исследования использовали мультилокусный анализ с меченым молекулярным зондом (GTG)5, который ком-
плементарно связывался с отдельными участками геномной ДНК кур. Визуализация фрагментов ДНК на 
нейлоновом фильтре позволила выявить их число и расположение, которое было характерным для каждой 
особи. Использование программы Gelstats™ дало возможность провести расчет основных популяционно-
генетических параметров: коэффициента сходства внутри групп и между группами, числа выявляемых 
генетических локусов, гетерозиготности и генетических расстояний между группами кур. Установлено, 
что максимальное разнообразие отмечалось у кур популяции ленинградская золотисто-серая (Н=0,82). 
Генетически отдаленными были куры популяции ленинградская золотисто-серая и породы нью-гемпшир. 
Результаты работы свидетельствуют о применимости данного аналитического метода в выявлении 
особенностей генетической структуры в популяциях кур.

Организация генома четырех 
экспериментальных популяций кур, 
выявляемая мультилокусным анализом 
с молекулярным зондом

Научная статья

УДК 575.162:636.52/.58

Введение. В ходе селекцион-

ной работы генетическое разноо-

бразие, заложенное в совокупности 

особей, составляющих биологиче-

ский вид животных, в значительной 

степени перераспределяется между 

многочисленными искусственно 

выведенными породами. В зави-

симости от направления продуктив-

ности и условий содержания, каж-

дая порода имеет часть первона-

чального генетического материала, 

который обеспечивает наилучшую 

приспособленность к внешней сре-

де и выражается в определенном 

направлении продуктивности [1]. 

В ходе искусственного отбора гены, 

участвующие в формировании про-

дуктивных качеств, концентрируют-

ся в породах животных. Помимо 

вовлечения существовавших ранее 

генных комплексов, не исключено 

и включение новых аллелей при 

появлении мутаций и действии от-

бора [2,3].

В процессе селекционной ра-

боты создаются новые высокопро-

дуктивные популяции и породы 

сельскохозяйственной птицы, что 

приводит к замещению ценного 

генофонда локальных пород ген-

ными комплексами, определяю-

щими высокую продуктивность, но 

снижающими жизнеспособность 

и устойчивость к инфекционным 

заболеваниям вследствие повы-

шения уровня инбридинга [4]. 

Любые изменения условий выра-

щивания птицы в хозяйствах, но-

вые компоненты в комбикормах и 

другие факторы могут потребовать 

интродукции генотипов локальных 

пород для обеспечения устойчиво-

сти птиц к новым условиям. В на-

стоящее время по экономическим 

причинам поголовье таких птиц – 

носителей ценных генотипов – по-

степенно снижается, что диктует 

необходимость принятия мер по 

их поддержанию. Сохранения ге-

нофонда можно достичь как раз-

ведением «в себе» генофондных 

пород, так и использованием экс-

периментальных популяций, не-

сущих ценные комбинации генов 

от локальных пород [5]. При со-

хранении таких популяций сле-

дует поддерживать высокую чис-

ленность особей, однако это по 

экономическим причинам невы-

Ключевые слова: популяция, куры, ДНК, гетерозиготность.

Для цитирования: Тыщенко, В.И. Организация генома четырех экспериментальных популяций кур, 

выявляемая мультилокусным анализом с молекулярным зондом / В.И. Тыщенко, В.П. Терлецкий // 

Птицеводство. – 2025. – №3. – С. 13-17.

doi: 10.33845/0033-3239-2025-74-3-13-17



14

П
ти

ц
е

в
о

д
ст

в
о

 -
 №

3
-2

0
2

5
ГЕНЕТИКА И СЕЛЕКЦИЯ
GENETICS & SELECTION

от трех экспериментальных попу-

ляций Биоресурсной коллекции 

ВНИИГРЖ – царскосельская, ленин-

градская золотисто-серая, ленин-

градская ситцевая, и породы нью-

гемпшир. История выведения и наи-

более важные продуктивные при-

знаки птицы представлены в табл. 1.

Каждая из изучаемых популя-

ций характеризовалась фенотипи-

ческими особенностями, напри-

мер, характерная окраска прису-

ща ленинградской ситцевой пти-

це (рис. 1).

Оценка особенностей структу-

ры генома основывалась на ис-

пользовании мультилокусного 

анализа с применением мечено-

го молекулярного зонда (GTG)5. 

Первым этапом процедуры явля-

ется выделение геномной ДНК из 

крови птиц. Использовали тради-

ционный фенольно-детергентный 

метод, позволяющий получить вы-

сококачественную ДНК, пригодную 

для дальнейшего расщепления эн-

донуклеазой рестрикции BsuRI [7]. 

После расщепления и очистки в 

этаноле образцы подвергали элек-

трофорезу в 0,8% агарозном геле 

для разделения всех фрагментов 

ДНК по размеру. Перенос ДНК с 

геля на нейлоновый фильтр про-

изводили в вакуумном аппарате. 

Молекулярная гибридизация фраг-

ментов ДНК на фильтре с меченым 

невозможно, и исследователи вы-

нуждены использовать сходные 

по фенотипическим признакам 

породы. В этой связи изучение 

генетического разнообразия как 

в генофондных породах, так и в 

экспериментальных популяциях 

является актуальной задачей со-

временной генетики [6,7]. Мето-

ды молекулярной генетики сейчас 

активно используются в изучении 

генофонда птиц, как на уровне от-

дельных однонуклеотидных замен 

(SNP) [8], генов [9,10], микросател-

литной ДНК [11], так и сканирова-

ния полного генома (GWAS) с по-

мощью чиповой технологии c вы-

явлением генов-кандидатов [12].

Материал и методика иссле-

дований. Биоматериал (по 10-11 

особей от каждой группы) был взят 

годно. Малые по численности по-

пуляции ведут, по крайней мере, 

к трем опасным последствиям: 

1) снижение аллельного разно-

образия, полиморфизм популя-

ции утрачивает характерные при-

знаки в результате генетического 

дрейфа; 2) инбредная депрессия, 

снижающая жизнеспособность и в 

дальнейшем приводящая к выми-

ранию популяции; 3) возрастание 

угрозы вымирания в силу внешних 

случайных причин – эпизоотий, 

стихийных бедствий, неправиль-

ных административных решений. 

Необходимо искать разумный 

компромисс между затратами на 

разведение популяции и поддер-

жанием ее необходимой числен-

ности. Восстановление пород на 

базе имеющегося материала часто 

Таблица 1. Характеристика и происхождение изучаемых пород и популяций кур
Биоресурсной коллекции ВНИИГРЖ

Породы и популяции кур
Породы, вероятно, участвовавшие 

в выведении птицы

Продуктивность

Яйценоскость, шт. 
яиц в год

Живая масса, кг
Масса яйца, 

г

царскосельская
полосатый плимутрок, нью-гемпшир, 
полтавская глинистая, цветные 
бройлеры кросса «Бройлер-6»

180-190
♂2,8-3,0
♀2,2-2,3

58-59

ленинградская 
золотисто-серая

бурый леггорн, пушкинская 
полосато-пестрая, нью-гемпшир, 
полтавская глинистая

180-190
♂2,8-3,0
♀2,2-2,3

58-59

ленинградская ситцевая
черно-пестрый австралорп, 
нью-гемпшир, полтавская глинистая

160-180
♂2,4-2,7
♀2,0-2,2

58-60

нью-гемпшир род-айланд 190-210
♂2,6-2,9
♀2,1-2,4

190-210

Рис. 1. Ленинградская ситцевая популяция кур. Слева – петух, справа – курица
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Гетерозиготность определяется как 

численностью популяции, так и 

стратегией ее искусственного раз-

ведения, когда в осеменении мо-

гут принимать участие ограничен-

ное число петухов.

Заключение. Таким образом, 

мультилокусный анализ с исполь-

зованием молекулярного зонда 

(GTG)5 позволяет выявить и рассчи-

тать основные популяционно-гене-

тические параметры в эксперимен-

тальных группах кур. Данные хоро-

шо соотносятся с известной исто-

рией создания и разведения птицы 

и могут служить ориентиром при 

скрещивании разных групп с целью 

добиться максимального гетерозиса 

и закрепления желательных при-

знаков. Наиболее гетерогенной по-

пуляцией оказалась ленинградская 

золотисто-серая с показателем сред-

ней гетерозиготности 0,82.

ское расстояние отмечено между 

нью-гемпширом и ленинградской 

золотисто-серой (D = 0,120), нью-

гемпширом и ленинградской сит-

цевой (D = 0,115). Наименьшее 

генетическое расстояние наблю-

далось между царскосельской и 

нью-гемпширом, царскосельской 

и ленинградской золотисто-серой 

(D=0,080). Эти данные неплохо со-

гласуются с известной историей вы-

ведения и дальнейшего разведения 

популяций (см. табл. 1).

Далее было изучено внутри-

популяционное разнообразие по 

критерию средней гетерозигот-

ности, числу детектируемых ло-

кусов, аллелей и полиморфных 

участков (табл. 3). Все четыре по-

пуляции кур имели высокий уро-

вень гетерозиготности: от 0,73 у 

ленинградской ситцевой до 0,82 

у ленинградской золотисто-серой. 

дезоксигенином зондом (GTG)5 

происходила при температуре 450С 

в гибридизационном буфере. По-

сле отмывки от невключившейся 

метки, места связывания дезок-

сигенина выявляли в иммунохи-

мической реакции с конъюгатом 

антитело/щелочная фосфатаза и 

цветными красителями NBT и BCIP. 

Визуализация расположения фраг-

ментов ДНК позволила выявить как 

индивидуальные различия в гене-

тических профилях каждой особи, 

так и рассчитать межпопуляцион-

ные различия. Программа Gelstats™ 

позволила рассчитать вероятность 

встречаемости двух одинаковых ге-

нотипов (Р), коэффициенты генети-

ческого сходства внутри популяции 

(BS1) и между популяциями (BS2), 

генетические расстояния (D), чис-

ло выявляемых генетических ло-

кусов, число аллелей на 1 локус и 

уровень средней по всем локусам 

гетерозиготности [7].

Результаты исследований 

и их обсуждение. После про-

ведения молекулярной гибриди-

зации с ДНК-зондом количество 

выявляемых фрагментов у разных 

особей варьировало от 30 до 50. 

Особи отличались друг от друга 

не только по количеству фрагмен-

тов, но и по их распределению на 

фильтре. После ввода этих дан-

ных в табличном виде, программа 

Gelstats™ рассчитала все популя-

ционно-генетические параметры 

как внутри популяций, так и меж-

ду ними (табл. 2).

Несколько повышенное значе-

ние коэффициента сходства можно 

отметить у ленинградской ситце-

вой (BS = 0,34). Популяции царско-

сельская (BS = 0,25), ленинградская 

золотисто-серая (BS = 0,23), нью-

гемпшир (BS = 0,25) отличаются 

высокой внутрипородной измен-

чивостью. Наибольшее генетиче-

Таблица 2. Популяционно-генетические параметры 4 изучаемых 
групп кур Биоресурсной коллекции ВНИИГРЖ, рассчитанные 
программой Gelstats™ на основе попарного сравнения

Популяции кур n
Полос 

на дорожку, 
X±m

P BS1 BS2 D

царскосельская ленинградская 
золотисто-серая

11
11

16,7±0,8
16,5±2,1

1,1x10-10

2,7x10-11

0,25
0,23

0,16 0,080

царскосельская
ленинградская ситцевая

11
10

16,7±0,8
18,3±1,0

1,1x10-10

2,4х10-9

0,25
0,34

0,19 0,100

царскосельская нью-гемпшир
11
10

16,7 ±0,8
18,1±2,1

1,1x10-10

1,6x10-11

0,25
0,25

0,17 0,080

ленинградская золотисто-серая 
ленинградская ситцевая

11
10

16,5±2,1
18,3±1,0

2,7x10-11

2,4х10-9

0,23
0,34

0,20 0,090

ленинградская золотисто-серая 
нью-гемпшир

11
10

16,5±1,1
18,1±2,1

2,7x10-11

1,6x10-11

0,23
0,25

0,12 0,120

ленинградская ситцевая
нью-гемпшир

10
10

18,3±1,0
18,1±2,1

2,4х10-9

1,6x10-11

0,34
0,25

0,18 0,115

Примечания: P – вероятность встречаемости двух особей с идентичным набором фраг-
ментов ДНК; BS1 – коэффициент сходства внутри групп; BS2– коэффициент сходства между 
группами; D – генетическое расстояние.

Таблица 3. Средняя гетерозиготность (Н) в 4 изучаемых группах 
кур Биоресурсной коллекции ВНИИГРЖ

Популяции кур n
Число 

локусов
Число 

аллелей

Число 
поли-

морфных 
локусов

H

царскосельская 11 9,28 7,97 1,00 0,80

ленинградская золотисто-серая 11 9,09 8,25 1,00 0,82

ленинградская ситцевая 10 10,55 6,54 1,00 0,73

нью-гемпшир 10 10,15 8,618 1,00 0,78
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Genome Structure and Its Variability in Four Chicken Populations 
as Revealed by Multiple Loci Analysis with a Molecular Probe

Valentina I. Tyshchenko, Valery P. Terletsky

Pushkin Leningrad State University

Abstract. The purpose of the study was to identify the characteristics of the genetic structure in three experimental 

populations and one breed of chickens from the Bioresource Collection (gene pool) of our Institute by multiple loci ana

lysis with a labeled molecular probe (GTG)5 which complementarily binds to individual sights of chicken genomic DNA. 

Visualization of DNA fragments on a nylon filter revealed their number and location, the latter being characteristic 

for each individual bird. The main population genetic parameters were calculated with the use of Gelstats™ software: 

the coefficient of similarity within and between populations, the number of identified genetic loci, heterozygosity and 
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genetic distances between populations. It was found that the maximum diversity was observed in chickens of Leningrad 

Golden-Gray population (H = 0.82). Chickens from the Leningrad Golden Gray and New Hampshire populations were 

genetically distant. The results indicate the applicability of this analytical method in the identification of the character-

istics of genetic structure in chicken populations.

Keywords: population, chicken, DNA, heterozygosity.
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ОТРАСЛЕВЫЕ НОВОСТИ

ВНИИЗЖ в 2025 году разработает новую вакцину против гриппа птиц 

Ученые Россельхознадзора в рамках федеральной научно-технической программы к 2030 году разработают 42 новые 
вакцины для животных. Многие из них не имеют отечественных аналогов и ввозились из-за рубежа, следует из матери-
алов Федерального центра охраны здоровья животных (ФГБУ «ВНИИЗЖ» Россельхознадзора)

Портфель разработок центра для птицеводов на 2025 год включает живую вакцину против инфекционной 
анемии цыплят, болезни Гамборо (штамм ИББ-Медиус), против аденовирусной инфекции «Аденовак», а также инак-
тивированную вакцину против гриппа птиц H7. Также туда включены две вакцины против сальмонеллеза птицы 
(инактивированная и живая.

«ВНИИЗЖ будет участвовать в ФНТП Минсельхоза, по которой они будут  работать с производителями птицы над 
созданием новых вакцин. Это не классические вакцины, а разработки нового поколения. Если кто-то изъявит желание 
присоединиться на партнерских правах к разработке с ВНИИЗЖ, будем работать», — сказал Роман Рыбин,  выступая на 
Международной научно-практической конференции ветеринарных врачей птицефабрик РФ и стран СНГ «Актуальные во-
просы диагностики и профилактики инфекционных заболеваний птиц в промышленном птицеводстве».

Роман Рыбин добавил, что за прошлый год ВНИИЗЖ разработал 11 новых вакцин для сельскохозяйственных и домаш-
них животных. По итогам прошедшего года институт увеличил выпуск более чем в два раза: с 6 млрд доз в 2023 году 
до 13,5 млрд доз в 2024-м.

Источник: https://vetandlife.ru
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