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Проведён анализ встречаемости мутации G2032A MX гена в популяциях кур пород 

плимутрок белый (линия Г-2), Род-айленд красный (линия 38), полтавская глинистая (ли-
ния 14) и борковская барвистая (линия A). Показано, что Mx ген является полиморфным во 
всех изученных популяциях кур. Частоты аллелей A и G в линии Г-2 составили 0,21 и 0,79, 
в линии 38 – 0,125 и 0,875, в линии 14 – 0,14 и 0,86, в линии A – 0,375 и 0,625 соответ-
ственно. 
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The analysis of the occurrence of G2032A mutation in the MX gene in populations of White 

Plymoth Breed of chicken (line G-2), Rhode Island Red (line 38), Poltava Clay (line 14) and 
Borkovskaya Barvistaya (line A) was studied.  It is shown that the MX gene was polymorphic in 
all studied chicken populations. Frequencies of alleles A and G in the line G-2 were 0.21 and 0.79; 
line 38 – 0.125 and 0.875; line 14 – 0.14 and 0.86; line A – 0.375 and 0.625 respectively. 
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Введение. На современном этапе развития птицеводства к одной из 
наиболее актуальных проблем относится генетическая резистентность к 
заболеваниям. Развитие современных молекулярно-генетических техно-
логий позволило оценивать генетическую структуру линий и пород пти-
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цы непосредственно на уровне ДНК, что, в свою очередь, привело к ин-
тенсификации селекционной работы в целом [1]. Особенно актуально 
использование методов маркер-ассоциированной селекции в решении 
вопросов, связанных с генетической устойчивостью к вирусным заболе-
ваниям птицы. К одному из самых перспективных объектов в данном 
направлении относится белок Mx [2, 3]. 

Белок Mx является одним из ключевых компонентов, участвующих в 
ингибировании репликации РНК-содержащих вирусов. Относится к ин-
терферон-индуцируемым белкам (экспрессия индуцируется интерферо-
ном I) [4]. Белок Mx специфичен к РНК-содержащим вирусам, к наибо-
лее известным и имеющим особенное значение для птицеводства, к 
представителям которых относятся вирусы гриппа и болезни Ньюкасла 
[5]. 

Существуют различные полиморфные варианты белка Mx, некото-
рые из которых имеют приоритетное значение. Так, например, показано, 
что наличие серина (S) в положении 631 белка Mx (Ser631) приводит к 
угнетению противовирусной активности, в то время как наличие аспара-
гина (N, Asn631) коррелирует с выраженной противовирусной активно-
стью [3]. Выяснено, что вышеописанная мутация (S631N) в белке Mx 
непосредственно вызвана транзицией гуанина в аденин в положении 
2032 (G2032A) Mx гена. Как показали результаты исследований, данная 
транзиция расположена в сайте рестрикции для RsaI, что дало возмож-
ность разработать достаточно простой и удобный метод её определения 
[6]. 

Mx-ген содержит в своем составе 13 экзонов и 12 интронов. Кодиру-
ет белок размером 705 аминокислот. Структура белка достаточно кон-
сервативна у позвоночных. У кур белок Mx расположен преимуще-
ственно в цитоплазме. Именно непосредственное взаимодействие моле-
кулы с компонентами инфекционного агента и лежит в основе противо-
вирусной активности протеина [7]. 

В связи с высоким приоритетом исследований в области генетиче-
ской резистентности к вирусным заболеваниям, в первую очередь к ви-
русу гриппа, в различных странах проведены исследования по монито-
рингу мутации S631N в разных породах кур – от коммерческих высоко-
продуктивных линий до нативных популяций [8, 9, 10]. Показана высо-
кая вариабельность Mx гена по данной мутации в популяциях кур раз-
личных пород разных направлений продуктивности [5, 11]. Определение 
частоты встречаемости мутации S631N даёт возможность проведения 
направленной селекционной работы с целью получения потомства с же-
лательными генотипами, изучения связи аллелей Asn631 и Ser631 с по-
казателями продуктивности и, непосредственно, резистентности к за-
болеваниям. Подобные работы проводятся и на других видах птицы, 
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что дополнительно подчёркивает актуальность данной работы [7, 12]. 
Таким образом, учитывая все вышеизложенное, цель наших исследо-

ваний – анализ встречаемости мутации G2032A Mx гена в популяциях 
кур украинской селекции. 

Материал и методика исследований. Исследования проводили в 
лаборатории профилактики заболеваний птицы и молекулярной диагно-
стики Государственной опытной станции птицеводства Национальной 
академии аграрных наук Украины. 

Для проведения исследований была использована птица украинской 
селекции – куры яичного направления продуктивности, линия A, поро-
ды борковская барвистая; яично-мясного направления продуктивности – 
линия 14 породы полтавская глинистая и линия 38 породы Род-айленд 
красный; мясо-яичного направления продуктивности – линия Г-2 поро-
ды плимутрок белый. Кур содержали в виварии лаборатории и на экспе-
риментальной ферме «Сохранение государственного генофонда птицы» 
Государственной опытной станции птицеводства НААН. В качестве ис-
точника ДНК использовали кровь птицы. 

Кровь отбирали из гребня с помощью скарификатора на стерильную 
фильтровальную бумагу. Каждый образец подсушивали, маркировали и 
индивидуально упаковывали для предотвращения контаминации. Выде-
ление ДНК из опытных образцов проводили с использованием коммер-
ческого набора реагентов «ДНК-сорб-В» («АмплиСенс», Россия). Эф-
фективность выделения ДНК определяли с помощью электрофореза в 
0,7%-ном агарозном геле при 200 V в течение 5 мин. 

Для проведения амплификации использовали следующие праймеры: 
Forward 5'-CCTTCAGCCTGTTTTTCTCCTTTAGGAA-3'; 
Reverse 5'-CAGAGGAATCTGATTGCTCAGGCGTGTA-3' [9]. 
ПЦР проводили с помощью реагентов DreamTaq PCR Master Mix 

(Thermo Scientific) с использованием программируемого термоциклера 
«Терцик» («ДНК-технология», Россия) по соответствующей программе: 
1 цикл − денатурация 94 °C 5 мин; 35 циклов − денатурация 94 °C 45 
сек, отжиг – 60 °C 45 сек, элонгация – 72 °C 60 сек; 1 цикл – финальная 
элонгация – 72 °C 10 мин. Объём реакционной смеси составил 20 µL, 
концентрация праймеров – 0,2 µM соответственно. 

Обработку амплифицированных фрагментов эндонуклеазой ре-
стрикции проводили согласно прилагаемой инструкции (FastDigest, 
Thermo Scientific). Продукты рестрикции разделяли в 3%-ном агароз-
ном геле при напряжении 150 V в течение 40 мин или в 6%-ном по-
лиакриламидном геле при напряжении 300 V в течение 180 мин. Визу-
ализацию проводили с использованием бромистого этидия в ультра-
фиолетовом спектре. Размер рестрикционных фрагментов определяли 
с использованием маркера молекулярных масс М-50. 
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Генотипирование особей проводили посредством сопоставления 
длин рестрикционных фрагментов на электрофореграммах. Генотип 
A/A (Asn631/Asn631) представлен на электрофореграмме в виде фраг-
мента размером 100 п.н., G/G (Ser631/Ser631) – 73 и 27 п.н., A/G 
(Asn631/Ser631) – 100, 73 и 27 п.н. 

На основе полученных данных рассчитывали фактическое (O) и 
теоретическое (E) распределение генотипов, частоты аллелей, соответ-
ствие генетическому равновесию популяции по Харди-Вайнбергу ме-
тодом χ2, фактическую (Ho) и теоретическую (He) гетерозиготность, 
эффективное число аллелей (ne), индекс фиксации Райта (Fis) согласно 
общепринятым методикам [13, 14]. 

Результаты эксперимента и их обсуждение. В результате иссле-
дований выявлен полиморфизм Mx гена во всех опытных популяциях 
кур. Электрофореграмма продуктов рестрикции представлена на ри-
сунке 1. 

 
Рисунок 1 – Электрофореграмма продуктов рестрикции фрагмента  

Mx гена. 1-4, 6, 8-11 – генотип G/G; 5 – A/A; 7 – A/G 
 
В каждой из изученных популяций найдены особи всех возможных 

по данному полиморфизму генотипов (A/A, A/G и G/G). 
Следует отметить, что в различных публикациях RsaI-

полиморфизм Mx гена определяют с использованием электрофореза в 
полиакриламидном геле, что связано, в первую очередь, с размерами 
рестрикционных фрагментов (100, 73 и 27 п.н.) [7, 9]. 

Однако некоторые авторы работают и с агарозным гелем, исполь-
зование которого даёт целый ряд преимуществ (длительность элек-
трофореза, простоту проведения и т. д.) [11]. В результате проведён-
ных нами исследований показано, что использование 3%-ного агароз-
ного геля вполне достаточно для эффективного генотипирования и 
позволяет с высокой степенью точности определить на электрофоре-
грамме все рестрикционные фрагменты. Использование гелей более 
низких концентраций приводит к ухудшению качества визуализации 
фрагментов и к появлению возможных ошибок в генотипировании 
вследствие ухудшения степени расхождения фрагментов. 
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Несмотря на наличие особей всех возможных генотипов генетиче-
ская структура изученных популяций весьма различна (таблица 1). 

 
Таблица 1 – Генетическая структура опытных популяций кур по  
RsaI-полиморфизму Mx гена (популяции 2014 и 2015 годов) 

Порода 
кур 

Генотипы Аллели χ2 AA AG GG A G 
Плимутрок 

белый 0,06 0,29 0,65 0,21 0,79 1,21 
Род-айленд 

красный 0,01 0,23 0,76 0,125 0,875 0,26 
Полтавская 
глинистая 0,04 0,20 0,76 0,14 0,86 2,87 

Борковская 
барвистая 0,15 0,45 0,40 0,375 0,625 0,16 

 
Наибольшее количество особей с генотипом AA (резистентный ге-

нотип) обнаружено в популяции яичных кур породы борковская 
барвистая, наименьшее – Род-айленд красный. При этом наибольшее 
количество особей с генотипом GG (чувствительный генотип) – в по-
пуляциях кур яично-мясного направления продуктивности. 

Анализ наблюдаемых и ожидаемых распределений генотипов вы-
явил отсутствие отклонения от состояния генетического равновесия в 
каждой из изученных популяций, что свидетельствует об отсутствии 
давления отбора по данному локусу. 

Индекс фиксации Райта в линиях Г-2, 14 и A был положительным и 
составил 0,13; 0,17 и 0,04 соответственно. Достаточно большое значе-
ние индекса фиксации в популяции кур породы полтавская глинистая 
указывает на выраженный эксцесс гомозигот. В свою очередь, в линии 
38 наблюдался незначительный эксцесс гетерозигот (-0,05). Наиболь-
шее значение эффективного числа аллелей (1,87), что указывает на 
наибольший уровень полиморфизма в изученном локусе, наблюдался в 
популяции кур линии A, наименьший (1,28) – в линии 38. Популяции 
кур линий Г-2 и 14 занимают промежуточное положение (1,49 и 1,32 
соответственно). 

В сравнительном аспекте с исследованиями 2013 года [15] по изу-
чению генетической структуры популяций кур пород Род-айленд 
красный и полтавская глинистая можно отметить, что изученные по-
пуляции достаточно стабильны по частотному соотношению аллелей и 
генотипов между генерациями (рисунок 2). 
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Рисунок 2 – Соотношение частот аллелей в различных генерациях кур 
пород полтавская глинистая (линия 14) и Род-айленд красный  

(линия 38) 
 
Полученные данные полностью вписываются в следствие об отсут-

ствии изменений в частотах аллелей в условиях генетического равно-
весия (популяции 2013 года также находились в равновесном состоя-
нии). 

С учётом проведённого сравнительного анализа можно сделать вы-
вод о достаточно стабильной генетико-популяционной структуре 
опытных линий. Селекционная работа, проводимая с данными поро-
дами, основана на оценке особей по фенотипу и, тем самым, вслед-
ствие данного ограничения, не приводит к изменению аллельных ча-
стот по изученному локусу, что, в свою очередь, указывает на пер-
спективность и целесообразность проведения исследований в области 
маркер-ассоциированной селекции. 

Заключение. Таким образом, в результате проведённых исследо-
ваний показано, что Mx ген является полиморфным (RsaI-
полиморфизм в 13 экзоне) во всех изученных популяциях кур разных 
направлений продуктивности. Наибольший уровень полиморфизма (по 
показателю эффективного числа аллелей) определён в линии A. При 
этом наивысшая частота встречаемости резистентного аллеля A 
наблюдалась в популяции яичных кур породы борковская барвистая, 
наименьшая – в популяциях яично-мясных кур пород Род-айленд 
красный и полтавская глинистая. По распределению частот аллелей и 
генотипов линии 14 и 38 демонстрируют стабильную генетико-
популяционную структуру на протяжении нескольких генераций. 
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