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Взаимосвязь распределения пробегов гомозиготности в геноме 

русских белоснежных кур с продуктивными и адаптивными 

признаками в зависимости от направленности селекционной 

работы в породе 
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В последние годы все большее внимание уделяется проблеме сохранения генетического разнообразия 

сельскохозяйственных животных и птиц. Однако непременным условием экономической целесообразности со-

хранения любой породы является не только ее уникальность, но и возможность практического использования. При-

мером может служить русская белоснежная порода кур в биоресурсной коллекции ВНИИГРЖ. Она была 

создана путем селекции русских белых кур на терморезистентность в условиях низких температур, а также 

на устойчивость к неопластическим заболеваниям. В настоящее время данная порода является специализированной для 

целей биопромышленности (сырье для производства эмбриональных вирусных вакцин). Изменение направления селек-

ционной работы привело к модификации генетической структуры популяции. Постоянное селективное  

давление на один конкретный признак может привести к уменьшению изменчивости вокруг геномных областей, 

связанных с этим признаком. Поэтому понимание генетических механизмов, приводящих к фенотипической диф-

ференциации, требует идентификации областей в геноме, которые находились под давлением отбора. Изучение 

показателей пробегов гомозиготности (ROH) может предоставить полезную информацию об истории отбора по-

пуляции, а также позволить лучше понять отношения генотип-фенотип за счет открытия генов, которые нахо-

дятся или находились под давлением отбора. В специфичных для двух поколений кур островках ROH аннотированы 

наиболее релевантные гены-кандидаты, связанные с адаптационными признаками. Установлено, что 

генетический анализ на основе изменения ROH может использоваться для характеристики генетического профиля кур 

и изменения структуры популяции под воздействием селекционного давления. Эти данные особенно важно учитывать 

при оценке качественных фенотипических признаков, таких как адаптационные возможности организма.  

Ключевые слова: селекция, поколения отбора, гомозиготные районы, инбридинг, гены-кандидаты, русская бе-

лоснежная порода 
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In recent years, increasing attention has been paid to the problem of preserving the genetic diversity of farm animals 

and poultry. However, an indispensable condition for the economic feasibility of preserving any breed is not only its uniqueness, but 

also the possibility of practical use. An example is the Russian snow-white breed of chickens in the VNIIGRZh bioresource 

collection. It was developed by breeding of Russian white chickens for thermal resistance at low temperature conditions, 

as well as for resistance to neoplastic diseases. Currently, this breed is specialized for the purposes of the bio-industry (raw 
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materials for the production of embryonic viral vaccines). The change in the direction of breeding work led to a modification 

of the genetic structure of the population. Constant selective pressure on one particular trait can lead to a decrease in variability 

around the genomic regions associated with that trait. Therefore, understanding the genetic mechanisms leading to phenotypic 

differentiation requires the identification of regions in the genome that were under selection pressure. The study of runs of  

homozygosity (ROH) rates can provide useful information about the history of population selection, as well as allow for a better 

understanding of the genotype-phenotype relationship by discovering genes that are or were under selection pressure. In ROH 

islands specific to two generations of chickens, the most relevant candidate genes associated with adaptive traits are annotated. 

It has been established that genetic analysis based on changes in ROH can be used to characterize the genetic profile of chickens 

and to change the structure of the population under the influence of selection pressure. These data are especially important 

to take into account when evaluating qualitative phenotypic features, such as the adaptive capabilities of chickens. 
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В последние годы все большее внимание 

уделяется проблеме сохранения генетического 

разнообразия сельскохозяйственных животных и 

птиц, в частности, кур. Особую ценность приоб-

ретают локальные генофондные породы кур,  

поскольку именно они являются резервуаром 

уникальных генов, отвечающих за адаптацию 

к разным условиям среды, устойчивость к раз-

личным заболеваниям, качество получаемой 

продукции. Сохранить породу в том виде, 

в котором она изначально существовала, 

в большинстве случаев невозможно, в основном 

ввиду ее малочисленности. Одним из путей 

повышения экономической целесообразности 

сохранения той или иной генофондной породы 

кур является ее практическое использование, 

например, для создания уникальных узко-

специализированных популяций или кроссов 

для производства продукции птицеводства 

с заданными свойствами.  

Примером такого подхода может служить 

русская белая порода кур, содержащаяся в био-

ресурсной коллекции «Генетическая коллекция 

редких и исчезающих пород кур» ВНИИГРЖ и 

обладающая высокими адаптационными спо-

собностями в условиях низких температур, 

начиная с суточного возраста. Кроме того, эм-

брионы кур данной породы характеризуются 

высокими показателями объема и биологиче-

ской активности аллантоисно-амниотической 

жидкости (сырье для биопромышленности).  

Данная популяция была создана во второй 

половине XX века в результате отбора генотипов, 

терморезистентных в условиях сублетальных 

пониженных температур. Для молодняка рус-

ских белых кур в ранний неонатальный период 

условиями нормального роста и развития опре-

делены температуры в среднем 20 оС (18–23 оС) 

против общепринятых 30–33 оС [1].  

С курами популяции русская белая про-

водили селекционную работу на устойчивость 

к неопластическим заболеваниям. В 80-е годы 

прошлого века в стаде кур русской белой породы, 

свободной от лейкоза, также велась селекци- 

онная работа на устойчивость к болезни Марека, 

в результате которой уровень заболеваемости 

в стаде без проведения профилактических при-

вивок составил в пределах 0,2–1,2 %. 

Развивающиеся эмбрионы новой популя-

ции кур в породе русская белая использовали 

и при производстве вакцинных препаратов. 

Была изучена их выживаемость в сравнении 

с эмбрионами белых леггорнов при заражении 

вакцинными штаммами вирусов гриппа. Уста-

новлено, что летальность эмбрионов белого 

леггорна при заражении различными штаммами 

вируса гриппа составила 18–60 % против 

0–7 % у русских белых кур. При анализе аллан-

тоисной жидкости на контаминирующие вирусы 

было установлено, что вирус лейкоза саркомы 

обнаружен в 5,9 % проб в популяции русской 

белой против 23 % у белых леггорнов.   

С 2000 г. селекционную работу с попу-

ляцией не проводили. Целенаправленная селек-

ционная работа с русскими белыми курами 

была возобновлена в 2014 г. [2], в результате 

популяция получила название русской бело-

снежной (далее РБ). 
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Поскольку работать предстояло с неболь-
шой замкнутой популяцией, то, прежде всего, 

необходимо было сохранить ее гетерозигот-
ность. Основным направлением прикладной 

селекционной работы было выбрано создание 
популяции, специализированной для целей 

биопромышленности (производство эмбрио-
нальных вирусных вакцин и диагностикумов), 

поскольку эмбрионы кур данной породы пока-
зали наилучший результат по выходу и биоло-

гической активности экстраэмбриональной 

жидкости их эмбрионов в сравнении с эмбрио-
нами кур других генофондных пород и линий 

кур промышленных яичных кроссов. Основ-
ными критериями отбора кур при формиро- 

вании гнёзд служили: яйценоскость, масса яиц, 
средний выход экстраэмбриональной жидкости 

от 3–5 эмбрионов (не менее 0,200 мл/г массы 
яйца и не менее 10 мл).  

Постоянное селективное давление на 
один конкретный признак может привести 

к уменьшению изменчивости вокруг геномных 
областей, связанных с этим признаком. Поэтому 

понимание генетических механизмов, приво-
дящих к фенотипической дифференциации, 

требует идентификации областей в геноме, 
которые находились под давлением отбора. 

Присутствие ROH может предоставить полезную 

информацию об истории отбора популяции, 
а также позволить лучше понять отношения 

генотип-фенотип за счет открытия генов, кото-
рые находятся или находились под давлением 

отбора.  
Цель исследования – охарактеризовать 

генетическую изменчивость куриной популяции 
РБ в разных поколениях отбора по показателям 

пробегов гомозиготности, чтобы выявить изме-
нения структуры популяции под воздействием 

направления отбора. 
Научная новизна – впервые аннотированы 

ключевые гены-кандидаты, отвечающие за адап-
тивные (терморезистентность, устойчивость 

к неоплазмам) и продуктивные (выход вакцин-
ного сырья) признаки, и связанные с изме- 

нением фенотипических и генетических пат-
тернов в поколениях отбора кур в зависимости 

от направления селекционного давления.  

Материал и методы. Материалом для 
выделения геномной ДНК послужили образцы 

крови кур (Gallus gallus domesticus), взятые 
из подмышечной вены (20 кур породы русская 

белая – исходная популяция 2001 г., 177 кур  
породы русская белая – новая популяция F5). 

Образцы крови были собраны в соответствии 
с этическими рекомендациями ВНИИГРЖ. 

ДНК выделяли с использованием фенолхлоро-
формной экстракции. Количество и качество 

образцов ДНК были протестированы на спектро-
фотометре NanoDrop 2000. Генотипирование 

отдельных образцов проводили с использованием 
чипов Illumina Chicken 60K SNP BeadChip ®.  

Все генотипы кур были отфильтрованы в соот-
ветствии с эффективностью генотипирования. 

Для анализа применяли только SNP, располо-
женные на аутосомах от GGA1 до GGA28, и  

генотип SNP менее чем в 95 % образцов был 

исключен из анализа, в котором использо- 
вались следующие параметры для фильтрации 

SNP: --maf 0,05, --geno 0,02, --hwe 0,0001. 
Чтобы исключить влияние половых хромосом 

на последующую оценку, SNP-маркеры, распо-
ложенные на них, были исключены. 

Оценку внутрипопуляционного генети-
ческого разнообразия и анализа ROH нахо-

дили с помощью программного обеспечения 
PLINK 1.9 [3, 4]. 

Поиск гомозиготных областей по отдель-
ным хромосомам осуществлялся с исполь- 

зованием программы PLINK 1.9 и пакета 
detect-Runs в R по следующим параметрам:  

минимальный размер гомозиготного района 
500 000 п. н., размер окна 15 SNP, порог пере-

крытия окна 0.1, минимальное количество SNP 

в области 15, максимальное количество гетеро-
зиготных SNP в окне – 1. 

PLINK 1.9 использовали для оценки 
FROH (коэффициента инбридинга на основе 

ROH с SD). Оценивали количество и длину 
ROH для каждой особи, а затем усредняли их 

для каждой особи в пределах каждой породы. 
Количество ROH в геномах двух исследуемых 

пород было изучено с использованием следую-
щих классов длины ROH: 0,5-1,0; 1,0-2,0;  

2,0–4,0 и 4,0–8,0 Мб. Чтобы определить долю 
генома, покрытого различными сегментами 

ROH, мы рассчитали сумму ROH для следую-
щих различных минимальных длин – > 0,5; 

> 1,0; > 2,0; > 4,0 Мб. 

Предполагаемые островки ROH были 

идентифицированы как перекрывающиеся 

гомозиготные области, общие более чем для 

50 % проанализированных особей внутри 

каждой породы. Для определения предпола- 

гаемого гена-кандидата в геномных областях 

была использована геномная локализация 

областей, определенных как островки ROH. 

Границы этих областей, локализованных в 

хромосомах эталонной сборки GRCg6a, исполь-

зовали в качестве списка запросов для извле- 

чения куриных генов с поддержкой веб-базы 
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данных Ensembl Genes release 103 и инстру-

мента анализа данных Ensembl biomaRt1. Регу-

лировку положения перед сборкой GRCg6a  

выполняли с использованием файла, содержа-

щего информацию о полиморфизмах, включен-

ных в биочип Cobb Vantress Chicken 50k, кото-

рый был предоставлен компанией Illumina. 

Результаты, полученные с помощью браузера 

Ensemble для каждой геномной области селек-

ционных сигнатур, были просеяны вручную 

и сравнены с соответствующими опублико-

ванными исследованиями для определения  

основного кандидата и других генов, представля-

ющих интерес. Кроме того, с помощью базы 

данных Chicken QTLdb провели поиск извест-

ных QTL, которые пересекаются с островами 

ROH, выявленными в наших исследованиях. 

Статистическую обработку результатов 

проводили в Microsoft Excel и Statistica 10.0. 

Рассчитаны средние значения для групп (M) 

и стандартная ошибка средних значений 

(±SEM). Достоверность различий оценивалась 

по t-критерию Стьюдента. Различия считались 

статистически значимыми при р < 0,05. 

Результаты и их обсуждение. В ходе 

сравнительного анализа распределения ROH 

в поколениях популяции кур породы русская 

белоснежная было установлено, что общая 

длина ROH  в геноме «исходной» популяции 

равномерно представлена сегментами разной 

длины, что указывает на значительную степень 

инбридинга и высокую степень гомозиготности. 

Более длинные сегменты ROH (более 6,0 Мб) 

отражают недавний инбридинг, в данном случае 

обусловленный малочисленностью популяции, 

который чаще всего оказывает неблагоприятное 

влияние на показатели жизнеспособности и 

продуктивности птицы. В то же время общая 

длина ROH в геноме «новой» популяции 

в основном представлена набором коротких 

сегментов, которые отражают более ранние, 

предковые области инбридинга (рис. 1), свиде-

тельствующие об истории селекционной работы 

в породе и адаптации данной популяции птицы 

к пониженным температурам окружающей 

среды; данная популяция характеризуется более 

высокой степенью гетерозиготности. Островок 

ROH свидетельствует о том, что области 

генома испытывали на себе давление есте-

ственного или искусственного отбора. Из-за 

короткого гетерозиготного разрыва в последо-

вательности ROH он имеет тенденцию стано-

виться короче [5]. Таким образом, благодаря 

индивидуальному отбору и подбору роди-

тельских пар, в результате направленной селек-

ционной работы за 5 поколений отбора птицы 

удалось снизить долю ROH-сегментов длиной 

4,0 Мб и более с 25 до 3 %.  
 

 
 

Рис. 1. Описательная статистика пробегов гомозиготности (ROH) по классу длины ROH у кур по-

роды русская белоснежная в различных поколениях /  

Fig. 1. Descriptive statistics of ROH by ROH length class in Russian snow-white chicken breed in different 

generations 

 
1Ensembl. [Электронный ресурс]. URL: http://www.ensembl.org/index.html (дата обращения: 01.05.2024). 
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На рисунке 2 представлен график, отра-
жающий уровень накопления гомозиготных 
районов в обеих популяциях РБ кур разных 
поколений. В «новой» популяции подавляю-
щее поголовье кур имеет суммарную длину 
ROH в пределах 150–200 Мб на голову 
(в среднем 175 Мб), у кур «исходной» популя-
ции – в пределах 410–440 Мб (в среднем 425 Мб) 
с тенденцией к увеличению, причем 410 Мб – 

минимальное значение для этой выборки. 
Полученные данные свидетельствуют о значи-
тельной степени инбридинга в исходной попу-
ляции кур русской белоснежной породы и 
наглядно демонстрируют эффективное влияние 
направленного индивидуального отбора и под-
бора как средства увеличения генетического 
разнообразия в популяции и снижения уровня 
инбридинга. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Рис. 2. График средних значений, 

квартилей и частоты (ширина графика) 

на основе FROH для разных поколений кур 

породы русская белоснежная /  

Fig.2. A graph of averages, quartiles 

and frequencies (graph width) based on FROH 

for different generations of Russian snow-

white chickens 

 

В таблице 1 представлены показатели 
генетической изменчивости в двух различных 
поколениях РБ кур. Фактическая гетерозигот-
ность для «новой» популяции была на 4 % ниже 
ожидаемой – это связано с тем, что в «новой» 
популяции проводили отбор по хозяйственно 
полезным признакам, который был направлен 
на повышение однородности популяции. 

Искусственный отбор, как известно, при-
водит к изменениям в определенных областях 
генома, а постоянное селективное воздействие 
на конкретный признак может привести к 
снижению изменчивости вокруг геномных 
областей, связанных с этим признаком. На про-
тяжении 10 лет «исходная» популяция РБ кур 
характеризовалась малочисленностью, нахо-
дилась на свободном спаривании, являлась по 
сути панмиктической: в ней не проводили 
селекционную работу по хозяйственно полезным 
признакам, за исключением фенотипических 
показателей (экстерьер, окраска оперения и 
пуха суточных цыплят). При возобновлении 
селекционной работы и создании «новой» 
популяции кур на базе «исходной» основными 
критериями отбора являлись яичная продук-
тивность птицы (яйценоскость, масса яйца) 
и выход экстраэмбриональной жидкости 

12-суточных эмбрионов (не менее 10,0 мл и 
не ниже 0,200 мл/г массы яйца), а также прово-
дился индивидуальный подбор родительских 
пар с целью снижения уровня инбридинга.  
Уровень отбора птицы в гнезда по петухам 
составил 5–8 % и 25–35 % – по курам. 

Динамика изменения уровня инбридинга 

по каждой хромосоме между двумя поколениями 

кур более наглядно представлена на рисунке 3. 

В целом в «новой» популяции наблюдали зна-

чительное его снижение почти по всем хромо-

сомам (значения FROH находились в пределах 

0,12–0,25), в отличие от «исходной» попу- 

ляции, где значения коэффициента инбридинга, 

рассчитанного на основе ROH, у большинства 

оцененных особей изменялись в пределах  

0,33–0,55. Также генетическая структура «новой» 

популяции стала более однородной. 

В процессе селекционной работы уровень 

инбридинга для хромосом GGA11 и GGA23 не 

изменился, что, очевидно, объясняется отсут-

ствием селекционного давления на располо-

женные на данных хромосомах геномные 

регионы. Согласно AnimalQTLdb (https:// 

www.animalgenome.org/cgi-bin/QTLdb/index), 

на этих хромосомах обнаружены QTL, связанные 

 "Исходная" популяция / 
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с цветом яичной скорлупы, живой массой, 

длиной плюсны, шириной голени, скоростью 

роста в возрасте 8–46 дней, содержанием 

абдоминального жира в тушке, т. е. отвечающие 

за признаки, находившиеся под воздействием 

лишь косвенного отбора. 
 

Таблица 1 – Индексы генетической изменчивости для кур породы русская белоснежная в разных 

поколениях отбора / 

Table 1 – Indices of genetic variability for Russian Snow-Shite chickens in different breeding generations 
 

Популяция / Population n Ho±SD He±SD FROH ±SD 

Русская белоснежная «исходная» /  

Russian snow-white «original»  
20 0,225a ±0,002 0,226a ±0,001 0,351a ±0,008 

Русская белоснежная «новая» /  

Russian snow-white «new» 
177 0,285b ±0,001 0,296b ±0,001 0,083b ±0,006 

Примечания: n – число голов; Ho – фактическая гетерозиготность; He – ожидаемая гетерозиготность; FROH – 

коэффициент инбридинга, рассчитанный на основе ROH. Значения статистически достоверны при: ab P<0,001 /  
Notes: N – the number of individuals per breed; Ho – observed heterozygosity; He – expected heterozygosity; FROH, 

mean ROH-based inbreeding coefficient with SD. Values superscripted by different letters within the same column are 
significantly different: ab at P<0.001. 
 

 
Рис. 3. Уровень инбридинга по хромосомам, рассчитанный на основе FROH для разных поколений кур 

русской белоснежной породы /  

Fig. 3.  The level of inbreeding by chromosomes, calculated on the basis of FROH for different generations of 

Russian snow-white chickens 
 

В «новой» популяции, в отличие от 
«исходной», селекция на терморезистентность 
молодняка в условиях пониженных темпе-
ратур, а также на устойчивость птицы к нео-
пластическим заболеваниям не проводилась. 
Поэтому давление отбора на геномные регионы, 
которые, предположительно, отвечают за реа-
лизацию данных признаков, было значительно 
снижено, что привело к уменьшению уровня 
инбридинга – FROH – на GGA5 в 4 раза, GGA17 
– в 5 раз, GGA19 – в 3 раза, GGA22 – в 6 раз, 

на GGA18 и GGA28 – в 2 раза. На этих хромо-
сомах анализ ROH выявил области генома,  
содержащие гены, связанные с механизмами 
иммунной системы, которые могли быть  
выбраны в ответ на холодовой стресс и устой-
чивость к неопластическим заболеваниям. 
Список таких ключевых генов-кандидатов, 
расположенных в общих регионах ROH, име-
ющихся у более чем 50 % кур «исходной» 
популяции (и менее чем у 50 % кур «новой»), 
представлен в таблице 2. 

F
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H
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Таблица 2 – Аннотированные наиболее релевантные гены-кандидаты у РБ кур «исходной» популяции, пред-

положительно связанные с адаптацией к низким температурам и устойчивостью к неопластическим заболе-

ваниям /  

Table 2 – Annotated most relevant candidate genes in Russian White chickens of the «original» population, 

presumably associated with adaptation to low temperatures and resistance to neoplastic diseases 
 

Ген /  

Gene 

Локация / 

Location 
Функция / Function 

1 2 3 

TNC 
17: 3,013,995–

3,080,597 

Связан с устойчивостью к сальмонеллезу. Помимо высокого уровня экспрессии 
в опухолях, а также при хроническом воспалении, бактериальной и вирусной инфекции, 
TNC также экспрессируется в лимфоидных органах. Это подтверждает потенциальную 

роль TNC в контроле иммунитета [6, 7] /  
This gene is associated with resistance to salmonellosis. In addition to the high level of 

expression in tumors, as well as in chronic inflammation, bacterial and viral infections, TNC 
is also expressed in lymphoid organs. This confirms the potential role of TNC in immune control 

TLR4 
17: 3,938,801–

3,944,462 

Белок, кодируемый этим геном, является членом семейства Toll-подобных рецепто-
ров (TLR), которые играют фундаментальную роль в распознавании патогенов и акти-
вации врожденного иммунитета. Передача сигналов TLR4 и его нижестоящие моле-
кулы вместе с определенными цитокинами играют ключевую роль в остром 

повреждении печени у молодых цыплят. Ответ на распознавание патогена TLR иници-
ируют как врожденные, так и адаптивные иммунные реакции [8, 9] /  

The protein encoded by this gene is a member of the Toll-like receptor (TLR) family, which 
play a fundamental role in pathogen recognition and activation of innate immunity. TLR4 
signaling and its downstream molecules, together with certain cytokines, play a key role in 
acute liver damage in young chickens. The response to TLR pathogen recognition is initiated 
by both innate and adaptive immune responses 

NDUFA8 
17: 8,997,900–

9,005,905 

Влияет на уровни адреналина и кортикостерона в плазме в результате острого 
теплового стресса [10] /  

It affects the levels of adrenaline and corticosterone in plasma as a result of acute heat stress 

HSPA5 
17: 9,889,792–

9,894,920 

Ген-кандидат, связанный с тепловым стрессом у кур. Белок, кодируемый этим 

геном, является членом семейства белков теплового шока 70 (HSP70) [11] / 

A candidate gene associated with heat stress in chickens. The protein encoded by this gene 

is a member of the heat shock 70 (HSP70) protein family 

CYGB 
18: 4,342,040–

4,352,815 

Может выполнять защитную функцию в условиях окислительного стресса [12] /  

It can perform a protective function in conditions of oxidative stress 

ACOX1 
18: 4,585,928–

4,604,300 

Участвует в регуляции адаптации к гипоксии посредством липидного обмена у ти-
бетских кур и других высокогорных животных [13] /  

Participates in the regulation of adaptation to hypoxia through lipid metabolism in Tibetan 

chickens and other alpine animals  

RECQL5 
18: 4,777,175–

4,814,056 

Играет роль супрессора опухолей. Хеликаза RecQL5 необходима для поддержания 
стабильности генома и снижения риска развития рака [14] /  

It plays the role of a tumor suppressor. RecQL5 helicase is necessary to maintain genome 

stability and reduce the risk of cancer  

FASN 
18: 4,910,963–

4,948,124 

Синтетаза жирных кислот. Участвует в регуляции адаптации к гипоксии посред-
ством липидного обмена у тибетских кур и других высокогорных животных. Маркер 

адипогенеза [13] /  
Synthetase of fatty acids. Participates in the regulation of adaptation to hypoxia through 

lipid metabolism in Tibetan chickens and other alpine animals. A marker of adipogenesis 

NME2 
18: 5,064,032–

5,066,292 

Представляет собой σA-связывающий белок, который может влиять на репликацию 

реовируса в клетках фибробластов куриного эмбриона. Сверхэкспрессия NME2 суще-
ственно ингибирует репликацию реовируса [15] /  

It is a σA-binding protein that can influence reovirus replication in chicken embryo 
fibroblast cells. Overexpression of NME2 significantly inhibits rhinovirus replication 

MYH7 
19: 56,925–

74,071 

Важный кандидат на высотную адаптацию у тибетских кур. Экспрессируется 
в тканях скелетных мышц, богатых медленными мышечными волокнами I типа. 

Изменения относительного содержания этого белка и тяжелой альфа-(или быстрой) 
субъединицы сердечного миозина коррелируют со скоростью сокращения сердечной 
мышцы [16] /  

An important candidate for high-altitude adaptation in Tibetan chickens. It is expressed in 
skeletal muscle tissues rich in type I slow muscle fibers. Changes in the relative content of 
this protein and the heavy alpha (or fast) subunit of cardiac myosin correlate with the rate of 
contraction of the heart muscle 
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Продолжение табл. 2 

1 2 3 

CCL4 
19: 569,263–

570,383 

Хемокин CCL4 может ингибировать метаболизм глюкозы и репликацию лейкоза птиц 

группы J в куриных макрофагах [17] /  

The chemokine CCL4 can inhibit glucose metabolism and ALV-J replication in chicken 

macrophages 

CCL5 
19: 581,831–

584,021 

Играет роль во врожденном иммунном ответе, в частности на вирусную инфекцию.  

Этот хемокин, член подсемейства CC, действует как хемоаттрактант для моноцитов 

крови, Т-хелперных клеток памяти и эозинофилов. Он вызывает высвобождение гиста-

мина из базофилов и активирует эозинофилы [18] /  

It plays a role in the innate immune response, in particular in the immune response to viral 

infection. This chemokine, a member of the CC subfamily, acts as a chemoattractant for blood 

monocytes, T-helper memory cells and eosinophils. It causes the release of histamine from 

basophils and activates eosinophils 

CASP1 
19: 844,517–

849,701 

Тиоловая протеаза играет ключевую роль в клеточном иммунитете в качестве 

инициатора воспалительной реакции: после активации посредством образования 

воспалительного комплекса он инициирует провоспалительную реакцию посредством 

расщепления двух воспалительных цитокинов IL1B и IL18, высвобождая зрелые цито-

кины, которые участвуют в воспалительном процессе [19, 20] / 

Thiol protease plays a key role in cellular immunity as an initiator of an inflammatory 

reaction: after activation through the formation of an inflammatory complex, it initiates 

a proinflammatory reaction by cleavage of two inflammatory cytokines IL1B and IL18, 

releasing mature cytokines that are involved in the inflammatory process  

HSPB1 
19: 4,402,672–

4,405,449 

Участвует в термотолерантности бройлеров, белок теплового шока [21] /  

Participates in the thermal tolerance of broilers, heat shock protein 

CCL26 
19: 4,940,328–

4,942,879 

Куриный CCL26 может быть основным хемокином в адипоцитах курицы, имеет 

решающее значение для определения селективной инфильтрации жировых депо макро-

фагов (АТМ), которые могут быть важным средством транспортировки липидов 

в подкожной жировой ткани кур. Этот белок также обладает антимикробной активно-

стью, оказывая антибактериальное действие на S. pneumoniae, S. aureus, нетипируемый 

H. influenzae и P. Aeruginosa [22] /  

Chicken CCL26 may be the main chemokine in chicken adipocytes, is crucial for determin-

ing the selective infiltration of macrophage fat depots (ATM), which may be an important 

means of transporting lipids in the subcutaneous adipose tissue of chickens. This protein also 

has antimicrobial activity, exerting antibacterial effects on S. pneumoniae, S. aureus, untyped 

H. influenzae and P. Aeruginosa 

EMC6 
19: 6,781,863-

6,788,772 

Потенциальный ген-кандидат и транскрипт (ко-) факторов устойчивости к инфекции 

сальмонеллы [23] /  

Potential candidate gene and transcript of (co-) salmonella infection resistance factors 

CD40 

20: 

10,622,014-

10,625,753 

Способность сигналов, опосредованных MHC класса II, усиливать ответ антиген 

(Ag)-специфических В-клеток на передачу сигналов, опосредованную CD40, может из-

бирательно способствовать активации клонов В-клеток, способных к родственным вза-

имодействиям с Т-хелперами [24] / 

The ability of MHC Class II-mediated signals to enhance the response of antigen (Ag)-spe-

cific B-cells to CD40-mediated signal transmission may selectively promote the activation of 

B-cell clones capable of related interactions with T-helper cells 

RAB22A 

20: 

11,219,059-

11,231,208 

Это небольшой белок ГТФазы, который играет центральную роль в эндоцитарном 

трафике MHC-I, что имеет решающее значение для эффективной перекрестной презен-

тации дендритным клеткам. Изучаются онкогенные свойства Rab22A и то, как его 

экспрессия определяет прогрессирование многих опухолей [25] /  

This protein plays a central role in the endocytic traffic of MHC-I, which is crucial for 

effective cross-presentation to dendritic cells. The oncogenic properties of Rab22A and how its 

expression determines the progression of many tumors are being studied 

SSBP4 
28: 4,037,709–

4,047,283 

Способны к потенциальной опухолевой супрессорной активности за счет дозировки 

генов или других эпигенетических механизмов [26] /  

It is capable of potential tumor suppressor activity due to the dosage of genes or other epi-

genetic mechanisms 
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В результате анализа пробегов гомози-

готности у «исходной» популяции было выяв-

лено порядка 1023 QTL, расположенных в этих 

областях, которые были связаны как с хозяй-

ственно полезными признаками (% желтка, каче-

ство желтка и белка, цвет яичной скорлупы, 

скорость роста, возраст снесения первого яйца, 

живая масса, масса яйца, прочность яичной 

скорлупы, яйценоскость, содержание абдоми-

нального жира, коэффициент конверсии корма), 

так и с адаптивными, а также с поддержанием 

гомеостаза и иммунной системы (реакция 

антител к эритроцитам барана, гемоцианину 

улитки, липополисахариду, Salmonella enteridis, 

E.coli, бактериальная нагрузка селезенки, 

печени и слепой кишки после заражения  

Salmonella enteridis, титры антител к болезни 

Нью-Касла, брюшному тифу птиц, устойчи- 

вость к болезни Марека, масса тимуса, бурсы, 

кортикостероновая реакция, стрессоустой- 

чивость, склонность к расклеву, насыщенность 

крови кислородом, уровни тироксина, инсулина, 

глюкагона, триглицеридов, холестерина, лак-

тата и глюкозы в крови, рН крови, средний 

объем клеток крови, количество эритроцитов). 

В целом конфигурация гомозиготных районов 

у кур «старой» и «новой» популяций русской 

белоснежной породы повторяется. Но за счет 

проведения индивидуального подбора и отбора 

кур в «новой» популяции, а также изменения 

направленности селекционной работы (создание 

специализированной популяции для произ-

водства эмбриональных вирусных вакцин) 

концентрация ROH в их геноме значительно 

ниже (рис. 4). 

 

 
Рис.4. Конфигурация пробегов гомозиготности у кур русской белоснежной породы «исходной» и «но-

вой» популяций на примере GGA18 /  

Fig.4. The configuration of ROH in the Russian snow-white chickens of the «original» and «new» populations 

on the example of GGA18 
 

Несмотря на длительный период, в течение 

которого селекционная работа с русскими бело-

снежными курами на поддержание терморе- 

зистентности в условиях низких температур не 

проводилась, птица все же сохранила свою высо-

кую адаптационную способность к холоду [27].  

Интенсивная селекционная работа с 

вновь созданной популяцией русских бело-

снежных кур привела к снижению уровня 

инбридинга, в том числе рассчитанного на основе 

ROH, в 4 раза (по сравнению с «исходной»), 

повышению яйценоскости в 52 недели жизни за 

5 поколений отбора на 15 %, массы яиц – 

на 10 %. Объем аллантоисно-амниотической 

жидкости в том же возрасте увеличился на 14 % 

в абсолютной величине (мл) и на 12 % – в отно-

сительной (мл/г массы яйца). За 5 поколений 

отбора (табл. 3) фенотипическое разнообразие 

(Cv) в породе по яичной продуктивности 

и выходу аллантоисно-амниотической жидкости 

уменьшилось вследствие интенсивной селекци-

онной работы, порода стала более однородной.   

 "Исходная" популяция /   "Новая" популяция / 
"New" population 
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Таблица 3 – Яичная продуктивность и выход вакцинного сырья породы русская белоснежная  

в поколениях отбора /  

Table 3 – Egg productivity and yield of vaccine raw materials of the Russian snow-white breed in different 

generations of selection 
 

Показатель / Indicator 

Возраст оценки, 

недель жизни / 

Age of assessment, 

weeks of life 

Параметр /  

Parameter 

Поколение отбора / 

Selection generation 

F0 F5 

Выход экстраэмбриональной  

жидкости, мл / 

Output of extraembryonic fluid, ml 

38 

Мср.±m 10,7±0,2 12,8±0,2 

Cv, % 15,6 8,5 

SD - 2,1 

SE - 0,46 

Выход экстраэмбриональной 

жидкости, мл/г / 

Output of extraembryonic fluid, ml/g 

38 

Мср.±m 0,191±0,002 0,228±0,001 

Cv, % 11,4 6,2 

SD - 0,037 

SE - 0,013 

Масса яйца, г /  

Egg weight, g 
52 

Мср.±m 54,0±0,5 60,2±0,4 

Cv, % 8,5 6,2 

SD - 6,2 

SE - 0,7 

Яйценоскость, шт. /  

Eggs per hen, pieces 
52 

Мср.±m 134,0±0,9 169,0±0,9 

Cv, % 13,5 9,5 

SD - 35,0 

SE - 4,2 
 

Примечания: SD – селекционный дифференциал, который вычисляли по формуле: ХрХSD −= , где 

рХ – средняя величина признака в отобранной популяции F5, Х – среднее значение признака в исходной 

популяции (F0); SE – эффект селекции, который вычисляли по формуле: 
i

SDh
SE

•
=

2
, где h2 – коэффициент 

наследуемости, рассчитанный по формуле Д. Лаша: 22 •
−

−
=

МхМл

ДхДл
h , где Дл и Дх – средняя продуктивность 

лучших и худших дочерей соответственно, Мл и Мх – средняя продуктивность лучших и худших матерей 

соответственно, i – интервал между поколениями /  

Notes: SD – the selection differential, it was calculated using the formula: ХрХSD −= , where: рХ – the 

average value of the trait in the selected population F5;, Х – the average value of the trait in the original population 

(F0); SE – the selection effect, which was calculated using the formula: 
i

SDh
SE

•
=

2
, where h2 – the heritability 

coefficient calculated according to the D. Lush formula: ℎ2 =
𝐷𝑏−𝐷𝑤

𝑀𝑏−𝑀𝑤
∙ 2, where Db and Dw – are the average 

productivity of the best and worst daughters, respectively; Mb and Mw – are the average productivity of the best and 

worst mothers, respectively; i – the interval between generations. 
 

По результатам лабораторных вирусоло-

гических исследований и производственных 

испытаний было установлено, что эмбрионы 

кур русской белоснежной породы обладают 

наибольшим выходом аллантоисно-амниоти-

ческой жидкости (сырьё для производства 

вирусных эмбриональных вакцин для животных 

и человека) в расчете на эмбрион и массу яйца, 

а также титрами вакцинных вирусов в ней в 

сравнении с эмбрионами кур других генофонд-

ных пород и кур промышленных яичных 

кроссов [28]. При тестировании эмбрионов в 

лабораториях ФГБУ НИИ гриппа им. А. А. Смо-

родинцева и ФГУП СПбНИИВС ФМБА России 

установлено, что объем вакцинного сырья и 

титры вирусов гриппа A/Swine (H1N2), В/Phuket 

и B/Washington и IVR-215/A/Victo-ria/2570/ 2019 

(H1N1) в куриных эмбрионах пород русская 

белоснежная также выше по сравнению с эм-

брионами кур промышленных линий (объем 

жидкости – на 9–17 %, выход гемагглютинина 

– на 16–19 %) [29]. 
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В результате селекционной работы по 
созданию «новой» специализированной для 
целей биопромышленности популяции и усиле-
ния давления отбора на соответствующие  
хозяйственно полезные признаки ее генетиче-
ская структура изменилась. С одной стороны, 
количество ROH длиной 4 Мб и более сокра-
тилось на 21,5 %, с другой – сформировались  

новые сегменты ROH, присутствующие более 

чем у 50 % особей, которых не было у кур  

«исходной» популяции. Например, появились 

районы гомозиготности на GGA25, FROH для  

которых составил 0,19–0,28 (рис. 3). В таблице 4 

представлены 5 таких специфичных областей 

на 4 хромосомах. 

 

Таблица 4 – Аннотированные наиболее релевантные гены-кандидаты у русских белоснежных кур 

«новой» популяции, предположительно связанные с отбором на повышение выхода и качества 

вакцинного сырья (экстраэмбриональной жидкости их эмбрионов) / 

Table 4 – Annotated most relevant candidate genes in Russian snow-white chickens of the «new» population, 

presumably associated with selection to increase the yield and quality of vaccine raw materials (extraembryonic 

fluid of their embryos) 
 

Локация / Lo-

cation 

Ген / 

Gene 
Функция / Function 

2: 

54,867,331- 

56,831,199 

IL7 

Интерлейкин-7 млекопитающих (IL-7) способен стимулировать пролиферацию 

и созревание лимфоцитов, а также обратить вспять иммуносупрессию, может 

быть потенциальным терапевтическим средством для профилактики и лечения 

инфекционной бурсальной болезни [30] /  

Mammalian interleukin-7 (IL-7) is able to stimulate the proliferation and maturation 

of lymphocytes, as well as reverse immunosuppression, and may be a potential thera-

peutic agent for the prevention and treatment of Infectious bursal disease 

2: 

54,867,331-

56,831,199 

RIPK2 

Серин/треонин/тирозин-протеинкиназа, которая играет важную роль в модуля-

ции врожденных и адаптивных иммунных ответов, играет важную роль при бак-

териальной инфекции [31]. Связан с холодовой адаптацией [32] / 

Serine/threonine/tyrosine protein kinase, which plays an important role in the modula-

tion of innate and adaptive immune responses, plays an important role in bacterial 

infection. It is associated with cold adaptation 

3:  

81,273,290-

84,116,491 

CGAS 

Путь cGAS/STING отвечает за выработку интерферона типа I и транскрипцию 

MHC-II. cGAS, и STING продемонстрировали противовирусное действие против 

ДНК-вирусов, ретровирусов и РНК-вирусов, что указывает на широкий спектр про-

тивовирусных функций и решающую роль во врожденном иммунитете кур [33, 34] /  

The cGAS/STING pathway is responsible for the production of type I interferon and 

MHC-II transcription. cGAS and STING have demonstrated antiviral action against 

DNA viruses, retroviruses and RNA viruses, indicating a wide range of antiviral func-

tions and a crucial role in the innate immunity of chickens 

9:  

5,136,443-

5,867,361 

STK25 

Активируемая окислительным стрессом серин/треониновая киназа, которая 

может играть роль в реакции на стресс окружающей среды [35] / 

Oxidative stress-activated serine/threonine kinase, which may play a role in the 

response to environmental stress 

11: 

2,356,393-

2,622,703 

HSF4 

Фактор теплового шока. Реакция на тепловой шок, регулируемая семейством 

HSF, должна состоять из индукции как классических, так и неклассических 

генов теплового шока, оба из которых могут быть необходимы для поддержания 

белкового гомеостаза [36] /  

The heat shock factor. The heat shock response regulated by the HSF family should 

consist of the induction of both classical and non-classical heat shock genes, both of 

which may be necessary to maintain protein homeostasis 
 

Заключение. Таким образом, генети- 

ческий анализ на основе изменения ROH 

может использоваться для характеристики 

генетического профиля кур и изменения 

структуры популяции под воздействием селек-

ционного давления. Эти данные особенно важно 

учитывать при оценке качественных феноти-

пических признаков, таких как адаптационные 

возможности организма.  

В результате этого исследования полу-

чена информация об изменении структуры 

популяции под воздействием направленного 

отбора, установлены гомозиготные районы,  

характерные для «исходной» и «новой» попу-



ОРИГИНАЛЬНЫЕ СТАТЬИ: ЗООТЕХНИЯ / 
ОRIGINAL SCIENTIFIC ARTICLES: ZOOTECHNY  

Аграрная наука Евро-Северо-Востока / 

Agricultural Science Euro-North-East. 2024;25(5):906–919                                                                                    917 

ляции кур породы русская белоснежная, которые 

позволяют лучше понять отношения генотип-

фенотип за счет анонсирования наиболее ре-

левантных генов-кандидатов, находящихся 

под селекционным давлением и связанных с 

фенотипической дифференциацией изученных 

поколений отбора кур.  
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