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Мета. Вивчити генетичну структуру популяцій 
курей лінії Г2 (Плімутрок білий) та лінії 38 
(Род-айленд червоний) за локусами MSTN 
та TLR4. Методи. Полімеразна ланцюгова 
реакція  –  поліморфізм довжини деструкційних 
фрагментів. Результати. Частоти алелів А і G за 
локусом MSTN становили 0,33 та 0,67 у лінії Г2;  
0 та 1 у лінії 38; алелів A і B за локусом TLR4 — 
0,3 та 0,7 у лінії Г2; 0,66 та 0,34 у лінії 38. 
Висновки. Ген TLR4 є поліморфним в обох 
лініях, а MSTN — лише в лінії Г2. За геном 
MSTN виявлено відхилення від генетичної 
рівноваги в лінії Г2. Дослідні популяції істотно 
вирізняються за генетичною структурою 
за обома локусами.

Останнім часом все більше уваги приділя-
ють вивченню функціонального поліморфізму 
генів-кандидатів і  проведенню досліджень 
генетико-популяційної структури ліній та по-
рід птиці за ДНК-маркерами з метою прове-
дення маркер-опосередкованої селекції [1, 3, 
5, 9]. До таких генів належить ген міостатину 
(MSTN) — негативного регулятора росту ске-
летних м’язів і ген толл-подібного рецептора 
4 (TLR4), що бере участь в активації імунної 
відповіді [4, 6 – 8, 10]. Мутації, обрані нами 
для  вивчення,  — транзиція G2109A (HpaII-
поліморфізм) у першому екзоні гена MSTN, 
для якої встановлено зв’язок із живою масою, 
масою грудного м’яза і абдомінального жиру, 
та трансверсія G3954C (Sau96I-поліморфізм) 
у 2-му інтроні гена TLR4, пов’язана з бакте-
ріальним навантаженням на селезінку у де-
яких порід курей [4, 7, 10]. Для українських 
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популяцій курей комбінованого типу продук-
тивності (лінія Г2 породи Плімутрок білий — 
м’ясо-яєчного напряму продуктивності, лінія 
38 породи Род-айленд червоний  — яєчно-
м’ясного) даних щодо генетичної структури 
за наведеними мутаціями немає, що і  ви-
значає новизну та актуальність цієї роботи.

Мета досліджень. Вивчити генетичну 
структуру популяцій курей лінії Г2 породи 
Плімутрок білий та лінії 38 породи Род-
айленд червоний за локусами MSTN та TLR4.

Матеріали і  методи досліджень. До
слідження були проведені в лабораторії про-
філактики захворювань птиці та молекуляр-
ної діагностики Державної дослідної станції 
птахівництва НААН. Методом випадкового 
відбору з ліній Г2 та 38 вибрано по 50 осо-
бин. Біологічний матеріал від курей отриму-
вали методом «крапля крові на папері». ДНК 
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виділяли за допомогою набору «ДНК-сорб В» 
(«АмплиСенс», РФ).

Генотипування особин проводили методом 
ПЛР-ПДРФ. Постановку ПЛР здійснювали із 
застосуванням набору реагентів DreamTaq 
PCR Master Mix («Thermo Scientific», США) 
за таким протоколом: 1 цикл  — 94°С/5 хв; 
35 циклів — 94°С/30 с, 62°С/30 с, 72°С/30 с;  
1 цикл  — 72°С/5 хв. Фрагмент гена MSTN 
(298 п.н.) ампліфікували з  використан-
ням праймерів 5´-aaccaatcgtcggttttgac-3´, 
5´-cgttctctgtgggctgacta-3´; TLR4 (257 п.н.) —  
праймерів 5´-cctggacttggacctcag-3´, 5´-ggact
gaaagctgcacatc-3´ (кінцева концентрація  — 
0,2 μM). Далі проводили рестрикцію з  ви-
користанням ферментів HpaII для MSTN та 
Sau96I для TLR4 за протоколами, рекомен-
дованими виробником («Thermo Scientific», 
США). Рестрикційні фрагменти розділяли 
у 1,5%-му агарозному гелі, їх довжини визна-
чали за допомогою маркера молекулярних 
мас М-50. Візуалізацію ДНК-фрагментів про-
водили з використанням бромистого етидіуму 
в ультрафіолетовій частині спектра.

Для аналізу генетичної структури розрахову-
вали частоти генотипів і алелів та оцінювали 
відповідність розподілу частот генотипів закону 
Гарді-Вайнберга з використанням критерію χ2 
за загальноприйнятими методиками [2].

Результати досліджень. Генотипи осо-
бин визначали за специфічними патернами 
рестрикції кожного з  ампліфікованих фраг-
ментів. Ген MSTN за HpaII-поліморфізмом 
характеризується наявністю двох алелів — А 
(сайти рестрикції для HpaII у  межах амплі-
фікованого фрагмента відсутні) та G (1 сайт 
рестрикції). На електрофореграмі генотипу 
АА відповідає 1 фрагмент (298 п.н.), GG — 
2 фрагменти (259 та 39 п.н.), АG — 3 фраг-
менти (298, 259 та 39 п.н.). Ампліфікований 

фрагмент гена TLR4 містить 1 поліморф-
ний та 2 мономорфних сайти рестрикції 
для Sau96I, що визначає існування алелів A 
(без поліморфного сайту) і B (з поліморфним 
сайтом рестрикції). Під час аналізу електро-
фореграм генотип АА визначали за наявніс-
тю фрагментів завдовжки 128, 119, 10 п.н., 
генотип BB — 119, 89, 39, 10 п.н., AB — 128, 
119, 89, 39, 10 п.н.

За локусом MSTN частоти генотипів у лі-
нії Г2 породи Плімутрок білий становили: 
AA — 0,20; AG — 0,27; GG — 0,53, а частоти 
алелів А і G становили відповідно 0,33 і 0,67. 
У лінії 38 породи Род-айленд червоний ви-
явлено особин лише з  генотипом GG, що 
свідчить про мономорфність цього локусу. 
Локус TLR4 виявився поліморфним для обох 
ліній. У лінії Г2 частоти генотипів становили: 
AA — 0,06; AB — 0,48; BB — 0,46. У лінії 38 
співвідношення генотипів були такими: AA — 
0,44; AB — 0,44; BB — 0,12. Частота алеля А 
для лінії Г2 — 0,30; для лінії 38 — 0,66; алеля 
B — відповідно 0,70 та 0,34; тобто для по-
пуляції курей породи Плімутрок білий було 
характерним переважання частоти алеля 
B, а породи Род-айленд червоний, навпаки, 
алеля А.

За допомогою критерію χ2 показано, що 
за геном MSTN у популяції курей лінії Г2 по-
роди Плімутрок білий існує відхилення фак-
тичного співвідношення частот генотипів від 
очікуваного. За геном TLR4 обидві популяції 
перебувають у  стані генетичної рівноваги. 
Визначено дані щодо фактичного та теоре-
тичного співвідношення кількості особин різ-
них генотипів і розрахунку χ2 (таблиця).

Результати досліджень свідчать про іс-
тотні відмінності в  генетичній структурі між 
дослідними популяціями за обома вивчени-
ми локусами, незважаючи на те, що обидві 

Генетична структура дослідних ліній курей за локусами MSTN та TLR4 (Віварій ДДСП НААН, 2014 р.)

Локус Генотип
Лінія Г2 Лінія 38

O E (O – E)2/E χ2 O E (O – E)2/E χ2

MSTN AA 10 5,5 3,727

8,320

0  –   – 

 – AG 13 22,0 3,682 0  –   – 

GG 27 22,5 0,911 50  –   – 

TLR4 AA 3 4,5 0,500

1,021

22 21,8 0,002

0,016AB 24 21,0 0,429 22 22,4 0,007

BB 23 24,5 0,092 6 5,8 0,007

Примітка. O — фактична; E — теоретично очікувана кількість особин із зазначеними генотипами.



Сторінка  
молодого вченого

60 лютий 2016 р.Вісник аграрної науки

Генетична структура двох ліній курей комбінованого 
напряму продуктивності за локусами MSTN і TLR4

лінії належать до  комбінованого типу про-
дуктивності. Отримані дані щодо генетичної 
структури дають змогу вважати доцільною 

подальшу роботу в розрізі маркер-опосеред-
кованої селекції за обома вивченими генами 
з лінією Г2 та за геном TLR4 з лінією 38.
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З’ясовано, що ген TLR4 є поліморфним 
в обох лініях, тоді як MSTN — лише в лінії 
Г2. За геном TLR4 дослідні популяції пере-
бувають у стані генетичної рівноваги, тоді 

як за геном MSTN у лінії Г2 спостерігається 
відхилення від генетичної рівноваги. Дослідні 
популяції істотно вирізняються за генетич-
ною структурою за локусами MSTN і TLR4.

Висновки


