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РЕФЕРАТ 
Гомозиготные районы в геноме являются маркерами регионов, испытываю-
щих селекционное давление. Предположительно в этих регионах находятся 
гены, отвечающие за проявление целевых признаков отбора. В нашей работе 
было проведено полногеномное генотипирование с 30-кратным покрытием 
ДНК, выделенной из крови кур породы китайская шелковая (n=20), содержа-

щихся в ЦКП «Генетическая коллекция редких и исчезающих пород кур» (ВНИИГРЖ, г. 
Санкт-Петербург - Пушкин). Цель данного исследования – выявление в исследуемой 
выборке регионов гомозиготности с поиском в этих регионах генов, связанных с адапта-
ционными свойствами и иммунной резистентностью.   После фильтрации в анализе ис-
пользовались 10593367 SNP.  Обнаружены гомозиготные районы на первой, третьей, 
четвертой, седьмой и девятой хромосомах. Выявлено 9 регионов, которые суммарно 
содержат 40 генов.  Нами были аннотированы 25 генов, из которых в текущем исследо-
вании будут рассмотрены гены, которые прямо или опосредовано оказывают влияние на 
адаптационные свойства кур и иммунный ответ: ген HAAO, на хромосоме 3; гены 
ATP5G3, ATF2, WIPF1, SCRN3, CIR1, OLA1 на хромосоме 7. Функциональная аннотация 
этих генов показала их связь с адаптивными и физиологическими процессами у кур. Ген 

https://rscf.ru/project/24-16-00174/
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HAAO выполняет ряд функций, среди которых реакция на тепловой стресс. Гены ATF2, 
ATP5G3, OLA1, WIPF1, SCRN3 и CIR1 формируют район, связанный со стресс-
реактивностью, иммунным ответом, митохондриальной функцией и клеточным гомео-
стазом. Эти гены регулируют энергетический обмен, окислительный стресс, воспали-
тельные сигналы, заживление тканей и межклеточную коммуникацию. Совокупно они 
отражают значимость метаболической устойчивости, иммунной защиты и стресс-
адаптации для фенотипических особенностей изучаемой популяции. Предположительно, 
гомозиготное состояние вышеперечисленных генов имеет влияние на выносливость и 
высокую приспособленность к разным условиям жизни китайских шелковых кур. 

ВВЕДЕНИЕ / INTRODUCTION 
Селекция в искусственно сформиро-

ванных популяциях направлена на за-
крепление хозяйственно значимых фено-
типов, однако её последствия наиболее 
отчетливо проявляются на уровне генома. 
Одним из наиболее информативных ин-
дикаторов селекционного давления явля-
ются районы гомозиготности (runs of ho-
mozygosity, ROH), которые отражают 
историю инбридинга и могут включать 
гены, связанные с характерными призна-
ками изучаемой породы [1-3]. Считается, 
что протяжённость ROH-фрагментов от-
ражает давность формирования гомози-
готных участков: длинные регионы сви-
детельствуют о недавнем инбридинге, 
тогда как короткие указывают на более 
древние события [4]. Для китайских шел-
ковых кур характерны сниженное генети-
ческое разнообразие и высокий уровень 
инбридинга, проявляющиеся в большом 
количестве ROH разной длины [5]. Эта 
порода известна со времён Китая XII века 
и обладает рядом уникальных признаков 
— пушистым оперением без крючков, 
напоминающим кошачий мех, оперенны-
ми голенями, полидактилией и выражен-
ной гиперпигментацией тканей. Особен-
ности меланиновой пигментации связаны 
с повышенным содержанием белка в 
мышцах и низким уровнем жира, а также 
с антиоксидантными и глюкозосвязываю-
щими свойствами мяса [5-6]. Специфиче-
ской особенностью породы является 
«шелковистое» оперение, которое харак-
теризуется нарушением аппарата сцепле-
ния крючков и бородок пера [7].  Был 
идентифицирован кандидатный ген 
PDSS2, влияющий на структуру пера [8]. 
К характеристикам породы также отно-

сятся такие морфологические особенно-
сти, как полидактилия. Ранее был иденти-
фицирован кандидатный ген LMBR1, вли-
яющий на этот признак у кур [9].  

Разнообразие фенотипических и фи-
зиологических свойств делает китайских 
шелковых кур ценным объектом для изу-
чения генетических механизмов пигмен-
тации, адаптации и метаболизма [10–11].  

Цель настоящего исследования - вы-
явление ROH-регионов в геноме китай-
ских шелковых кур и поиск генов, потен-
циально связанных с адаптационными 
свойствами и иммунным ответом. 

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ /  
MATERIALS AND METHODS 

У кур, породы китайская шелковая в 
возрасте 52 недель были отобраны образ-
цы крови из подкрыльцовой вены (n=20). 
Выделение ДНК проводилось стандарт-
ным методом с использованием феноль-
ной экстракции. Чистоту и концентрацию 
ДНК образцов оценивали на спектрофо-
тометре NanoDrop 2000c (Thermofisher 
Scientific Inc., США).  

Образцы с хорошим качеством ДНК 
направлялись на полногеномное секвени-
рование с 30-кратным покрытием. В ре-
зультате было детектировано 11788716 
SNP. Оценку качества и фильтрации ри-
дов проводили в программах FastQC и 
FastP. В качестве референсного генома 
был взят геном из международной базы 
Ensembl Gal-
lus_gallus_gca000002315v5.GRCg6a.  

Для фильтрации SNP использовались 
параметры: --maf 0.05, --geno 0.02, --hwa 
0.0001, в результате чего в анализе оста-
лось 10 593 367 SNP. Для исключения 
влияния пола, исключались SNP на поло-
вых хромосомах.  
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Анализ ROH-регионов проводили при 
помощи программного обеспечения 
PLINK 1.9 и пакета detectRuns в среде 
программирования R по следующим па-
раметрам: размер окна – 150 SNPs; порог 
перекрытия окна – 0,1; минимальное ко-
личество SNPs в регионе – 200; макси-
мальное количество гетерозиготных SNPs 
в окне – 1. Границы выявленных ROH-
регионов определяли по сборке референс-
ного генома GRCg6a. Для обнаружения 
перспективных генов-кандидатов прово-
дили аннотирование генов в рамках обна-
руженных районов в геномном браузере 
Ensembl.  

РЕЗУЛЬТАТЫ / RESULTS 
В результате полногеномного поиска 

ассоциаций у кур породы китайская шел-
ковая обнаружены гомозиготные районы 
на первой, третьей, четвертой, седьмой и 
девятой хромосомах. В общей сложности 
в этих ROH-регионах сосредоточены 40 
генов, из которых аннотированы 25 и 
представлены в таблице 1. 

На первой хромосоме ген FBXO18 
участвует в поддержании целостности 
генома, действуя как антирекомбиноген-
ная хеликаза, что можно отнести к про-
цессам гомеостаза и адаптации. Однако, 
исследований, подтверждающих его вли-
яние на способность к адаптации у птиц, 
не было обнаружено.  

В ROH-регионе третьей хромосомы 
был аннотирован ген HAAO. Ген HAAO 
вовлечен в метаболизм триптофана и 
участвует у птиц в синтезе хинолиновой 
кислоты (QUIN) из 3-
гидроксиантраниловой кислоты, необхо-
димой для поддержки иммунной системы 
и нормального функционирования нерв-
ной системы. Ген HAAO необходим для 
синтеза НАД 
(никотинамидадениндинуклеотида) – 
критически значимого кофермента для 
энергетического метаболизма, включен-
ного почти во все метаболические пути, 
связанные с выработкой энергии. Дей-
ствие НАД у птиц способствует адапта-
ции к жарким климатическим условиям 
[12]. В других исследованиях в ответ на 
тепловой стресс транскриптомный про-

филь печени бройлеров показал повы-
шенный уровень экспрессии HAAO, что 
являлось следствием повышенного мета-
болизма триптофана и производства ниа-
цина [13]. Также фермент HAAO регули-
рует содержание промежуточного трип-
тофанового соединения – 5-
гидроксииндола, что приводит к образо-
ванию более интенсивной желтой окрас-
ки абдоминального жира у кур. [14]. 

В гомозиготном регионе седьмой хро-
мосомы выявлен пул генов, участвующих 
в регуляции иммунной системы. Иммуно-
модулирующими функциями обладают 
белковые продукты гена ATF2, которые 
участвуют в иммунном ответе, реагируя 
на стресс-индуцированные изменения 
экспрессии генов [15-16]. Транскрипци-
онно неактивный вариант ATF2 способен 
вызывать меланогенез у человека, при 
этом данный ген у китайской шелковой 
породы кур может быть связан с темным 
окрасом мяса и кожи [17]. В иммунный 
ответ у кур также может быть вовлечен 
ген ATP5G3 [18], хотя данный ген глав-
ным образом обеспечивает синтез АТФ, 
так как кодирует субъединицу митохон-
дриальной АТФ-синтазы, что критически 
важно для энергоснабжения клеток, осо-
бенно в условиях иммунной активации 
[19-20]. Ген OLA1, также связанный с 
митохондриальной функцией, регулирует 
клеточный ответ на окислительный 
стресс, влияет на пролиферацию и мигра-
цию эндотелиальных и гладкомышечных 
клеток аорты [21-22]. Косвенное участие 
в иммунитете птиц также имеет ген 
WIPF1, который главным образом участ-
вует в организации актинового цитоске-
лета, но одновременно с этим влияет на 
развитие тканей и заживление ран [23-
24]. SCRN3 регулируется воспалительны-
ми сигналами и участвует в белковой сор-
тировке [25-26]. Экспрессия гена SCRN3 
регулируется провоспалительными сиг-
нальными путями, а белковый продукт 
SCRN3 участвует в тепловой ноцицеп-
ции, что подразумевает физиологический 
механизм восприятия, передачи и обра-
ботки сигналов, поступающих на сенсор-
ные рецепторы боли. [25-26].  Мутантный 
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вариант гена CIR1 демонстрирует зависи-
мую от салициловой кислоты экспрессию 
защитных генов и повышенную устойчи-
вость к биотрофным патогенам [27]. Ос-
новная же функция CIR1 - участие в пути 

межклеточной коммуникации - Notch, 
который запускает плейотропные эффек-
ты и влияет на регуляцию генов в контек-
сте роста и развития клетки [28]. 

Таблица 1 – Найденные локусы генов в соответствии с указанной  
хромосомой и районом их расположения 

Chr Регион Идентификаторы генов 

GGA1 
1642728-
1744426 

ENSGALT00000008153, FBXO18, ANKRD16, GDI1, TASOR2, 
ENSGALT00000053060 

GGA3 

108318347-
108543422 

Не обнаружены 

37471654-
37550492 

RYR2, gga-mir-135b 

33332041-
33383830 

Не обнаружены 

24173262 - 
24252795 

HAAO (3-hydroxyanthranilate 3,4-dioxygenase), 
ENSGALG00000052550 

GGA4 

6235738-
62489447 

Не обнаружены 

63720064 - 
64060662 

TUSC3, ENSGALG00000053101, ENSGALG00000048353, 
SGCZ, gga-mir-383 

GGA7 
16518016-
16977688 

ENSGALG00000048418, ATP5G3 (ATP synthase, H+ trans-
porting, mitochondrial Fo complex subunit C3), ATF2 

(activating transcription factor 2), ENSGALG00000026082, 
CHN1 (chimerin 1), gga-mir-1570, CHRNA1(cholinergic re-
ceptor nicotinic alpha 1 subunit), WIPF1 (WAS/WASL inter-
acting protein family member 1), GPR155 (WAS/WASL inter-
acting protein family member 1), SCRN3 (secernin 3), CIR1 

(corepressor interacting with RBPJ, 1), SP9 (Sp9 transcription 
factor), OLA1 (Obg like ATPase 1) 

GGA9 
205119430 -

20921299 

ENSGALG00000009458, gga-mir-551, 
ENSGALG00000048084, GOLIM4, ENSGALG00000009468, 
PDCD10, ENSGALG00000052998, ENSGALG00000054350, 

ENSGALG00000028207, ENSGALG00000049546, 
ENSGALG00000051084, ENSGALG00000048817 

Примечание: Жирным шрифтом обозначены гены-кандидаты иммунной устойчи-
вости и влияющие на адаптацию к условиям внешней среды; Chr-хромосома. 

ВЫВОДЫ / CONCLUSION 
В ходе анализа данных полногеном-

ного генотипирования, проведенного на 
ДНК кур породы китайская шелковая, 
разводимых в рамках ЦКП «Генетическая 
коллекция редких и исчезающих пород 
кур» (ВНИИГРЖ, г. Санкт-Петербург – 
Пушкин) обнаружены гомозиготные рай-
оны на первой, третьей, четвертой, седь-
мой и девятой хромосомах. Выявлено 9 

регионов гомозиготности, три из них не 
содержат гены.  Всего в данных регионах 
было аннотировано 25 генов. Из них к 
генам, которые опосредовано оказывают 
влияние на адаптационные свойства кур и 
иммунный ответ на хромосоме 3 обнару-
жен ген HAAO; на хромосоме 7 - гены 
ATF2, ATP5G3, OLA1, WIPF1, SCRN3 и 
CIR1. Учитывая, что регионы гомозигот-
ности находятся под селекционным дав-
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лением, можно предположить, что у ки-
тайских шелковых кур произошло накоп-
ление данных генов, что способствовало 
их высокой приспособленности к разным 
условиям жизни.  
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ABSTRACT 

Homozygous regions in the genome 
serve as markers of areas under selective 
pressure. These regions likely harbor genes 
responsible for key production traits targeted 
in breeding programs. For this study, we 
performed whole-genome genotyping at 
30×coverage on DNA extracted from blood 
samples of Chinese Silkie chickens (n=20) 
maintained at the Center for Genetic Collec-
tions of Rare and Endangered Chicken 

Breeds (Pushkin, St. Petersburg, Russia). 
Our aim was to identify runs of homozygosi-
ty (ROH) in this population and pinpoint 
genes within them that relate to adaptive 
traits and immune resilience. After quality 
filtering, we analyzed 10,593,367 SNPs. We 
detected ROH on chromosomes 1, 3, 4, 7, 
and 9, encompassing nine regions that col-
lectively contain 40 genes. Of these, we an-
notated 25 genes; here, we focus on those 
that directly or indirectly influence adaptive 
capacity and immune responses in chickens: 
HAAO gene on chromosome 3, and 
ATP5G3, ATF2, WIPF1, SCRN3, CIR1, and 
OLA1 genes on chromosome 7. Functional 
annotation links these genes to adaptive and 
physiological processes in chickens. The 
HAAO gene contributes to multiple roles, 
including the heat stress response. Mean-
while, ATF2, ATP5G3, OLA1, WIPF1, 
SCRN3, and CIR1 form a cluster associated 
with stress reactivity, immune function, mi-
tochondrial activity, and cellular homeosta-
sis. Together, they modulate energy metabo-
lism, oxidative stress, inflammatory signal-
ing, tissue repair, and intercellular communi-
cation. This gene set underscores the im-
portance of metabolic robustness, immune 
defense, and stress adaptation to the distinc-
tive phenotype of the Chinese Silkie popula-
tion. We posit that homozygosity at these 
loci enhances the breed's hardiness and 
adaptability across diverse rearing condi-
tions. 
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