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С помощью мультилокусного геномного ДНК-фингерпринтинга (М13/Нae III) проведена генетическая 
дифференциация 7 пород кур, разводимых на территории России и Украины (N=24). На основании 
наблюдаемой изменчивости минисателлитных маркеров с помощью парно-группового метода для 
невзвешенных средних (UPGMA) была построена дендрограмма генетического сходства. Показано, что 
все исследованные образцы формируют с высокой достоверностью два надежных кластера, в один из 
которых объединяются малайские, орловские ситцевые и юрловские голосистые куры. Вторую группу 
составляют все оставшиеся породы, а именно полтавская глинистая, бурый леггорн, аппенцеллер и 
белохохлая голландская. Обсуждаются эффективность использования ДНК-маркеров разного типа для 
дифференциации пород кур, а также история происхождения изученных пород и возможные причины 
изменения их генетического разнообразия. 
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Multilocus genome DNA fingerprinting was used for genetic differentiation of seven Russian and Ukrainian 
chicken breeds (N=24). Dendrogram of genetic similarity was constructed (UPGMA method) on the base of 
minisatellite variability. It was shown that studied breeds formed two distinguished clusters. One of them 
contained the Malay Game, Orlov Mille Flear and Yurlov Crower breeds. The second cluster included Poltava 
Clay, Leghorn Brawn, Appentseller and Holland White Crested breeds. The chicken breed genetic 
differentiation, the life history of breeds and efficiency of different genetic markers were discussed.  
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Введение  
Изучение генетического полиморфизма и поиск геномных маркеров у различных пород 

остается одной из актуальных проблем генетики домашних животных, и в том числе генетики 
домашней курицы. В настоящее время для изучения генетического разнообразия и паспортизации 
кур наряду с иммунологическими маркерами используют высокополиморфные ДНК (VNTR), а 
именно мини- и микросателлиты (Kuhnlein et al., 1989; Romanov, Weigend, 2001). С их помощью 
проведено генотипирование большого числа пород, разводимых в основном в разных странах 
Центральной и Западной Европы (Hillel et al., 1989, 2003; Rosenberg et al., 2001; Granevitze et al., 
2009). Однако породы и породные разновидности кур России и Украины все еще слабо изучены. 
Имеется всего лишь несколько публикаций, в которых проведена геномная паспортизация с 
помощью ДНК-фингерпринтинга небольшого числа пород (Семенова и др., 1996; 2002). Единичные 
породы отечественной селекции генотипированы недавно и по микросателлитным маркерам (Hillel 
et al., 2003). 

В настоящем сообщении мы приводим данные сравнительного анализа генетической 
изменчивости нескольких пород кур, выведенных селекционерами России и Украины. Для 
генотипирования пород мы применили классический мультилокусный ДНК-фингерпринтинг с 
использованием в качестве зонда ДНК фага М13. Известно, что М13 минисателлиты широко 
представлены во всех эукариотических геномах. Они организованы в виде тандемных повторов и 
распределены по всем хромосомам с преимущественной локализацией в прицентромерных 
областях. Этот метод эффективен для решения многочисленных задач, связанных с оценкой 
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генетического разнообразия, рационального использования и консервации генетических ресурсов, 
а также для выработки научно-обоснованных рекомендаций по сохранению и воспроизводству 
редких и исчезающих видов животных (Рысков, 1999). Он издавна является незаменимым 
инструментом для оценки генетической изменчивости, установления степени родства и широко 
используется для  генетической паспортизации пород и линий домашних животных  и птицы, и, в 
том числе, кур (Weigend, Romanov, 2001). Целью данной работы было обсудить эффективность 
использования ДНК-маркеров разного типа для дифференциации пород кур, а также историю 
происхождения изученных пород и возможные причины изменения их генетического разнообразия. 

  
Объекты и методы исследования  
Материал в виде образцов венозной крови собран у кур и петухов в двух экспериментальных 

хозяйствах – во ВНИИТИПе (Всероссийский научно-исследовательский и технологический институт 
птицеводства, г. Сергиев Посад, Московская область) и ВНИИРГЖе (Всероссийский научно-
исследовательский институт разведения и генетики животных, г. Пушкин, Ленинградская область).  

Методы выделения ДНК, а также проведение классического фингерпринтинга с 
использованием в качестве зонда ДНК фага М13 и рестриктазы Hae III детально описаны нами 
ранее (Семенова и др., 1996).  Для описания внутрипородной изменчивости исследовали  по 3–4 
образца крови каждой из 7 следующих пород: бойцовая малайская (БЦ), юрловская голосистая 
(Ю), орловская ситцевая (ОРЛ), полтавская глинистая (П), бурый леггорн (БЛ), белохохлая 
голландская (БХГ), аппенцеллер (АПЦ). Воспроизводимость результатов и калибровка 
гибридизационных фрагментов, выявляемых у 24 образцов ДНК, подтверждена в двух повторных 
экспериментах.  

На основании электрофореграмм составляли бинарные матрицы, где «1» или «0» 
обозначали присутствие или отсутствие фрагмента определённой длины. Для каждой пары особей 
рассчитывали коэффициент сходства  S=2NAB/(NA+NB), где NA  и NB – число фрагментов, 
выявляемых у особей A и B соответственно, и NAB – число общих фрагментов (Nei, Li, 1979). При 
построении дендрограмм использовали парно-групповой метод для невзвешенных средних 
(UPGMA) из пакета прикладных программ TREECON (Van der Peer, De Wachter, 1994). 

 
Результаты  
ДНК-фингерпринты пород кур, полученные с пробой ДНК фага М13, представляют собой 

спектры дискретных полос с интенсивной гибридизацией и характеризуются различным числом, 
расположением и интенсивностью выявленных фрагментов. Размер детектируемых фрагментов 
находится в пределах 1,7–23,0 т.п.н. Число индивидуальных фрагментов с размером 2,3–18,6 
варьирует на первом фильтре от 38 до 48, на втором фильтре – от 40 до 46, что составляет в 
среднем 41,1 и 40,6 соответственно. Высокая индивидуальная вариабельность по числу 
фрагментов не позволяет выявить ни различия между отдельными особями, ни различия между 
отдельными породами. Однако при построении дендрограммы (рис. 1) все исследованные образцы 
формируют с высокой достоверностью две надежные группы. В одну из них объединены по три 
представителя юрловских и бойцовых кур, а также две особи орловских кур. Юрловские куры 
формируют обособленный подкластер, отличный от смешанной группы  из трех бойцовых и двух 
орловских кур. Одна из орловских и все оставшиеся куры, а именно полтавские, бурые леггорны, 
аппенцеллеры и белохохлые, составляют второй большой кластер. Внутри этой группы не 
обнаружено четкой принадлежности образцов к отдельным породным подгруппам. Вариация 
индексов сходства S в первой группе, содержащей две породы бойцовых (БЦ, ОРЛ) кур и одну 
мясо-яичную породу (Ю), составляет 0,28–0,57. Несколько меньший размах изменчивости 
показателя S (0,32–0,55) наблюдается во второй группе пород, состоящей из мясо-яичных (П, БХГ, 
АПЦ) и яичных (БЛ) кур. 
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Рис. 1. Дендрограмма генетического сходства между представителями 7 пород кур 
Обозначения: АПЦ – аппенцеллер, БЛ – бурый леггорн, БХГ – белохохлая голландская, БЦ – 

бойцовая малайская, ОРЛ – орловская, П – полтавская глинистая, Ю – юрловская.  
 
Обсуждение  
Снижение генетической изменчивости в группах яичных кур по сравнению с бойцовыми и 

мясными породами обнаружено ранее при использовании в качестве генетических маркеров 
изоферментного и белкового полиморфизма (Моисеева и др.,1984; Моисеева, 2006), а также при 
использовании RAPDs (Семенова и др., 2002) и микросателлитов (Hillel et al., 2003). В этих работах 
показано, что снижение полиморфизма наблюдается в длительно селектируемых человеком 
популяциях по сравнению с нативными популяциями кур из разных регионов. Это связано, в 
первую очередь, с интенсивностью и направлением отбора, приводящего к повышению уровня 
инбридинга в длительно селектируемых породах, и почти не зависит от используемого типа 
маркеров. Впервые к такому выводу пришли в одной из первых работ по калибровке уровня 
инбридинга по минисателлитам М13  у шести яичных пород с известной историей (Kuhnlein et al., 
1990). В дальнейшем доминирующая роль искусственного отбора в сохранении генетического 
разнообразия кур продемонстрирована при сравнении изменчивости минисателлитов в 
стандартизированных линиях кур с высоким уровнем инбридинга (Plotsky et al., 1995). 
Относительно недавно к аналогичному выводу пришли при генотипировании по микросателлитам 
большого числа пород и популяций разного типа из Европы и Азии (Hillel et al., 2003).  

Следует заметить, что генетическое разнообразие современных пород во многом 
определяется также их географическим происхождением и системой скрещиваний, лежащих в 
основе предковых популяций. Известно, что исторические корни мясных и бойцовых кур находятся 
в Азии, тогда как яичный тип пород формировался в Средиземноморье (Моисеева, 1992; 2006). 
Европейские мясо-яичные куры составляют, в основном, смешанную группу, полученную 
преимущественно на основе скрещиваний местных пород яичного типа с последующей селекцией 
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по массе тела (Моисеева, 2006). Этот вывод касается не только пород европейской селекции, но и 
полтавской глинистой (Moiseeva et al., 2007). Именно этим и объясняется наблюдаемое нами на 
дендрограмме отсутствие породоспецифичных групп в большом кластере мясо-яичных и яичных 
кур. Что же касается юрловских мясо-яичных кур, то их кластеризация исключительно с бойцовыми 
малайскими и орловскими подтверждает азиатское происхождение основателей этой породы. К 
сожалению, мы не можем оценить на основании представленных данных вклад, долю крови в 
формирование этой породы бойцовых и мясных азиатских кур. Участие этих кур в формировании 
юрловской породы показано ранее при изучении морфологических признаков (Моисеева, 2006; 
Никифоров и др., 1998). Интересно, что в одном из исследований, проводившихся в рамках 
Международного проекта AVIANDIV (1999–2000), юрловская голосистая была представлена двумя 
выборками: из экспериментального хозяйства ИП УААН (Украина) и ВНИТИП (Российская 
Федерация). От каждой страны были протестированы образцы крови от 50 особей данной породы 
по 25 микросателлитным локусам. Из отечественных пород, наряду с юрловскими курами, 
обследованы орловские, полтавские глинистые и украинская бородатая. Показано, что среди всех 
изученных популяций именно юрловская порода характеризуется наиболее высокими индексами 
гетерозиготности (Н) и средней частотой полиморфных локусов (Р). Это разнообразие несколько 
выше в российской популяции юрловских кур (Н=0,66, Р=1) по сравнению с курами Украины 
(Н=0,58, Р=1). В другой более поздней работе, выполненной участниками проекта (Hillel et al., 2003) 
на том же материале с использованием 22 динуклеотидных микросателлитных локусов, значение H 
у юрловских кур из России составил 0,62, из Украины – 0,58 (среднее значение по всей 
совокупности популяций – 0,47).  

Происхождение старой русской породы орловских кур, которых относят к мясо-яичным курам 
с морфотипом бойцовых кур, окончательно не установлено. На основании изучения полиморфизма 
белков яиц и крови, дискретных морфологических признаков продемонстрирована генетическая 
уникальность этой породы и выявлено ее родство с английскими бойцовыми старого типа, 
гилянскими и малайскими бойцовыми курами (Моисеева и др., 1994; Моисеева, 2006). При анализе 
микросателлитного полиморфизма подтверждено сходство орловских и бойцовых кур (Hillel et al., 
2003). Дифференциация образцов этой породы в нашем исследовании также свидетельствует о 
высоком сходстве орловских кур с малайскими курами. Однако на основании дендрограммы нельзя 
исключить у  исследованной нами птицы примесь крови европейских пород.  

 
Выводы  
Показана эффективность использования мультилокусного геномного ДНК-фингерпринтинга 

(М13/Нae III) в качестве ДНК-маркера для дифференциации пород кур украинской и российской 
селекции. История происхождения изученных пород и возможные причины изменения их 
генетического разнообразия требуют дальнейшего исследования с привлечением более широкого 
набора маркеров на более многочисленной выборке пород и породных групп кур. 
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