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Хозяйственно полезные признаки кур, связанные с продуктивностью, относятся к поли-
генно наследуемым. С обнаружением многочисленных участков ДНК, характеризующихся одно-
нуклеотидным полиморфизмом (SNP, single nucleotide polymorphism), и появлением современных 
геномных технологий стало возможным более детально оценивать результаты селекции в птице-
водстве с целью последующего успешного прогнозирования селекционного эффекта (L. Wang с 
соавт., 2011; C.M. Seabury с соавт., 2017). В представленном обзоре обобщена информация о 
генах и SNP маркерах, используемых в отечественной селекции кур, описаны новые полиморфные 
аллельные варианты в генах, которые связаны с интегральными показателями продуктивности у 
кур из мирового генофонда. В настоящее время в России активно осуществляется генотипирование 
отечественных пород кур мясного, яичного и комбинированного направлений продуктивности. Про-
веден поиск полиморфных вариантов ключевых генов LCORL (ligand dependent nuclear receptor 
corepressor-like) и NCAPG (non-SMC condensin I complex, subunit G), которые влияют на показа-
тели яйценоскости. Выявлены различия по SNPs среди кур разных направлений продуктивности 
(яичные—мясные и яичные—декоративные) (Т.А. Ларкина с соавт., 2021). Для гена NCAPG уста-
новлена достоверная связь аллелей rs14991030 с массой скорлупы, процентным соотношением 
массы яйца и скорлупы, с толщиной скорлупы (О.Ю. Баркова, М.Г. Смарагдов, 2016). У породы 
кур русская белая выявлены однонуклеотидные полиморфизмы гена дисферлина (DYSF), изучена 
их ассоциативная связь с хозяйственно ценными характеристиками (О.Ю. Баркова с соавт., 2021). 
Для безопасного разведения и селекции российских популяций и пород кур важно предотвратить 
распространение генетических заболеваний и обеспечить поддержание уровня гетерозиготности 
отечественного генофонда. В линии Б5 кур мясного кросса Смена 8 бройлерного типа при типи-
ровании SNP трех генов (DMA, RACK1 и CD1B), ответственных за повышенный титр IgY, в 
локусе Gga_rs15788237 обнаружена фиксация аллеля, определяющего меньший титр IgY, в локусе 
Gga_rs15788101 — фиксация неблагоприятного аллеля, в локусе Gga_rs16057130 — преобладание 
благоприятного аллеля. Изменения в локусах Gga_rs16057130 и Gga_rs15788101 у кур линии Б5 
мясного кросса селекции СГЦ «Смена» (Московская обл.), скорее всего, связаны с отбором по 
признакам продуктивности бройлеров (А.М. Бородин с соавт., 2020). Значительная часть иссле-
дований геномов птицы посвящена анализу больших массивов данных по нескольким поколениям 
с целью поиска ассоциаций (GWAS, genome-wide association studies, метод полногеномного ассо-
циативного анализа) между SNPs и экономически значимыми признаками — скоростью роста, 
количественными и качественными показателями яйца, мяса и отложения жира (A. Wolc, 2014; 
S.K. Zhu с соавт., 2014; J.H. Ouyang с соавт., 2008). При полногеномном сканировании с SNP-
чипом высокой плотности обнаружены кандидатные гены GRB14 и GALNT1, однонуклеотидный 
полиморфизм которых имел статистически значимую связь с яйценоскостью и качественными пока-
зателями яйца, включая массу яйца, яичной скорлупы и желтка, толщину и прочность яичной скор-
лупы, высоту белка и число единиц Хау, определенными в возрасте кур 40 и 60 нед (W. Liu с соавт., 
2011). В результате GWAS-анализа были выявлены гены-кандидаты (ZAR1, STARD13, ACER1b, 
ACSBG2 и DHRS12), связанные с массой желтка яйца, фолликулов и яичников кур от начала 
яйцекладки до 72-недельного возраста. Наследуемость массы желтка, оцененная на основе SNP-
анализа, характеризовалась как умеренная (h2 — 0,25-0,38), массы фолликула (h2 = 0,16) и яич-
ника (h2 = 0,20) — как относительно низкая (C. Sun с соавт., 2015). Установлены два важных 
гена — MSX2 и DRD1, которые связаны с эмбриональным развитием и развитием яичников и несут 
значимые SNPs, ассоциированные с качеством яиц (высотой яичного белка и единицей Хау). Три 
гена (RHOA, SDF4 и TNFRSF4) идентифицированы как гены-кандидаты окраски яичной скорлупы 
(Z. Liu с соавт., 2018). Сообщалось (S.A. Azmal с соавт, 2019), что у китайской породы кур Jing 
Hong SNPs в гене RAPGEF6 связаны с интенсивностью яйцекладки на поздней стадии. В ряде 
исследований подтверждается представление об участии дофамина в регуляции яичной продуктивно-
сти у птиц. Показано достоверное влияние четырех SNPs (G+123A, T+198C, G+1065A, C+1107T) 
в гене рецептора дофамина (DRD1) на возраст снесения первого яйца (он характеризует скорость 
полового созревания кур), массу первого яйца, выход кондиционных яиц (H. Xu с соавт., 2010). 

                                                            
 Статья подготовлена в рамках выполнения государственного задания Министерства науки и высшего об-

разования РФ по теме «Разработать селекционно-генетические методы повышения выхода племенной и 
товарной продукции от сельскохозяйственной птицы» (№ Гос. рег. 121030100022-8). 
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Показана ассоциация полиморфизмов гена VIP (рецептор вазоактивного кишечного пептида-1) с 
признаками инстинкта насиживания и яйценоскостью кур (M. Zhou с соавт., 2010). В исследова-
нии (X. Li с соавт., 2019) обнаружены пять полиморфизмов промоторной области гена FSHR (ген 
рецептора фолликулостимулирующего гормона) и определена их связь с яйценоскостью кур за 
43 нед жизни и с возрастом снесения первого яйца. Показаны значимые ассоциации однонуклео-
тидного полиморфизма в промоторе гена IGF1 (инсулиноподобный фактор роста 1) с ростом, со-
ставом тела, состоянием скелета и физиологическими характеристиками у кур (H. Zhou с соавт., 
2005). Качество мяса обусловлено сложными количественными признаками и контролируется мно-
жеством генов, например FABP (ген белка, связывающего жирные кислоты) (K.H. Cho с соавт., 
2011), CAPN1 (микромолярный активируемый кальцием ген нейтральной протеазы) (J.T. Shu с со-
авт., 2015), PRKAG3 (protein kinase AMP-activated non-catalytic subunit gamma 3) (Y. Yang с соавт., 
2016). Выявленные статистически значимые ассоциации однонуклеотидного полиморфизма с эко-
номически важными признаками могут использоваться в программах селекции и разведения птицы.  

 

Ключевые слова: ген, SNP, однонуклеотидный полиморфизм, аллель, куры, мясная про-
дуктивность, яичная продуктивность, полногеномные ассоциации, GWAS. 

 

За последние два десятилетия знания о геномах сельскохозяйствен-

ной птицы разных пород и видов существенно углубились. Развитие мето-

дов молекулярной генетики сделало возможным исследования как генов, 

так и целых геномов. Секвенированы геномы курицы (Gallus gallus L.), зеб-

ровой амадины [Taeniopygia guttata (Vieillot, 1817)], индейки (Meleagris 
gallopavo L.) и еще 45 видов птиц (1). Предложены и во многом реализованы 

принципы применения молекулярно-генетических маркеров для повыше-

ния точности прогноза племенной ценности животного. Компьютерные 

технологии создали предпосылки для бурного развития сложных систем та-

кого прогноза (2, 3). Существенный успех в предсказании племенной цен-

ности связан с ДНК-маркированием на основе полногеномного генотипи-

рования животных-кандидатов по нескольким тысячам однонуклеотидных 

полиморфизмов (SNP, single nucleotide polymorphism) и анализом их ассо-

циацией с племенными качествами (4). 

Однонуклеотидные полиморфизмы (SNP) — наиболее распростра-

ненные маркеры генетической изменчивости (на каждые 200 нуклеотидов 

приходится примерно один SNP), за ними следуют короткие ( 100 нуклео-

тидов) вставки и делеции (InDels, insertions and deletions). У кур обнаружено 

примерно 20 млн SNPs. Не только присутствие, но и характеристика этих 

полиморфизмов важны для ассоциации с физиологическими процессами в 

организме. 

Одиночные нуклеотидные полиморфизмы обусловливают измене-

ния в экспрессии генов, что непосредственно влияет на формирование тех 

или иных признаков. С обнаружением многочисленных сайтов ДНК, ха-

рактеризующихся однонуклеотидным полиморфизмом, и появлением тех-

нологии SNP-чипов стало возможным на геномном уровне детально оце-

нивать результаты отбора для последующего успешного прогнозирования 

селекционного эффекта в птицеводстве (5, 6). 
Цель настоящего обзора — обобщение данных о генетических ва-

риантах генов-кандидатов и ассоциаций однонуклеотидных полиморфиз-
мов с хозяйственно значимыми признаками у кур, обсуждение практиче-
ского использования SNPs как дополнительного критерия при оценке вос-
производительных характеристик и прогноза яичной продуктивности на 
ранних этапах полового созревания промышленных и локальных пород кур. 
Поиск научных источников осуществлялся в основном в базах данных eLI-
BRARY.RU (https://www.elibrary.ru/defaultx.asp) и PubMed® (NCBI, The Na-
tional Center for Biotechnology Information, https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/), а 
также с использованием списков цитирований в найденных публикациях.  

Хозяйственно полезные признаки кур, связанные с продуктивно-

стью, характеризуются полигенным наследованием. Предотвращение рас-

https://ru.wikipedia.org/wiki/%D0%92%D1%8C%D0%B5%D0%B9%D0%BE,_%D0%9B%D1%83%D0%B8_%D0%96%D0%B0%D0%BD_%D0%9F%D1%8C%D0%B5%D1%80
https://ru.wikipedia.org/wiki/1817
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пространения генетических заболеваний в отечественном генофонде птицы 

и сохранение необходимого уровня его гетерозиготности — факторы, обес-

печивающие безопасность российских популяций и пород при селекцион-

ной работе и в практическом птицеводстве.  

В настоящее время отечественными учеными активно ведутся ис-

следования по генотипированию пород кур мясного (7-9), мясояичного (10, 

11) и яичного (12, 13) направлений продуктивности. 

Яйценоскость — важная экономическая характеристика сельскохо-

зяйственной птицы и актуальный предмет селекционных и молекулярно-ге-

нетических исследований. Яйценоскость и качество инкубационных яиц — 

признаки, которые проявляют полигенный тип наследования. Изучены клю-

чевые гены и функциональные SNPs, влияющие на показатели яйценоскости 

(14, 15). На хромосоме GGA4 курицы регион, включающий гены LCORL 

(ligand dependent nuclear receptor corepressor-like) и NCAPG (non-SMC condensin 

I complex, subunit G), связан с признаками роста. В области, близкой к этому 

региону, были идентифицированы сайты однонуклеотидного полиморфизма, 

ассоциированные с признаками яичной продуктивности. При изучении ге-

нетической изменчивости локуса NCAPG-LCORL у кур 49 генофондных по-

род и гибридных форм из ЦКП «Генетической коллекции редких и исчеза-

ющих пород кур» (ВНИИГРЖ, г. Санкт-Петербург; http://www.biores.cyto-

gen.ru/rrifagb_anm) с помощью SNP-анализа выявили пять статистически 

значимых SNPs — GGaluGA265966, GGaluGA265969, rs15619223, rs14491017 

и rs14491028 (10). Полученная характеристика генетических вариаций и ге-

нетическая структура популяций по SNPs ключевых генов продуктивности 

кур позволяет определять особенности местных популяций и может быть 

использована в селекции. Среди кур разных направлений продуктивности 

авторы выявили различия по SNPs, расположенным в локусе, который 

охватывает гены NCAPG-LCORL. Яичные куры значительно отличались от 

кур других направлений продуктивности. Так, значимые различия между 

группами яичные—мясные и яичные—декоративные выявлены по замене 

GGaluGA265969. Предположительно такие различия объяснялись тем, что 

этот SNP может быть ассоциирован с живой массой кур (10).  

Серия работ посвящена выявлению SNP маркеров количественных 

признаков качества яйца и изучению связи между аллелями маркеров и 

признаками яйца курицы-несушки. Были изучены ассоциации SNP мар-

кера rs14991030 в гене конденсина NCAPG (ген NCAPG кодирует не-SMC 

субъединицу CAP-G комплекса конденсина I) c признаками яичной про-

дуктивности кур (13, 16). Установлена достоверная связь аллелей rs14991030 

в гене NCAPG с массой скорлупы, процентным соотношением массы яйца 

и скорлупы, а также с толщиной скорлупы. Исследования проводили на 

курах двух линий кросса УК Кубань 7 с коричневой скорлупой, созданных 

на основе генофонда породы Rhode Island. Также в экспериментах был ис-

пользован двухлинейный гибрид CD родительской формы кросса Lohmann 

Brown. При проведении дисперсионного анализа у генотипов AG, AA и GG 

SNP маркера rs14991030 (линия УК 72) были выявлены достоверные разли-

чия для следующих признаков: масса скорлупы и процент скорлупы (сред-

няя доля массы скорлупы от массы всего яйца). У кросса CD из всех при-

знаков достоверное различие имела только толщина скорлупы яйца. Опи-

сан достоверный эффект полиморфизма rs14991030 для признаков, кото-

рые достоверно различались между тремя генотипами кур линии УК 72. 

При замене аллеля G на аллель A отмечали эффект по массе скорлупы и 

проценту скорлупы. У кросса CD замена аллеля G на аллель A сопровож-
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далась изменением толщины скорлупы. У кур с генотипом GG скорлупа 

была толще, что свидетельствует об аддитивности замены аллелей. При-

сутствие аллеля A проявлялось в увеличении массы скорлупы, толщины 

скорлупы и доли скорлупы (в процентах) от массы яйца (13). Анализ 

экспрессии участка 4-й хромосомы в ближайшем окружении микросател-

лита MCW0114 в тканях яйцевода кур (для этого участка был обнаружен 

транскрипт CR523443 — клон ChEST985k21) позволил определить взаимо-

связь с толщиной скорлупы. В непосредственной близости от последова-

тельности CR523443 обнаружены шесть SNPs, три из которых оказались 

ассоциированы с толщиной скорлупы яйца. Был проведен генетический 

анализ ассоциации однонуклеотидной замены с другими хозяйственно по-

лезными признаками яйца (12). Установлена достоверная связь аллелей 

SNP2_1 с толщиной скорлупы яиц у кур линии УК 72. Оценена статисти-

ческая достоверность эффекта замещения С/Т в SNP2_1. Для этого при-

знака выявлено доминирование аллеля Т. Показана ассоциация SNP2_1 с 

другими признаками: массой скорлупы, яйценоскостью, массой яиц (17). 

С целью выявления возможных ассоциаций с хозяйственно цен-

ными характеристиками были изучены однонуклеотидные полиморфизмы 

гена дисферлина у породы кур русская белая из генофондной популяции 

«Генетической коллекции редких и исчезающих пород кур» (Всероссийский 

НИИ генетики и разведения сельскохозяйственных животных, г. Санкт-Пе-

тербург—Пушкин) (18). При генотипировании 185 кур с использованием 

чиповой технологии Illumina Chicken 60K SNP iSelect BeadChip («Illumina», 

США) впервые выявлен однонуклеотидный полиморфизм rs16455118. Об-

наружены четыре однонуклеотидные замены, находящиеся в 32-м интроне 

на 4-й хромосоме, — rs317801013 (G/A) в позиции 90672849, rs16455118 

(С/A) в позиции 90672756, rs318045896 (A/G) в позиции 90672862 и моно-

нуклеотидный полиморфизм (T/G) в позиции 90672805. Мононуклеотид-

ный полиморфизм T/G на 4-й хромосоме в позиции 90672805 был пред-

ставлен для регистрации в базу данных ENSEMBL (https://www.ensembl.org). 

Полученные результаты могут быть полезны для создания системы молеку-

лярно-генетических маркеров (18). 
Результаты, полученные при изучении генетическое разнообразие 

четырех исходных линий (Б5, Б6, Б7, Б9) мясного кросса бройлерного типа 
Смена 8, позволили сделать заключение об их высокой генетической кон-
сервативности (7). 

Разработан тест и предложен алгоритм выявления у 1-суточных цып-

лят гомо- и гетерозиготного состояния аллелей К и k, сцепленных с полом 

и отвечающих за скорость роста перьев крыла, с использованием количе-

ственной ПЦР в реальном времени (Real-Time PCR). С помощью предло-

женного теста определено процентное соотношение генотипов КК, Кk и kk 

среди 145 петухов исходных линий Б5, Б6, Б7 и Б9 отечественного мясного 

кросса Смена 8. Дальнейшая селекционная работа предполагает оценку 

птицы традиционными и молекулярно-генетическими методами с целью 

исключить из селекции петухов линии Б7 с генотипами КК и Кk, петухов 

линии Б9 с генотипами Кk и kk, а также их потомков как не соответствую-

щих целевым параметрам (8). Была проанализирована однонуклеотидная 

замена rs317093289 гена рецептора фолликулостимулирующего гормона 

FSHR (follicle stimulating hormone receptor) у исходной линии СМ9 кросса 

Смена 9. Чаще всего среди исследованных кур этой линии встречается 

генотип ТА (42 %), генотип ТТ имеет частоту 24 %, генотип AA — 34 %. 

В 210-суточном возрасте птица с генотипом ТА по массе яиц превосходила 

птицу с генотипом АА на 2,4 %, группа с генотипом ТТ была приближена 
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к группе ТА (различия между группами ТТ и ТА недостоверны). Изучаемый 

SNP оказал значимый эффект на яйценоскость: генотип ТА превосходил 

генотип ТТ по числу снесенных яиц за 210 и 308 сут соответственно на 

15,0 и 2,8 % (9). 

Известно, что селекция животных на высокую продуктивность при-

водит к ослаблению их иммунитета, фертильности, снижению способности 

противостоять стрессу (19, 20). Эти негативные эффекты могут быть резуль-

татом либо плейотропии генов при отборе на повышение продуктивности, 

либо сочетания неблагоприятных аллелей с аллелями, подвергающимися 

отбору, либо генетического дрейфа. Понимание природы адаптивных меха-

низмов, действующих на геном курицы, дает представление о сложной вза-

имосвязи, одновременно открывая новые направления для совершенство-

вания этого промышленного вида, имеющего столь важное значение для 

продовольственной безопасности (21). До недавнего времени методы селек-

ции и разведения птицы были направлены на улучшение продуктивных и 

репродуктивных качеств без учета признаков, связанных со здоровьем из-

за отсутствия соответствующих генетических маркеров, которые могли бы 

быть интегрированы в селекционные программы. Новые возможности по-

явились благодаря значительным достижениям в геномике и связанных с 

ней технологиях. В настоящее время исследовательская стратегия направ-

лена на идентификацию генов, генных структур и регуляторных областей, 

которые могут быть использованы в селекции. Кроме того, растет интерес 

к расшифровке генетических параметров, лежащих в основе иммунного от-

вета. Накапливается все больше данных о негативном влиянии селекции по 

хозяйственным признакам на иммунную систему кур вследствие снижения 

вариабельности генов, кодирующих элементы иммунной системы (22, 23). 

Было проведено типирование SNP трех генов — DMA (major histocompatibility 

complex, class II, DM alpha), RACK1 (receptor for activated C kinase 1) и CD1B 

(CD1b molecule), ответственных за повышенный титр IgY у линии Б5 кур 

мясного кросса бройлерного типа Смена 8. Все три SNP локализованы 

внутри соответствующих генов. Фиксация аллеля, определяющего меньший 

титр IgY, выявлена в локусе Gga_rs15788237, неблагоприятного аллеля 

SNP — в локусе Gga_rs15788101, преобладание благоприятного аллеля 

SNP — в локусе Gga_rs16057130. Изменения в локусах Gga_rs16057130 и 

Gga_rs15788101 у кур линии Б5 мясного кросса селекции СГЦ «Смена», 

скорее всего, связаны с селекцией признаков продуктивности бройлеров, 

что в дальнейшем может привести к фиксации аллелей в этих локусах. Изу-

чение негативного влияния селекции по хозяйственным признакам на им-

мунитет должно способствовать снижению отрицательных последствий и 

поиску способов получения резистентных к заболеваниям животных (22). 

Благодаря активному использованию технических достижений в 

плане методов генотипирования, исследовательская работа зарубежных ав-

торов с геномом птицы направлена к анализу больших массивов информа-

ции, получаемых от ряда поколений, с целью поиска ассоциации (GWAS — 

genome-wide association studies, метод полногеномного ассоциативного ана-

лиза) между SNPs и экономически значимыми признаками, такими как ско-

рость роста, количественными и качественными показателями яйца, мяса и 

отложения жира (24-26). При этом точность генотипирования зависит в том 

числе от плотности SNPs на чипах (27-30). Несмотря на большой интерес к 

SNP-чипам, стоимость генотипирования с их использованием все еще 

слишком высока для крупномасштабных популяционных исследований. 

Охват генотипирования с использованием коммерческого SNP-чипа Chicken 
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600K Affymetrix® Axiom® варьирует в различных популяциях кур яичного 

направления продуктивности. Этот чип состоит приблизительно из 560 тыс. 

проверенных SNPs для коммерческих линий и кроссов кур яичного и мяс-

ного направлений продуктивности, из них около 14 тыс. SNPs ассоцииро-

ваны с экономически важными признаками кур яичного типа (31-33).  

Z. Liu с соавт. (34) использовали SNP-чип высокой плотности 

Affymetrix 600 K chicken SNP chip («Affymetrix, Inc.», США) для исследова-

ния популяции из 1078 кур от возраста снесения первого яйца до 80-не-

дельного возраста с целью полногеномного поиска ассоциаций (GWAS) для 

выявления геномных вариаций, связанных с массой яиц. Результаты пока-

зали, что геномная область размером 90 т.п.н. (169,42169,51 Мб) в GGA1 

в значительной степени связана с массой яиц у 36-недельных кур, а также 

потенциально связана с массой яйца у кур в возрасте 28, 56 и 66 нед. С 

локусом rs13972129 на GGA1, наиболее значимо ассоциированным с массой 

яйца у кур в возрасте 36 нед (EW36), было связано 3,66 % (SE = 0,04) фе-

нотипической изменчивости. Два гена кандидата — DLEU7 (deleted in lym-
phocytic leukemia 7) и MIR15A Mir-15 (microRNA precursor family) могут карти-

роваться в этой узкой значимой области и плейотропно влиять на массу 

яиц. Кроме того, ген CECR2 (Histone acetyl-lysine reader) на GGA1 и два 

гена — MEIS1 (Meis homeobox 1) и SPRED2 (Sprouty-related, EVH1 domain-
containing protein 2) на GGA3, которые участвуют в процессах эмбриогенеза 

и органогенеза, также отнесены к генам-кандидатам, связанным с массой 

первого яйца и массой яиц у кур в возрасте 56 нед. По мнению авторов, 

полученные результаты могут обеспечить теоретическую основу для полу-

чения яиц идеального размера на основе селекционного отбора с помощью 

изученных маркеров (34). 

Полногеномное сканирование с SNP-чипом высокой плотности, со-

держащим 57636 маркеров позволило авторам (35) обнаружить новые ло-

кусы, связанные с яйценоскостью и качественными признаками яиц у бе-

лых леггорнов и коричневых карликовых кур. Были выявлены 8 SNP, кор-

релирующие с яйценоскостью и качественными показателями яйца, вклю-

чая массу яйца, яичной скорлупы и желтка, толщину и прочность яичной 

скорлупы, высоту белка и число единиц Хау, определенными в возрасте 

несушек 40 и 60 нед. Некоторые значимые SNP расположены в известных 

генах, включая GRB14 (growth factor receptor bound protein 14) и GALNT1 (poly-

peptide N-acetylgalactosaminyltransferase 1), которые могут оказывать влияние 

на развитие и функцию яичников, но большее число находится в генах с 

неясными функциями, и требуется дальнейшее изучение для подтверждения 

функциональной значимости этих вновь идентифицированных SNPs (35).  

В результате GWAS-анализа были выявлены локусы и гены, связан-

ные с массой желтка яйца, фолликулов и яичников кур (n = 1534) от начала 

яйцекладки до 72-недельного возраста (36). Для всех исследованных воз-

растов (11 возрастных точек) были показаны умеренные оценки наследуе-

мости массы желтка на основе SNP (h2 — 0,25-0,38), в то время как оценки 

для массы фолликула (h2 = 0,16) и яичника (h2 = 0,20) были относительно 

низкими. Независимые одномерные полногеномные скрининги для каж-

дого изученного признака выявили 12, 3 и 31 новую значимую замену, ас-

социированную соответственно с массой желтка, фолликула и яичника. 

Гены-кандидаты ZAR1 (Zygote arrest 1), STARD13 (StAR related lipid transfer 

domain containing 13), ACER1b (alkaline ceramidase 1), ACSBG2 (acyl-CoA syn-

thetase bubblegum family member 2) и DHRS12 (dehydrogenase/reductase 12) были 

идентифицированы как имеющий вероятную функцию в развитии желтка 
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и фолликула (36). 

С увеличением длительности яйцекладки кур выявилась проблема 

снижения качества яиц в конце периода яйцекладки. Так, внешние при-

знаки складываются из цвета яичной скорлупы, индекса формы яйца, тол-

щины и прочности яичной скорлупы, в то время как к внутренним призна-

кам относятся высота белка, цвет яичного желтка, единицы Хау. В основ-

ном все это количественные характеристики (37).  

С развитием молекулярной генетики было проведено множество ис-

следований по выявлению генетической детерминации качества яиц (38-

40). В результате GWAS-анализа обнаружены геномные ассоциации с каче-

ством яиц на поздних стадиях яйцекладки, имеющие важное теоретическое 

и практическое значение. GWAS-анализ в популяции из 1078 кур в возрасте 

72 и 80 нед с использованием SNP-чипа высокой плотности Affymetrix 600 

K chicken SNP chip показал, что геномная область в положении от 8,95 до 

9,31 Мб ( 0,36 Мб) на GGA13 была в значительной степени связана с вы-

сотой яичного белка и числом единиц Хау, а на два наиболее значимых 

SNPs приходилось 3,125,75 % фенотипической дисперсии. Два важных 

гена — MSX2 (msh homeobox 2) и DRD1 (dopamine receptor D1), которые свя-

заны с эмбриональным развитием и развитием яичников, как было уста-

новлено, также влияют на качество яиц. Три гена — RHOA (ras homolog 

family member A), SDF4 (stromal cell derived factor 4) и TNFRSF4 (TNF receptor 

superfamily member 4) идентифицированы как гены-кандидаты окраски яич-

ной скорлупы (41). 

Поддержание высокой яйценоскости кур на протяжении всего пе-

риода яйцекладки имеет определяющее значение для обеспечения опти-

мальных производственных показателей в промышленном птицеводстве. 

Удлинение цикла яйцекладки и, как следствие, снижение показателей яй-

ценоскости — одна из проблем современного птицеводства (37, 42, 43). 

Были изучены SNPs в гене RAPGEF6 (Rap guanine nucleotide exchange factor 6), 

связанные с интенсивностью яйцекладки у китайской породы кур Jing Hong 

(44). Авторы оценили интенсивность яйцекладки кур родительского стада в 

возрасте 61-69 нед как по фенотипу, так и по генотипу, используя SNP-чип 

высокой плотности (600K Affymetrix Axiom HD SNP-array, «Aviagen Ltd.», 

Великобритания). Результаты GWAS-анализа показали, что признак яйце-

носкости в значительной степени связан с пятью SNPs (AX-75745366, AX-

75745380, AX-75745340, AX-75745388 и AX-75745341), которые находятся в 

гене RAPGEF6 на 13-й хромосоме. В общей сложности были генотипиро-

ваны 1676 кур-несушек Jing Hong, включая две популяции — 1-е поколение 

(858 кур) и 2-е поколение (818 кур). Три из пяти полиморфизмов (AX-

75745366, AX-75745340 и AX-75745341), которые достоверно влияли на по-

казатели яйценоскости на более поздней стадии яйцекладки, предлагается 

использовать в качестве молекулярно-генетических маркеров в селекции и 

разведении кур (44).  

Изучение полиморфизма генов пролактина и его рецептора дофа-

мина может иметь практическое значение для селекции кур. Известно, что 

гормон пролактин у птиц принимает участие в регуляции репродуктивного 

цикла. Так, увеличение содержания пролактина в крови приводит к сниже-

нию или прекращению яйцекладки (45). Дофамин активно влияет на сек-

рецию пролактина (46-48). Идентифицированы пять подтипов рецептора 

дофамина, которые разделены на два класса, называемых D1-подобными 

(DRD1, DRD5) и D2-подобными (DRD2, DRD3, DRD4). У птиц дофамин 

участвует как в стимуляции, так и в ингибировании секреции пролактина 



212 

(49). Активация DRD1 стимулирует секрецию пролактина, а через DRD2 

секреция ингибируется (50). Эти и другие исследования подтверждают ре-

гуляторную роль дофамина в яичной продуктивности птиц. Авторы оце-

нили взаимосвязь гена DRD1 с яйценоскостью 644 кур и выводимостью яиц 

(51). В гене DRD1 было идентифицировано 29 однонуклеотидных полимор-

физмов. Из них 7 SNP были выбраны для анализа их связи с признаками 

яйценоскости кур. Было показано достоверное влияние четырех SNPs 

(G+123A, T+198C, G+1065A, C+1107T) на возраст снесения первого яйца 

(он характеризует скорость полового созревания кур), массу первого яйца, 

выход кондиционных яиц (51). 

Вазоактивный кишечный пептид (vasoactive intestinal peptide, VIP) — 

релизинг-фактор гормона пролактина у птиц стимулирует секрецию про-

лактина и участвует в регуляции активности гена пролактина. Найдены ас-

социации между полиморфизмом гена VIP кур, признаками инстинкта 

насиживания и яйценоскостью (52). Секвенирование выявило 69 однонук-

леотидных замен на участке 9305 п.н. гена VIP курицы. Пять полиморфиз-

мов — C3134T, «AGG» indel от 2648 до 2650, C+338T, G+780T и 

A+4691G были использованы для оценки их влияния на яйценоскость и 

признаки насиживания у 644 кур породы Ningdu Sanhuang. Анализ ассоци-

ации маркера с признаком показал, что «AGG» indel связан с общим числом 

яиц и числом кондиционных яиц в возрасте кур от 90 до 300 сут. Полимор-

физм C+338T оказался связанным с выводимостью яиц (52). 

Фолликулостимулирующий гормон (follicle stimulating hormone, FSH) 

и его рецептор (FSHR) играют важную физиологическую роль в репродук-

тивной функции животных (53, 54). FSH представляет собой гликопротеин, 

синтезируемый и секретируемый клетками передней доли гипофиза. При 

попадании в кровоток и связывании со специфическим трансмембранным 

рецептором (FSHR), расположенным на клетках мишени, реализуется жиз-

ненно важная роль этого гормона и рецептора в функционировании гонад 

и фертильности (55). Нуклеотидная последовательность гена FSHR курицы 

была определена в 2005 году. Проведен ряд исследований регуляции тран-

скрипции FSHR у млекопитающих, но ее механизм у курицы изучен не до 

конца (56). Различия в экспрессии гена FSHR могут приводить к измене-

ниям показателей яйценоскости, включая возраст снесения первого яйца 

(AFE), общее число яиц и массу яйца у разных пород кур. Кроме того, по-

лиморфизмы в промоторе гена FSHR могут влиять на транскрипцию FSHR 

и сказываться на яйценоскости. Было проведено исследование (57) на двух 

породах кур: Dongxiang — локальная китайская порода с черной окраской 

оперения и кожи, несущая яйца с голубой скорлупой (58), скорость роста 

и яйценоскость снижены (59); Suken — китайская порода с желтой окрас-

кой оперения, клюва и когтей (60), цикл яйцекладки примерно 268 сут с 

пиком в течение 40 сут. Методом PCR-RFLP были обнаружены пять нук-

леотидных полиморфизмов в промоторе гена FSHR, включая 200 п.н. indel 

в 869, C1684T, C1608T, G368A и T238A, связанных с признаками яй-

ценоскости как у породы Dongxiang, так и у Suken. Возраст снесения пер-

вого яйца у кур Suken достоверно различался (р < 0,01) в зависимости от 

генотипа по indel 869. В птицеводстве число яиц, снесенных за 43 нед 

жизни, обычно служит эффективным показателем общей яйценоскости 

(61). По SNP C1684T у кур Dongxiang с генотипом CC число снесенных 

яиц в возрасте 43 нед было больше, чем у особей с генотипом TC (р < 0,05), 

тогда как у кур Suken, наоборот, для генотипа TC показатель AFE был 

выше, чем для генотипа CC (р < 0,05). По показателю AFE у кур породы 
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Suken генотип CC по SNP C1608T превосходил генотип TC (р < 0,05), а 

генотип AG по SNP G368A — генотип GG (р < 0,05). В общей сложности 

в этом исследовании (57) было обнаружено пять полиморфизмов промотор-

ной области FSHR и определена их связь с яйценоскостью за 43 нед жизни 

и с возрастом снесения первого яйца. 

Рост и размножение, которые находятся под контролем множества 

генов, — это два экономически наиболее важных признака для птицевод-

ства. Интеграция новейших технологий, идентификация родственных генов 

и раскрытие молекулярных механизмов, управляющих их активностью, дает 

возможность для более эффективного отбора цыплят по скорости роста и 

репродуктивным показателям (62-64). QTL (quantitative trait loci, локусы ко-

личественных признаков), связанные с ростом цыплят и репродуктивными 

показателями (масса тела и возраст снесения первого яйца), — предмет изу-

чения в последние десятилетия (65, 66). Идентификация и использование 

потенциальных генов-кандидатов и QTL, оказывающих значительное вли-

яние на экономически значимые признаки, становятся все более важными 

в программах селекции и разведения птицы (67-71). 

Селекция привела к повышению скорости роста и выхода грудных 

мышц у бройлеров. Однако при этом возникли физиологические нарушения, 

приводящие к увеличению жироотложения и ухудшению скелета птицы (72). 

Для одновременного улучшения продуктивных и физиологических характе-

ристик могут быть полезны молекулярные маркеры, связанные с одним или 

обоими наборами признаков. Инсулиноподобные факторы роста IGF (insulin 

like growth factor) — это семейство полипептидных гормонов, по структуре 

сходных с инсулином и обладающих множеством метаболических и анабо-

лических функций (73). IGF-I и IGF-II стимулируют пролиферацию, диф-

ференцировку и метаболизм миогенных клеточных линий у разных видов 

(74, 75). Сообщалось, что гены IGF влияют на скорость роста, регулируют 

рост мышечной ткани у цыплят (76-78).  

Полученные позже данные (79-82) показывают, что IGF1 является 

позиционным геном-кандидатом, участвующим в контроле роста и отложе-

ния жира у кур. Исследование, выполненное на 713 особях двух кроссов 

кур — яичного (392 гол.) и мясного (321 гол.), выявило статистически зна-

чимые ассоциации однонуклеотидного полиморфизма в промоторе гена 

IGF1 с большинством изученных признаков (авторы анализировали ско-

рость роста, состав тела, состояние скелета и физиологические характери-

стики) (83). 

Состояние костяка становится все более важным как для бройлеров, 

так и для несушек. Показано, что генотип играет ключевую роль в целост-

ности костей, но пока мало что известно о том, какова архитектура генети-

ческой основы этого признака (84). S. Jansen с соавт. (85) по результатам 

изучения генов, связанных с прочностью костей на разрыв и их минерали-

зацией у кур-несушек, отобрали 16 генов-кандидатов и оценили эффекты 

490745 SNP-маркеров (85). Идентифицированные гены и SNP были свя-

заны с прочностью костей. Авторы также выявили гены, имеющие решаю-

щее значение для целостности кости. Механизмы участия этих генов в фор-

мировании костной системы требуют дальнейшего изучения с целью их ис-

пользования для уменьшения костных нарушений у кур-несушек (85). 

Показатели качества мяса относятся к экономически значимым при-

знакам. В мясе птицы и птицепродуктах высокое содержание питательных 

веществ сочетается с относительно низкой калорийностью, но при этом по-

требительские свойства полученных продуктов зависят от условий на всех 
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этапах разведения птицы (начиная с оплодотворенного яйца) и перера-

ботки сырья (86-88). 

Основные характеристики качества мяса, представляющие интерес 
и поддающиеся количественной оценке (например, рН, влагоудерживаю-
щая способность, цвет мяса), в совокупности стали критериями отбора в 
программах разведения и селекции кур (89). Однако улучшить эти каче-
ственные показатели с помощью традиционных методов селекции сложно, 
поскольку соответствующие измерения занимают много времени и требуют 
убоя птицы, что существенно увеличивает интервал между поколениями и 
замедляет общий генетический прогресс (90). Тем не менее оценки насле-
дуемости качественных характеристик мяса (h2 в пределах 0,35-0,81) указы-
вают на то, что генетический отбор служит наиболее эффективным инстру-
ментом для улучшения качества мяса бройлеров (91). Поэтому очень важно 
понимать генетическую и молекулярную основу признаков, связанных с ка-
чеством мяса птицы. Они считаются сложными количественными призна-
ками и контролируются множеством генов. Исследования показали, что ген 
белка, связывающего жирные кислоты (FABP, fatty acid binding protein), иг-
рает важную роль в улучшении общего качества мяса (92). Ген CAPN1 
(micromolar calcium-activated neutral protease) оказался в значительной сте-
пени связанным с нежностью и другими качественными признаками мяса 
(93), а SNP V315M в гене PRKAG3 (protein kinase AMP-activated non-catalytic 
subunit gamma 3) — с влагоудерживающей способностью мяса (94). В не-
скольких исследованиях, проведенных на разных животных, в том числе на 
птице, показано, что PHKG1 (phosphorylase kinase catalytic subunit gamma 1) 
является геном-кандидатом, влияющим на качественные характеристики 
мяса (95-97). Был изучен эффект однонуклеотидных полиморфизмов в гене 
PHKG1 в отношении признаков, связанные с качеством мяса у кур локаль-
ной породы Chinese Ningdu yellow, проанализированы ассоциации между 
полиморфизмами гена PHKG1 и качеством мяса, характеристиками тушки 
китайских желтых цыплят. Выявлены значимые ассоциации SNP маркера 
rs15845448 с 17 изученными признаками, и этот маркер может быть включен 
в программы селекции породы Chinese Ningdu yellow (98).  

Информация о генах-кандидатах, однонуклеотидный полиморфизм 

в которых статистически значимо ассоциирован с хозяйственно ценными 

признаками у кур, обобщена в таблице. 

Гены-кандидаты и SNP, связанные с хозяйственно ценными признаками у кур 

Ген Функции 

Хозяйственно ценные  

признаки, связанные с SNP  

в генах-кандидатах  
NCAPG  

(Non-SMC condensin I complex, 

subunit G) 

Ген конденсина (не-SMC субъеди-

ница CAP-G комплекса конден-

сина I) 

Конденсины представляют собой 

субьединичные белковые ком-

плексы, играющие фундаменталь-

ную роль в структурной и функ-

циональной организации хромо-

сом, конденсины I и II участвуют 

в регуляции экспрессии генов,  

рекомбинации и репарации 

Яичная продуктивность (17), масса 

и толщина скорлупы яйца (12, 13, 

16, 17) 

LCORL  

Ligand dependent nuclear receptor 

corepressor-like 

Лигандзависимый ядерный  

рецептор, подобный корепрессору 

Один из ключевых генов, опреде-

ляющих особенности массы тела у 

позвоночных 

Живая масса кур (10) 

GRB14  

growth receptor binding 14 

Рецептор фактора роста 14 

Ген, который кодирует белок, свя-

зывающий рецептор фактора ро-

ста. У человека и млекопитающих 

мРНК GRB14 экспрессируется на 

высоком уровне в яичниках, печени, 

почках, скелетных мышцах и др. 

Развитие и функция яичников (35) 
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Продолжение таблицы 

GALNT1  
UDP-N-acetyl-alpha-D-galactosa-
mine: a polypeptide of N-acetylgalac-
tosaminyltransferase 1 
UDP-N-ацетил-альфа-D-галак-
тозамин: полипептид N-ацетилга-
лактозаминилтрансферазы1 

Обеспечивает нормальные функ-
ции яичника. Характеристика 
этого гена у кур до сих пор неясна, 
и упомянутое исследование — пер-
вым сообщением о том, что его 
полиморфизм связан с качествен-
ными характеристиками яиц 

Развитие и функция яичников, ка-
чественные характеристики яиц 
(35) 

MSX2  
msh homeobox 2, a member of the 
msh homeobox family 
Ген гомеобоксного протеина, член 
семейства генов гомеобокса мы-
шечного сегмента 

Экспрессируется во многих эм-
бриональных тканях. У цыпленка 
экспрессируется в апикальном эк-
тодермальном гребне и эктодерме 
генитального бугорка, играет ре-
шающую роль в росте и формиро-
вании мезодермы конечностей 

Эмбриональное развитие, развитие 
яичников, качество яиц (41) 

RHOA  
Small GTPase of the ras homologue 
(Rho) family 
Ген малой GTPase из семейства 
гомологов ras (Rho). 

Молекулярные переключатели, 
контролирующие широкий спектр 
клеточных функций — реоргани-
зацию цитоскелета, подвижность 
клеток и экспрессию генов. Сиг-
нальная система RHOA играет 
роль в модуляции волокон акти-
нового стресса и хондрогенезе 

Рост тела, окраска яичной скор-
лупы, качество яиц на поздних 
стадиях яйцекладки (41) 

SDF4  
Stromal cell derived factor 4 
Фактор 4 стромальных клеток 

Его ортолог у человека известен 
как Cab45. Регулирует миграцию 
клеток с помощью различных мо-
лекулярных механизмов 

Цвет яичной скорлупы (41) 

TNFRSF4  
Tumor Necrosis Factor Receptor 
Superfamily, Member 4 
Член суперсемейства рецепторов 
фактора некроза опухоли TNF4 

TNFRSF4 может быть использован 
для специфической модуляции 
экспрессии других генов, которые 
непосредственно стимулируют ак-
тивность эффекторных Т-клеток 

Цвет яичной скорлупы (41) 

RAPGEF6  
Rap guanine nucleotide exchange fac-
tor 6 
Фактор обмена нуклеотида  
гуанина Rap 6 

Играет фундаментальную роль в 
сперматогенезе, что указывает на 
то, что RAPGEF6 необходим для 
репродуктивного развития 

Яйценоскость на поздней стадии 
яйцекладки (44) 

PRL  
Prolactin 
Ген пролактина  

Один из гормонов ацидофильных 
клеток передней доли гипофиза. 
Почти все известные функции 
связаны с размножением 

Регуляция яйцекладки. Играет ре-
шающую роль в возникновении и 
поддержании инстинкта насижива-
ния (41, 45) 

DRD1  
Dopamine D1 receptor gene 
Ген рецептора D1 дофамина 
DRD5 
Dopamine D5 receptor gene 
Ген рецептора D5 дофамина 

У птиц дофамин участвует как в 
стимулировании, так и в ингиби-
ровании секреции пролактина 

Яйценоскость, выводимость яиц 
(49, 50, 51) 

VIPR1  
Vasoactive intestinal peptide receptor-1 
Ген рецептора вазоактивного ки-
шечного пептида-1 

Вазоактивный кишечный пептид 
(VIP)-релизинг-фактор гормона 
пролактина у птиц 

Инстинкт насиживания, выводи-
мость яиц, яйценоскость (52) 

FSH  
Follicle-stimulating hormone gene 
Ген фолликулостимулирующего 
гормона 
FSHR 
Follicle-stimulating hormone receptor 
gene 
Ген рецептора фолликулостимули-
рующего гормона 

Функции гонад и фертильности  Яйценоскость кур, возраст снесе-
ния первого яйца (55, 57) 

IGF1, IGF2 
Insulin-like growth factors I and II 
Инсулиноподобные факторы роста 
I и II 

Пролиферация, дифференцировка, 
метаболизм миогенных клеточных 
линий 

Рост мышечной ткани у цыплят 
(76-78), рост и отложение жира у 
кур (79-82), рост, состав тела, со-
стояние скелета (83) 

FABP  
Fatty acid binding protein gene 
Ген белка, связывающего жирные 
кислоты  

Участие в метаболизме липидов, 
транспорте жирных кислот на 
промежуточных стадиях адипоге-
неза и отложении жира 

Качество мяса (92) 

CAPN1  
Micromolar calcium-activated neutral 
protease gene 
Микромолярный активируемый 
кальцием ген нейтральной протеазы 

Кальпаины (внутриклеточные 
Ca2+-зависимые цистеиновые про-
теазы) (EC 3.4.22.17) участвуют в 
росте и развитии мышц. CAPN1 
разрушает миофибриллярные 
белки и, по-видимому, является 
основным ферментом в процессе 
размягчения post mortem 

Качественные признаки мяса, 
главным образом по нежности (93) 
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Продолжение таблицы 

PRKAG3 
5'-AMP-Activated Protein Kinase 

Gamma 3 Subunit gene 

Ген 3-гамма субъединицы 5'-АМФ-

активированной протеинкиназы 

(АМФК) 

Контроль энергетического баланса 

клетки, 3-гамма субъединица 

АМФК может связать 3 молекулы 

АМФ, одна из них постоянно свя-

зана с белком вне зависимости от 

энергетического статуса клетки. 

Имеет сродство к ядру 

Качественные характеристики 

мяса, его влагоудерживающая спо-

собность (94) 

PHKG1  

Phosphorylase Kinase Catalytic Subu-

nit Gamma 1 gene 

Ген каталитической субъединицы 

гамма 1 киназы фосфорилазы 

Член семейства генов протеинки-

наз Ser/Thr, кодирует белок с од-

ним протеинкиназным доменом и 

двумя кальмодулинсвязывающими 

доменами. Белок является катали-

тическим элементом 16-субъеди-

ничного протеинкиназного ком-

плекса, состоящего из четырех ти-

пов субъединиц в эквимолярных 

соотношениях  

Качество мяса, цвет мяса (98) 

 

Таким образом, геномные подходы в селекции промышленных и ло-
кальных пород кур могут значительно ускорить селекционный прогресс как 
при выведении тяжелых кроссов, ориентированных на выход мясной про-
дукции, так и при сохранении высоких показателей яичной продуктивно-
сти в родительских стадах. Расшифровка генома курицы означала огром-
ное продвижение в научных исследованиях по генетике и селекции домаш-
ней птицы (99, 100), но для более полного и глубокого понимания механиз-
мов контроля желательных признаков эти работы необходимо продолжать. 

Итак, благодаря совершенствованию геномных методов, исследова-

тели получили возможность анализировать особенности геномов домашней 

птицы, которые непосредственно подтверждают ее генетический потенциал 

и влияют на хозяйственно значимые показатели. Требуется обезопасить оте-

чественный генофонд кур от распространения генетических заболеваний и 

сохранить уровень индивидуальной и групповой гетерозиготности при раз-

ведении и селекции российских популяций и пород. В настоящее время 

активно осуществляется генотипирование пород кур мясного, яичного и 

комбинированного направлений продуктивности. Накоплен значительный 

объем информации по одиночным нуклеотидным полиморфизмам (SNP), 

ассоциированным с продуктивностью у кур локальных и некоторых ком-

мерческих пород в разные периоды продуктивного цикла. Согласно имею-

щимся данным, одиночный нуклеотидный полиморфизм влияет на эконо-

мически значимые признаки кур, а SNP маркеры могут быть использованы 

при разработке селекционно-генетических программ в птицеводстве.  
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A b s t r a c t  
 

Economically useful traits of chickens associated with productivity are inherited polygen-

ically. With the discovery of numerous DNA regions characterized by single nucleotide polymorphism 

(SNP) and the development of modern genomic technologies, a detailed assessment of the results of 

breeding in poultry farming has become possible to successfully predict the effect of breeding (L. Wang 

et al., 2011; C.M. Seabury et al., 2017). This review summarizes data on genes and SNP markers used 

in domestic chicken breeding and describes new polymorphic allelic variants in genes that are associ-

ated with integrated productivity indicators in chickens from the world gene pool. In Russia, domestic 

meat, egg and dual-purpose chicken breeds are currently subjected to thorough genotyping. Polymor-

phic variants of key genes LCORL (ligand dependent nuclear receptor core-pressor-like) and NCAPG 

(non-SMC condensin I complex, subunit G) that affect egg-laying performance has been found. Differ-

ences in SNP between egg and meat and egg and decorative chickens were revealed (T.A. Larkina et 

al., 2021). For the NCAPG gene, a significant association of rs14991030 alleles with shell weight, 

percentage of shell weight to egg weight, and shell thickness was identified (O.Yu. Barkova et al., 

2016). In Russian White chickens, single nucleotide polymorphisms of the dysferlin gene (DYSF) were 

identified and their association with economically valuable traits was studied (O.Yu. Barkova et al., 

2021). For safe breeding and selection of chicken populations and breeds, it important to prevent the 

spreading of genetic diseases and to ensure the maintenance of heterozygosity of the domestic gene 

pool. In the Smena 8 broiler meat cross line B5, typing SNPs in the DMA, RACK1, and CD1B genes 

responsible for a higher IgY titer revealed the fixation of an allele of a lower IgY titer at the 

Gga_rs15788237 locus and the predominance of an unfavorable allele at the Gga_rs15788101 locus 

and a favorable allele at the Gga17_rs160 locus.  Changes in the Gga_rs16057130 and Gga_rs15788101 

loci in the B5 broiler line bred at Smena State Breeding Center (Moscow Province) are most likely 

associated with selection for productivity traits (А.М. Borodin et al., 2020). Poultry genome studies 

are currently focused on analyzing large datasets across several generations to find associations (GWAS, 

genome-wide association studies) between SNPs and economically important traits such as growth 

rate, egg quantity and quality, meat and fat deposition. (A. Wolc, 2014; S.K. Zhu et al., 2014; 

J.H. Ouyang et al., 2008). Genome-wide genotyping using a high-density SNP array revealed candidate 

genes GRB14 and GALNT1 whose single nucleotide polymorphisms had statistically significant associ-

ations with egg production and egg quality parameters, including egg weight, eggshell weight, yolk 

weight, eggshell thickness and strength, albumen height and Haugh value for hens aged 40-60 weeks 

(W. Liu et al., 2011). GWAS analysis identified candidate genes ZAR1, STARD13, ACER1b, ACSBG2, 

and DHRS12 which were associated with the weight of yolk, follicles, and ovaries of hens from the 

beginning of oviposition to 72 weeks of age. As estimated by SNP analysis, the heritability was mod-

erate for yolk weight (h2 of 0.25-0.38) and relatively low for follicle weight (h2 = 0.16) and ovary 

weight (h2 = 0.20) (C. Sun et al., 2015). Two genes, MSX2 and DRD1 are associated with embryonic 

and ovarian development and contain significant SNPs associated with egg quality, i,e,, height of 

albumen and Haugh value. Three genes, the RHOA, SDF4, and TNFRSF4 have been identified as 

candidate genes for eggshell coloration (Z. Liu et al., 2018). It has been reported (S.A. Azmal et al., 

2019) that in the Chinese chicken breed Jing Hong, SNPs in the RAPGEF6 gene are associated with 

the egg laying rate during late oviposition. Several studies support the notion of dopamine involvement 

in the regulation of egg production in birds. Four SNPs (G+123A, T+198C, G+1065A, C+1107T) in 

dopamine receptor gene (DRD1) were found which significantly affect the age of the first oviposition 

(it characterizes the rate of puberty of hens), the weight of the first egg and the yield of standard eggs 

(H. Xu et al., 2010). The VIP (receptor for vasoactive intestinal peptide-1) gene polymorphisms are 

associated with brooding instinct and egg production rate (M. Zhou et al., 2010). X. Li et al., (2019) 

found five polymorphisms in the promoter region of the FSHR (follicle-stimulating hormone receptor) 

gene and determined their association with the total egg production for 43 weeks of life and with the 

age of laying the first egg. H. Zhou et al. (2005) found significant associations of single nucleotide 

polymorphism in the IGF1 (insulin-like growth factor 1) gene promoter with growth rate, body com-

position, skeletal condition and physiological parameters of chickens. Meat quality is due to a complex 

of quantitative traits and is controlled by multiple genes such as FABP (fatty acid binding protein) 

(K.H. Cho et al., 2011), CAPN1 (micromolar calcium activated neutral protease gene) (J.T. Shu et 

al., 2015), PRKAG3 (protein kinase AMP-activated non-catalytic subunit gamma 3) (Y. Yang et al., 

2016). The identified statistically significant associations of single nucleotide polymorphisms with eco-

nomically important traits can be used in poultry breeding and selection programs. 
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