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Аннотация. Молекулярно- генетические технологии занимают все большее место в селекционной 
работе по совершенствованию существующих пород и популяций кур, а также в программах сохранения 
ценного генофонда. Малочисленные локальные породы являются источником ценных генов, которые мож-
но использовать в селекции. Цель исследования — получение новых знаний о структуре геномной ДНК 
шести популяций кур с помощью мультилокусного анализа с меченым молекулярным зондом (ГТГ) 5. 
Мультилокусный анализ с использованием меченых ДНК-зондов позволяет одновременно учитывать 
большое число генетических локусов и рассчитать популяционно- генетические параметры как внутри 
популяций, так и между ними. Приведены данные по использованию мультилокусного зонда в реакции 
молекулярной гибридизации на шести породах и популяциях кур различного происхождения. Показано, 
что большое генетическое расстояние наблюдалось между черно- пестрым австралорпом и голошейной 
(D = 0,155). По критерию средней гетерозиготности популяция голошейных кур превосходила юрловских 
голосистых и черно- пестрых австралорпов. Очевидно, это связано с интенсивной селекционной работой, 
проводимой в последних двух популяциях, что снижает их генетическое разнообразие. Выявлены маркер-
ные фрагменты ДНК, специфичные для отдельных пород. Подтверждена эффективность мультилокусного 
анализа как инструмента выявления особенностей организации генома в породах и популяциях кур.
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Abstract. Molecular genetic technologies are taking an increasing place in breeding work to improve existing 
breeds and populations of chickens, as well as in programs to preserve a valuable gene pool. Small local breeds 
are a source of valuable genes that can be used in breeding. The aim of this work was to obtain new knowledge 
about the structure of genomic DNA of six chicken populations using multilocus analysis with a labeled molecular 
probe (GTG)5. Multilocus analysis using labeled DNA probes provides working simultaneously with a large 
number of genetic loci and calculating population genetic parameters both within populations and between 
them. The data on use of the multilocus probe (GTG)5 in molecular hybridization reaction in six breeds and 
populations of chickens were analyzed. The results revealed a large genetic distance between Black-and- White 
Australorp and the Bald-necked chickens (D = 0.155). Bald-necked chickens are bred in isolation from other 
breeds to maintain the unique trait of ‘naked necks’. According to the criterion of average heterozygosity, the 
population of Bald-necked chickens surpassed the Yurlov Crowers and Black-and- White Australorps. Obviously, 
this is due to the intensive breeding work carried out in the last two populations, which reduces genetic diversity. 
Marker DNA fragments specific for individual breeds were identified. The effectiveness of multilocus analysis 
as a tool for identifying the features of genome organization in chicken breeds and populations was confirmed.
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Введение

Генетический анализ ДНК кур различных пород позволяет установить их 
исторические взаимоотношения, направления селекции, уточнить происхождение 
пород, биологическое разнообразие и выявить ассоциации отдельных участков 
генома с продуктивными признаками [1–3]. Особенно актуальны такие исследо-
вания в отношении малочисленных генофондных пород и популяций [4, 5]. В ряде 
случаев выведение новых пород происходило путем скрещиваний различных групп 
птицы с последующим закреплением нужных фенотипов. При этом «следы» самых 
различных пород могут выявляться при анализе распределения однонуклеотидных 
полиморфизмов (SNP) на чипах высокой плотности [6, 7]. Нужно отметить, что 
интенсивная селекция на продуктивные признаки может снизить вариабельность 
генов, определяющих резистентность у птицы [8, 9].

В программах скрещивания при создании гибридных форм можно использовать 
генофондные породы с уникальными генами [10]. С практической точки зрения 
важно понять вклад каждой породы в конечный результат. Описаны случаи интро-
грессии генов от промышленных высокопродуктивных пород генофондным [11]. 
Поддержание необходимого уровня разнообразия в популяциях — необходимый 
элемент в селекционной работе. Известно, что снижение генетического разноо-
бразия выражается в виде инбредной депрессии с проявлением целого комплекса 
негативных последствий [12, 13]. Причиной этого считается переход вредных 
рецессивных аллелей, не экспрессирующихся в гетерозиготном состоянии, в го-
мозиготное состояние. В последнее время доказывают также, что при инбридинге 
возможны изменения в метилировании ДНК, что выражается в депрессии [14].

Цель исследования — выявить популяционно- генетические параметры, та-
кие как межпопуляционное разнообразие (коэффициент сходства и генетическое 
расстояние), внутрипопуляционное разнообразие (гетерозиготность), в шести 
породах и популяциях кур.

Материалы и методы исследований

В исследовании использовали биоматериал (кровь из подкрыльцовой вены), 
полученный из особей (n = 10–15) кур шести популяций Биоресурсной коллекции 
Всероссийского научно- исследовательского института генетики и разведения сель-
скохозяйственных животных (ВНИИГРЖ). Для предотвращения сворачивания крови 
в пробирку помещали 1 каплю 0,5 М раствора этилендиаминотетрауксусной кислоты 
(ЭДТА). Клетки лизировали в буфере TES (50 мМ трис, 20 мМ ЭДТА, 10 мМ NaCL, 
рН 8,0), содержащим 0,5 % раствор додецилсульфата. Параллельно в раствор вносили 
протеиназу К до конечной концентрации 100 мкг/ мл, обеспечивающей расщепление 
белков смеси. После проведения инкубации при 60 °C в пробирки вносили равный 
объем водонасыщенного фенола, встряхивали и центрифугировали для полного 
разделения фаз. Верхнюю фазу с ДНК отбирали в новую пробирку, ДНК осаждали 
этанолом и растворяли в буфере ТЕ (10 мМ трис, 1 мМ ЭДТА).
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Геномную ДНК расщепляли эндонуклеазой рестрикции HaeIII, полу-
ченные фрагменты ДНК разделяли по длине в агарозном геле, переносили 
на нейлоновый фильтр, фиксировали в ультрафиолетовом свете, проводили 
реакцию молекулярной гибридизации с меченым олигонуклеотидным зондом 
(ГТГ) 5, как описано ранее [5]. Анализ количества и распределения фрагмен-
тов ДНК на фильтре позволил рассчитать попарное сходство между особями 
как внутри каждой популяции, так и между популяциями. Доля общих фраг-
ментов ДНК выражалась коэффициентом сходства (BS). Гетерозиготность 
рассчитывали по формуле [15, с. 732] с использованием программы Gelstats™.  
Филогенетические древа строили с использованием программы Statistica 6.0™  
(модуль программы Cluster analysis). Основные этапы экспериментальной 
работы приведены на рис. 1.

Рис. 1. Схематическое изображение основных этапов проведения мультилокусного анализа

Fig. 1. Outline of main experimental stages of multilocus analysis



109GENETICS AND SELECTION OF ANIMALS

Terletskiy VP, Tyshchenko VI.  RUDN Journal of Agronomy and Animal Industries, 2023;18(1):105–115

Результаты исследования и обсуждение

В первом эксперименте были определены популяционно- генетические пара-
метры в трех популяциях кур следующих пород: юрловская голосистая, черно- 
пестрый австралорп и голошейная (табл. 1). Наибольшее генетическое расстояние 
наблюдалось между черно- пестрым австралорпом и голошейной (D = 0,155), 
а также между юрловской голосистой и голошейной (D = 0,145), из чего следу-
ет, что данные породы имеют разные корни в происхождении. Относительную 
близость показали куры юрловской голосистой и черно- пестрого австралорпа. 
Более разнообразной группой является голошейная, в особях которой доля общих 
фрагментов ДНК при попарном сравнении была наиболее низкой (BS = 0,32).

Таблица 1

Популяционно- генетические параметры в 3 популяциях кур  
(юрловская голосистая, черно- пестрый австралорп, голошейная),  

полученные методом ДНК-фингерпринтинга

Популяции кур n Полос на дорожку,
X ± m P BS1 BS2 D

Юрловская голосистая
Черно-пестрый австралорп

10
11

27,7 ± 0,9
27,4 ± 0,5

9,2 × 10–13

6,9 × 10–12
0,37
0,39 0,29 0,090

Юрловская голосистая
Голошейная

10
11

27,7 ± 0,9
22,7 ± 1,6

9,2 × 10–13

4,6 × 10–12
0,37
0,32 0,20 0,145

Черно-пестрый австралорп
Голошейная

11
11

27,4 ± 0,5
22,7 ± 1,6

6,9 × 10–12

4,6 × 10–12
0,39
0,32 0,20 0,155

Примечание. P — вероятность встречаемости двух особей с идентичным набором всех фрагментов ДНК; 
BS1 — коэффициент сходства внутри групп; BS2 — коэффициент сходства между группами; D — генетическое 
расстояние.

Table 1

Population and genetic parameters in 3 chicken populations (Yurlov Crowers,  
Black-and- White Australorp and Bald-necked chickens) generated by DNA fingerprinting

Chicken population n Bands per lane,
X ± m P BS1 BS2 D

Yurlov Crowers
Black-and- White Australorp

10
11

27.7 ± 0.9
27.4 ± 0.5

9.2 × 10–13

6.9 × 10–12
0.37
0.39 0.29 0.090

Yurlov Crowers
Bald-necked chickens

10
11

27.7 ± 0.9
22.7 ± 1.6

9.2 × 10–13

4.6 × 10–12
0.37
0.32 0.20 0.145

Black-and- White Australorp
Bald-necked chickens

11
11

27.4 ± 0.5
22.7 ± 1.6

6.9 × 10–12

4.6 × x10–12
0.39
0.32 0.20 0.155

Note. P — the probability of occurrence of two individuals with an identical set of all DNA fragments; BS1 — coefficient 
of similarity within groups; BS2 — coefficient of similarity between groups; D — genetic distance.

Поиск специфических фрагментов ДНК в первых трех изучаемых популяциях 
(табл. 2) привел к выявлению фрагментов ДНК № 108 и 112 — маркерные фраг-
менты для черно- пестрого австралорпа, встречаются с частотой (0,91), но у особей 
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голошейной и юрловской голосистой пород они не встречаются вообще либо имеют 
низкую частоту встречаемости.

Таблица 2

Специфические фрагменты ДНК и аллели, имеющие разную частоту 
встречаемости в 3 популяциях кур (юрловская голосистая, черно- пестрый 
австралорп и голошейная), рассчитанные методом ДНК-фингерпринтинга

Фрагмент ДНК
Частота фрагментов ДНК Частота встречаемости аллелей

q = 1 — √1 — p

I II III I II III

85 0,80 0,27 0,18 0,55 0,15 0,09

106 0,10 0,00 0,73 0,05 0,00 0,48

108 0,60 0,91 0,00 0,37 0,68 0,00

112 0,00 0,91 0,18 0,00 0,05 0,09

Примечание. I — юрловская голосистая; II — черно- пестрый австралорп; III — голошейная; p — частота 
встречаемости фрагмента ДНК в популяции.

Table 2

Specific DNA fragments and alleles with different frequency of occurrence in 3 chicken 
populations (Yurlov Crower, Black-and- White Australorp and Bald-necked chicken) 

calculated by DNA fingerprinting

DNA fragment
DNA fragment frequency Frequency of allele occurrence

q = 1 — √1 — p

I II III I II III

85 0.80 0.27 0.18 0.55 0.15 0.09

106 0.10 0.00 0.73 0.05 0.00 0.48

108 0.60 0.91 0.00 0.37 0.68 0.00

112 0.00 0.91 0.18 0.00 0.05 0.09

Note. I — Yurlov Crower; II — Black-and- White Australorp; III — Bald-necked chicken; p — frequency of DNA fragment 
in population.

Расчеты, проведенные на выявление внутрипопуляционного генетического 
разнообразия в этих популяциях кур (табл. 3), подтвердили предположение о том, 
что наиболее разнообразной популяцией являются особи голошейной породы, 
показавшие наибольшую гетерозиготность (H = 0,76). Тем не менее достаточно 
высокая гетерозиготность наблюдалась и у других пород (H = 0,71).
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Таблица 3

Гетерозиготность H в 3 популяциях кур: юрловская голосистая,  
черно- пестрый австралорп, голошейная

Популяции кур n Число 
локусов

Число 
аллелей

Число полиморфных 
локусов H

Юрловская голосистая 10 16,16 5,88 1,00 0,71

Черно-пестрый австралорп 11 16,05 5,48 1,00 0,71

Голошейная 11 12,91 6,50 1,00 0,76

Table 3

Heterozygosity (H) in three chicken populations: Yurlov Crower,  
Black-and- White Australorp and Bald-necked chicken

Chicken population n Number 
of loci

Number  
of alleles

Number  
of polymorphic loci H

Yurlov Crower 10 16.16 5.88 1.00 0.71

Black-and- White Australorp 11 16.05 5.48 1.00 0.71

Bald-necked chicken 11 12.91 6.50 1.00 0.76

Известно, что голошейные куры — редкая генофондная порода народной селек-
ции, разводимая в условиях коллекционариев и у любителей. Признак голошейности 
имеет генетическую природу, наследуется как доминантный, стойко передается 
потомству. Порода не скрещивается с другой птицей и содержится в изолированном 
состоянии на протяжении длительного времени, что обусловливает генетическую 
удаленность. Эти представления наглядно проиллюстрированы построением фи-
логенетического древа как с использованием значений коэффициента сходства, 
так и генетических расстояний (рис. 2).

Аналогичная работа была проведена на трех популяциях кур павловской 
породы: особи из Биоресурсной коллекции ВНИИГРЖ, куры из Московской 
области, куры из фермерского хозяйства Барнаула (табл. 4). Наибольшим 
коэффициентом сходства внутри породы отличались павловские куры из Мо-
сковской области (BS1 = 0,58), а наименьшим — куры из Биоресурсной кол-
лекции ВНИИГРЖ (BS1 = 0,39), но тем не менее по генетическим расстояниям 
они очень близки (D = 0,055). Наиболее выраженная генетическая дистанция 
определялась между павловскими курами из Барнаула и Московской области 
(D = 0,105), а также между курами из Барнаула и экспериментального хозяйства 
ВНИИГРЖ (D = 0,100).
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Таблица 4

Популяционно- генетические параметры в 3 популяциях кур  
павловской породы (ВНИИГРЖ, Московская обл., Барнаул),  

полученные методом ДНК-фингерпринтинга

Группы кур n
Количество полос 

на дорожку
X ± m

Р BS1 BS2 D

Павловская ВНИИГРЖ
Павловская Моск. обл.

15
12

10,6 ± 0,9
13,6 ± 0,9

4,7 × 10–5

5,5 × 10–4
0,39
0,58 0,43 0,055

Павловская ВНИИГРЖ
Павловская Барнаул

15
13

10,6 ± 0,9
15,0 ± 1,4

4,7 × 10–5

7,5 × 10–5
0,39
0,53 0,36 0,100

Павловская Моск. обл.
Павловская Барнаул

12
13

13,6 ± 0,9
15,0 ± 1,4

5,5 × 10–4

7,5 × 10–5
0,58
0,53 0,45 0,105

Table 4

Population and genetic parameters in 3 groups of Pavlov chickens  
(RRIFAGB, Moscow region, Barnaul), as revealed by DNA fingerprinting

Chiken group n Bands per lane, X ± m Р BS1 BS2 D

Pavlov RRIFAGB
Pavlov Moscow region

15
12

10.6 ± 0.9
13.6 ± 0.9

4.7 × 10–5

5.5 × 10–4
0.39
0.58 0.43 0.055

Pavlov RRIFAGB
Pavlov Barnaul

15
13

10.6 ± 0.9
15.0 ± 1.4

4.7 × 10–5

7.5 × 10–5
0.39
0.53 0.36 0.100

Pavlov Moscow region
Pavlov Barnaul

12
13

13.6 ± 0.9
15.0 ± 1.4

5.5 × 10–4

7.5 × 10–5
0.58
0.53 0.45 0.105

Рис. 2. Филогенетическое древо, показывающее генетические взаимоотношения в породах 
кур по данным программы Statistica 6.0™ (модуль Cluster analysis): Var1 — юрловская 

голосистая; Var2 — черно- пестрый австралорп; Var3 — голошейная. По оси ординат — условные 
единицы генетического расстояния

Fig. 2. Phylogenetic tree showing genetic relationships in chicken breeds according to the 
Statistica 6.0™ program (Cluster analysis module): Var1 — Yurlov Crowers, Var2 — Black-and- White 

Australorp, Var3 — Bald-necked chicken. On the y-axis — conventional units of genetic distance
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Заключение

ДНК-зонд (ГТГ)5 может эффективно использоваться при выяснении особен-
ностей организации генома у кур различных пород и популяций. С его помощью 
можно рассчитать основные популяционно- генетические параметры, такие как 
коэффициент сходства, средняя гетерозиготность и генетические расстояния.
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