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Резюме: Птицевъдството е животновъден отрасъл обезпечаващ нуждата от яйца и месо с подчертани 
деликатесни качества. За да може да отговори на изискванията на потребителите е необходимо 
поддържането на високопродуктивни културни породи. С настоящия литературен обзор си поставихме 
за цел да проследим проучванията насочени към оценката на кандидат гени свързани с продуктивността 
при птици. Молекулярно-генетичните подходи, като Секвениране, Асоциативни проучвания на целия 
геном при големи групи, Микросателитни маркери, Real time PCR, PCR-RFLP дават възможност за 
разкриване на генетичните механизми, регулиращи процеси в организмите, отразяващи се върху 
желани продуктивни качества на селскостопанските птици. Месната и яйчната продуктивност са пряко 
зависими от редица генетични и негенетични фактори. Генетичните фактори включват широк набор от 
гени, контролиращи експресията на протеини, включени в различни биохимични процеси.
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Abstract: Poultry farming is an animal breeding industry addressing the need for eggs and meat with prominent 
delicacy qualities. Modern, highly productive breeds need to be created and maintained in order to let this 
industry meet the consumers’ demands.  With the following literature overview we aimed to examine the studies 
evaluating the candidate genes that are related to birds’ productivity. Molecular-genetic approaches such as 
sequencing, Genome Wide Association Studies, Microsatellite markers, Real time PCR, PCR-RFLP enable 
the discovery of the genetic mechanisms that regulate the processes in organisms, thus affecting the desired 
productive qualities of farm animals. Meat and egg productivity directly depend on a number of genetic and 
non-genetic factors. The genetic factors include a wide variety of genes that control the expression of proteins 
involved in various biochemical processes
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ВЪВЕДЕНИЕ

Птицевъдството е един от основните от-
расли на животновъдството, със съществено 
стопанско значение (Babayi et al., 2014, Tavárez 

and Santos, 2016). Според Saxena et al., (2009) в 
световен мащаб е на второ място, след сви-
невъдството, по отношение на приноса му за 
обезпечаване на нуждата от месо. Развива се в 
две основни направления – месодайно и яйце-



Животновъдни науки, 2024, 61 (4) Bulgarian Journal of Animal Husbandry, 2024, 61 (4)

41

носно. Отглеждането на по-редките домашни 
птици като пуйки, патици, гъски обикновено 
е по-ограничено. Най-често птицевъдството 
е по-силно развито в зърнопроизводителните 
райони. 

Факторите, които определят продуктив-
ността на птиците условно могат да се раз-
делят на генетични и негенетични. Към вто-
рата група се включват условията, в които се 
отглеждат животните. Създаването на ком-
фортна и здравословна околна среда е от ре-
шаващо значение за постигане на оптимална 
производителност и увеличаване на иконо-
мическата ефективност на фермите (Mustafa 
and Ihsan, 2022). Размножителния процес при 
птиците оказва пряко влияние върху носли-
востта. В дивата природа птиците снасят тол-
кова яйца, колкото могат да измътят. При ви-
сокопродуктивните културни породи носач-
ките снасят почти непрекъснато. Генетичните 
фактори включват широк набор от гени, кон-
тролиращи експресията на протеини, вклю-
чени в различни биохимични процеси (Fouda 
et al., 2021, Zhang et al., 2008).

Селекцията основаваща се на фенотип-
ните показатели, чрез класическите про-
грами, при признаци с нисък коефициент 
на унаследяемост е труден и бавен процес. 
Молекулярните маркери и използването на 
ДНК методите, са възможност за определя-
не на алелните състояния на гените свърза-
ни с количеството и качеството на  продук-
тивността на животните. С установяване на 
различните полиморфни вариации и тяхното 
фенотипно проявление могат да се натрупат 
бази данни за управление на генетичната ре-
ализация на икономически важни признаци 
(Deeb and Lamont, 2002, El-Shafaey et al., 2017, 
Fouda et al., 2021). Развитието на нови подхо-
ди като Асоциативните проучвания на целия 
геном при големи групи (т.нар. Genome Wide 
Association Studies– GWAS) дава възможност 
за разкриване на генетичните механизми, ре-
гулиращи биохимичните процеси в органи-
змите, отразяващи се върху желани продук-
тивни качества на селскостопанските птици 
(Gao et al.,2022).

Според Fouda et al. (2021), Babayi et al. 
(2014) и Nicholson (1998) интензивната селек-
ция в птицевъдството имаща за цел да пови-
ши месната продуктивност несъмнено дава 
резултати, но и води до някои нежелани по-
следици като здравословни проблеми, по-
вишена честота на синдрома на внезапната 
смърт, имуносупресия и заболявания на кра-
ката на птиците. Авторите посочват, че са не-
обходими целенасочени генетични проучва-
ния и включване в селекционните програми 
на нови молекулярни подходи, които в съче-
тание с традиционните методи да дадат въз-
можност за подобряване на производствените 
характеристики, но и едновременно с това за-
пазване на здравето на птици.

С настоящия литературен обзор си поста-
вихме за цел да проследим проучванията на-
сочени към оценка на кандидат гени свързани 
с продуктивността при птици.

Гени свързани с месната продуктивност 
при птици

Поради ценните си хранителни свойства и 
подчертани диетични качества птичето месо 
придобива все по-голямо значение за чове-
ка. Това води до необходимост от увеличава-
не на месодайността на птиците (Windhorst, 
2006). Живата маса, скоростта на растежа и 
на оперяването на младите птици, угоител-
ната им способност, качеството на месото и 
храненето са част от негенетичните фактори, 
оказващи влияние върху месната продуктив-
ност на птици. Редица изследвания доказват, 
че това е комплесен признак, характеризиращ 
се с два основни компонента - растеж и раз-
витие на мускулната тъкан и физикохичните 
и технологичните характеристики на месото, 
като тези количествени признаци са под по-
лигенетичен контрол от множество гени (Sun 
et al., 2013, 2022). За по-добро разбиране на  
въздействието на генетичните фактори е от 
значение познаването на нормалните функ-
ции и развитието на скелетната  мускулатура 
(Saxena et al. 2009, Urbanski et al., 2007).

Плейотропните ефекти на инсулинопо-
добните растежени фактори IGF-I и IGF-II 
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върху метаболизма, растежа и развитието 
са установени в редица изследвания  (Fouda 
et al., 2021, McMurtry et al. 1997, Yokomine et 
al., 2001). IGF-I и IGF-II са два от генетични-
те маркери, определени като кандидат главни 
гени в птицевъдството (Al-Hassani et al., 2023, 
Babayi et al., 2014, Nurcahya et al., 2020,). Това 
са полипептиди с инсулиноподобна структу-
ра, които контролирт растежа на пилетата. 
Гена на IGF е разположен на хромозома 5, и 
има два интрона и три екзона (Darling et al., 
1996; Yokomine et al., 2001). Интроните и екзо-
ните на IGF-II при птиците наподобяват тези 
при мишките и човека (Yokomine et al., 2001).

Al-Hassani et al. (2023) проучват полимор-
физмите на кокошия инсулиноподобен расте-
жен фактор 2 (IGF-II) при бройлери Cobb 500 
и Hubbard F-15. Взети са общо 300 кръвни 
проби. Чрез полимеразно-верижна реакция 
(PCR) са амплифицирани фрагменти от про-
моторния участък на гена с дължина 1146 bp. 
Рестрикционният анализ е проведен с ензи-
ма HinfI. Установени са и двата алела в ло-
куса на гена Т и С, със съответните честоти 
73,3% и 26,7%. Наблюдавани са генотипове 
TT, TC и CC с честоти 59,1%, 28,4% и 12,5%, 
както и отклонение от закона на Харди-Вай-
нберг (P≤0,01). Статистическата обработка на 
данните е показала, че птиците с генотип TC 
имат по-голяма телесна маса на 8-седмична 
възраст в сравнение с тези с генотипове TT и 
CC. Този факт е дал възможност на авторите 
да направят заключение, че генът IGF-II про-
явява значителна степен на вариабилност и 
може да се разглежда като възможен генети-
чен маркер в програмите за селекция и раз-
въждане на домашни птици.

Прилагайки същият подход Babayi et al. 
(2014) установяват слабо влияние на генетич-
ния полиморфизъм в локуса на гена на IGF-I 
върху някои характеристики на месната про-
дуктивност при бройлери.

Генетичното вариране и моделите на 
експресия на IGF-I гена са изследвани при 
300-дневни пилета Cobb, Avian и Ross от 
Fouda et al. (2021). PCR-RFLP анализа, извър-
шен чрез специфичната ендодуклеаза PstI, е 

показал, че се среща само локус А и съответ-
но генотип АА. Следователно локуса на гена 
е мономорфен и не може да се използва при 
Маркерно-асистирана селекция за месна про-
дуктивност и в трите породи. За разкрива-
не на експресионните модели на IGF-I гена е 
прриложен Real time PCR анализ, като са съ-
брани проби от черен дроб на 10 женски пти-
ци от всяка порода. В заключение е посоче-
но, че промените в моделите на експресия на 
IGF-I могат да бъдат маркер за проследяване 
и подобряване на растежа на бройлерите.

Представените изследвания се потвържда-
ват и от Abbasi et al. (2011) и Zhou et al. (2005), 
които чрез PCR-RLFP анализи намират дос-
товерно влияние на полиморфни вариации в 
локуса на IGF1 гена върху месната продук-
тивност при птици.

Ahiagbe et al. (2023) посочват токачките, 
като важен местен вид домашни птици в За-
падна Африка. Чрез секвениране авторите 
идентифицират единични нуклеотидни по-
лиморфизми (SNP) в локуса на IGF2 гена в 
три популации на местни токачки в северна 
Гана. Наблюдавания полиморфизъм не е по-
казал значим ефект върху тегловното разви-
тие на птиците.

Гените на меланокортиновия-4 рецептор 
(MC4R) и калпаин 1 (CAPN1) също са част от 
групата на кандидат гените, които се проуч-
ват като маркери за месната продуктивност 
при птици. Според Molee et al. (2018) селекци-
ята на бързо растящи птици оказва нежелани 
вредно влияне, като влошава качеството на 
месото. Авторите изследват генетичното ва-
риране в локусите на гените, кодиращи IGF-I, 
IGF-II, MC4R и CAPN1 и ефекта, който оказва 
върху телесното тегло и качеството на месото 
при птици. Установено е, че гените IGF-II и 
CAPN1 могат да се използва като генетични 
маркери, както за ускорения растеж на пти-
ците, така и за подобряване качеството на ме-
сото.

Генът на растежния хормон (cGH) е друг 
маркер включен в проучванията на някои ав-
тори (Anh et al., 2015). Обект на изследването 
са кръстоски между комерсиална порода (PS) 
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и бройлери от четири тайландски синтетич-
ни породи: Kaen Thong (KT), Khai Mook Esarn 
(KM), Soi Nin (SN) и Soi Pet (SP). Авторите ус-
тановяват, че генът cGH е свързан в значител-
на степен с телесното тегло при излюпване, 
на 4, 6, 8, 10-седмична възраст и със средния 
дневен прираст на възраст от 2 до 4, от 4 до 
6, от 0 до 6, от 0 до 8 и от 0 до 10 седмици в 
кръстоската PS×KM. За PS × KT кръстоска-
та cGH генът е показал значителна връзка с 
телесното тегло при излюпване и средния 
дневен прираст от 8 до 10 седмична възраст. 
IGF-I генният полиморфизъм е имал значимо 
влияние върху телесното тегло при излюп-
ване, на 2, 4 и 6-седмична възраст и средния 
дневен прираст от 0 до 2, от 4 до 6 и от 0 до 6 
седмици, във всичките тайландски бройлер-
ни популации. Заключението е, че генът на 
cGH може да се използва като кандидат-ген 
за подобряване на растежните характеристи-
ки на тайландските бройлери породи.

След секвениране на 6695 независими SNP 
маркера, разпределени във всички автозомии 
Sun et al. (2013) намират, че 33 от тях са свърза-
ни с определени качествени характеристики 
на месото. Направен е анализ на експресията 
на 17 гена, които са локализирани и се унасле-
дяват свързано с посочените 33 SNP. От тях 14 
са определени като възможни кандидат гени 
за месната продуктивност при птици. 

Върху качеството на месото влияят реди-
ца показатели, като цвят, крехкост, интрамус-
кулно съдържание на мазнини и други  (Sun 
et al., 2022). Цветът е индекс не само за външ-
ния вид, но и проява на физиологичните, био-
химични и микробиологични промени в мус-
кулните тъкани.  Sun et al. (2022) си поставят 
за цел да установят кандидат-гени, свързани с 
цвета на месото при птици. Изследвани са две 
породи – бързо и бавно растящи, които имат 
значителни разлики в посочения показател. 
С помощта на комплексен молекулярен под-
ход, включващ анализи като секвениране на 
целия геном, РНК секвениране, Real time PCR 
и сравнение на резултатите с бази данни, ав-
торите откриват 16 генетични маркера, които 
регулират цвета на месото в пилешки гърди. 

Направено е заключение, че това проучване е 
основа за по-нататъшното изясняване на мо-
лекулярните механизми и разработването на 
молекулярни маркери за улесняване на избо-
ра на цвят на пилешкото месо.

Гени свързани с яйчната продуктивност 
и репродуктивните качества при птици

Яйчната продуктивност е от съществено 
икономическо значение за всяка птицеферма 
(Wolc et al., 2014). При определянето й се имат 
предвид редица характеристики като брой 
на снесените яйца, телесно тегло при първо 
снасяне, тегло на яйцата, дебелина и здрави-
на на черупката, единица Haugh и др. Негене-
тичните фактори влияещи върху носливостта 
са вида на птиците, породната принадлеж-
ност, сезона, храненето, заболявания и други 
(Mustafa and Ihsan, 2022). 

Demir et al. (2020) публикуват изследва-
не, насочено към определяне на полимор-
физми в 11 кандидат гени (OCX32-exon4, 
OCX32-exon2, GHR-intron2, GHR- intron5, 
DRD1, DRD2, VIP-501, VIP-I2, VIPR-1, VIPR-
2 и MR1C), които са свързани с добива и ка-
чеството на яйцата. С помощта на PCR-RFLP 
анализ са генотипирани 192 пилета, отглеж-
дани в Института за изследване на птиците 
в Анкара. Установено е, че полиморфизмите 
в гените GHR- intron2, GHR- intron5, DRD2 и 
MR1C имат статистически достоверен ефект 
за повишаване на добива и качеството на яй-
цата, което ги прави подходящи за включва-
не, като маркери за Асистирана селекция в 
птицевъдството.

Достоверен ефект на полиморфното ва-
риране в локусите на три гена върху яйчната 
продуктивност наблюдават и  Promket et al. 
(2023). Чрез PCR-RFLP анализ, авторите из-
следват локусите на гените на невропептида 
Y (NPY), допаминовия рецептор D2 (DRD2) и 
вазоактивния интестинален пептид (VIP) при 
300 носачки от  тайландски местни породи.

PCR-RFLP анализ Ogunpaimo et al. (2021) 
проучват връзката между генното вариране в 
локуса на инсулиноподобния растежен фак-
тор 1 (IGF1) и репродуктивните характерис-
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тики на какошки от три породи. Избрани са 
общо 250 здрави кокошки, като кръвната про-
ба е взета на 34 седмична възраст. Проведен е 
PCR-RFLP анализ чрез рестрикционен ензим 
Hinf1. Идентифицирани са два алела А и С (с 
честота 58% и 42%) и три генотипа AA, AC 
и CC, съответно с честоти 22%, 43% и 35%. 
Установена е статистически достоверна връз-
ка между полиморфизма на гена IGF1 и въз-
растта на птиците при първо снасяне и тегло 
им при първо мътене. Животните с генотип 
СС са с по-добри репродуктивните характе-
ристики от тези с другите два генотипа. В ре-
зултат на това авторите правят предположе-
ние, че този генотип може да се използва като 
генетичен маркер за подобряване производи-
телност при птиците.

PCR-RFLP анализ е приложен и в проуч-
ването на Bal et al. (2019). Авторите изслед-
ват генетичното вариране в локусите на три 
кандидат гена (рецептор на растежния хор-
мон (GHR), инсулиноподобен растеж фактор 
1 (IGF-1) и пролактина (PRL)) и връзката му с 
яйчната продуктивност при птици. В локуси-
те на GHR и IGF-1 е наблюдаван полиморфи-
зъм, докато локуса на PRL е бил мономорфен. 
Установена е връзка между някои от геноти-
повете и търсените продуктивни качества.

Прави впечатление, че в цитираните ре-
зултати относно генетичния полиморфизъм 
в локуса на гена на IGF-I, той е определен 
като мономорфен от Fouda et al. (2021), но 
според други автори е полиморфен (Abbasi 
et al., 2011; Babayi et al., 2014; Bal et al., 2019; 
Ogunpaimo et al., 2021; Zhou et al., 2005). Раз-
личните ендонуклеази използвани от изсле-
дователите не могат да се определят като 
фактор за обяснение на този факт, тъй като 
ензима PstI приложен от Fouda et al. (2021) 
е част от методиката в проучванията на 
Abbasi et al. (2011) и Bal et al. (2019). Най-ве-
роятна причина за наличието или отсъстви-
ето на генетично вариране, в локуса на гена 
на IGF-I, е породата и насоката на селекция-
та водена във различните ферми.

Gao et al. (2022) търсят молекулярни марке-
ри и кандидат-гени, свързани с производство-

то и качеството на яйцата, като телесно тегло 
при първо снасяне, брой на яйцата снесени за 
500 дни, тегло на яйцата, дебелина и здрави-
на на черупката, единица Haugh. Направено 
е секвениране на целия геном и Асоциативно 
проучване на целия геном (GWAS анализ) на 
266 птици LingKun. Резултатите са показва-
ли, че тридесет и седем единични нуклеоти-
дни полиморфизма (SNPs) оказват влияние 
върху всички показатели. Тези SNP са раз-
положени в непосредствена близост до три-
надесетте кандидат-гена, свързани с качест-
вото на яйцата. Интересен факт е, че един от 
гените, участващи в образуването на костите 
(SLIT3), е идентифициран като кандидат ген 
за здравина на черупката на яйцето. Авторите 
подчертават, че са необходими още проучва-
ния за изясняване на връзката между посоче-
ните маркери и продуктивността при птици-
те. Информацията от представените анализи 
дава възможност за определяне на посоката 
на бъдещите изследвания.

Горепосочените два молекулярни подхода 
са използвани и от  Fu et al. (2023). Анализите 
са разкрили достоверно влияние на двадесет 
и седем SNP, върху броя на снесените яйца, 
разположени в 0.57 Mb област на гена GGA10 
и групирани в пет региона. Намерени са и 
три кандидат гена NEO1, ADPGK и CYP11A1 
свързани с посочения признак, докато гените 
S1PR4, LDB2 и GRM8 са свързани с теглото 
на яйцата.

В две последователни проучвания екип ки-
тайски изследователи (Liu et al., 2018b, 2019) 
прилагат GWAS анализ при местни породи. 
Целта е да се намерят нови генетични марке-
ри свързани с яйчна продуктивност. Liu et al. 
(2018b) доказват, че гените GTF2A1 и CLSPN 
оказват влияние на функцията на яйчниците 
и матката. Продължавайки анализа при 1078 
Rhode Island Red кокошки Liu et al. (2019) ус-
тановяват, че регионът от 117,87–118,36 Mb на 
GGA1 гена повлиява броя снесени яйца при 
кокошки между 37–72 седмична възраст.

Lei et al. (2024) и Yang et al (2024) също 
потвърждават, че GWAS анализ е подходящ 
подход за идентифициране на полиморфно 
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вариране и кандидат-гени свързани с яйчната 
продуктивност при птици.

Здравината на черупката е от значение 
за качеството на яйчната продуктивност, 
тъй като яйцата с тънка обвивка се развалят 
по-бързо и са много крехки. В края на яйце-
носния период този показател се влошава, 
тъй като  количеството калциев карбонат в 
черупката се запазва, а теглото им се увели-
чава. Този факт оказва неблагоприятно вли-
яние във всяка птицеферма (Liu et al., 2018a). 
При задълбочено проучване, в търсенето на 
кандидат гени за здравина на черупката, по-
сочените авторите постигат теоретични ре-
зултати, които дават ценна информация за 
разгадаване на механизмите за регулация на 
яйчната продуктивност и са добра база за бъ-
дещи проучвания.

Възрастта, на която настъпва полова зря-
лост също е фактор, влияещ върху яйчна 
продуктивност. El-Tahawy and Abdel-Rahman 
(2020) определят генетичното вариране в ло-
кусите на три гена на пролактина, 3-хидро-
кси-3-метилглутарил-коензим А редуктазата 
(HMGCR) и на гонадотропин-освобождава-
щия хормон (GNRHR). Генотипирани са три 
породи Lohmann Brown (n=17), Sinai (n=24) и 
Gimmizah (n=7). Установен е полиморфизъм и 
е направено предположение за евентуалната 
му връзка с наблюдаваното по-бързото съзря-
ване при породата Lohmann Brown. Според 
авторите тази връзка би се доказала по-кате-
горично чрез Real time PCR.

Habashy and Adomako (2023) изследват екс-
пресията на гена на фактора на диференциа-
ция на растежа 9 (GDF9), с цел по-добро раз-
биране генетичната основа на носливостта. 
При една от трите проучени породи Lohman 
Brown, резултатите са показали, че има пряка 
връзка между броя на снесените  яйца, тях-
ното качеството и нивото на експресия на 
GDF9. Освен това, Lohman Brown са с по-до-
бри продуктивни характеристики и могат да 
се използват при кръстосване за подобряване 
на продуктивността.

Анализа на експресията на два гена - апо-
липопротеинът B (apoB) и 5-аминоимидазол 

- 4 - карбоксамид рибонуклеотид формил-
трансфераза / IMP циклохидролаза (PURH), 
е показал значително по-високи нива в чер-
ния дроб на птици с висока яйчната проду-
ктивност от местни Тайвански породи (Ding 
et al., 2008). В заключение е посочено, че не 
е известно дали промените в експресията на 
тези гени е пряко свързана с производството 
на яйца, но те могат да бъдат полезни марке-
ри за повишаване на производителността при 
кокошки носачки.

ИЗВОДИ

Натрупването на познания за генетичната 
основа на количествени и качествени параме-
три на продуктивността чрез методи базира-
щи се на съвременни молекулярни техники, 
чието предимство се изразява в ранна оценка 
и максимална точност на очаквано фенотип-
но вариране, може да бъде от полза на Развъд-
ните организации в тяхната дейност.  Иден-
тифицирането на генетични маркери дава 
възможност за провеждане на целенасочена 
селекция за отстраняване от развъдните про-
грами на носители на гени с неблагоприятно 
влияние върху признаци, свързани с опреде-
лени продуктивните качества.
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