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Аннотация. Увеличение производства продукции куроводства обеспечивается путем усовершен-
ствования генетических качеств кур, улучшения условий их кормления и содержания. Поэтому изуче-
ние генетики сельскохозяйственных кур актуально и имеет большое значение. Научное теоретическое 
исследование направлено на изучение молекулярно-генетического потенциала генома кур. Результаты 
работы показали, что вопрос о происхождении кур на данном этапе все еще остается предметом спо-
ров, так как каждая из двух теорий (моно- и полифилетическая) актуальна в научных работах. В статье 
раскрыты ключевые особенности, характерные для кариотипа и генома кур; проанализированы осо-
бенности эволюции генома кур. Кариотип кур существенно отличается от кариотипов млекопитающих 
и содержит хромосомы, называемые макро- и микрохромосомами, которые заметно различаются по раз-
мерам. Гаплоидное содержание генетического аппарата в геноме кур равно 1,2 × 109 пар оснований 
ДНК. Средний размер макрохромосом составляет примерно 130 Мб, микрохромосом, на который при-
ходится 30% генома кур, – 12,5 Мб. Таким образом, геном кур в 3 раза меньше генома млекопитающих 
за счет существенного уменьшения содержания повторов, псевдогенов и сегментарных дупликаций, 
а расширение и сокращение мультигенных семейств являются основным фактором независимой эволю-
ции млекопитающих и птиц. Итоги работы могут быть использованы в селекции для повышения общей 
изменчивости, продуктивности, плодовитости, приспособляемости кур к условиям промышленного со-
держания, а также для улучшения резистентности. 
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Annotation. Increase in hen breeding production is provided by improving the genetic qualities of chickens, 
improving their feeding and housing conditions. Therefore, the study of genetics of agricultural chickens is relevant 
and of great importance. The essence of scientific theoretical research is aimed at studying the molecular genetic 
potential of the chicken genome. The results of the work showed that the question of the origin of chickens at this 
stage is still a matter of debate, since each of the two theories (mono- and polyphyletic) is relevant in scientific 
papers. The article reveals the key features characteristic of the karyotype and genome of chickens; the peculiarities 
of chicken genome evolution are analyzed. The karyotype of chickens differs significantly from mammalian 
karyotypes and contains chromosomes that differ markedly in size and are called macro- and microchromosomes. 
The haploid content of the genetic apparatus in the chicken genome is 1.2 × 109 DNA base pairs. The average 
size of macrochromosomes is approximately 130 Mb, while microchromosomes, which account for 30% of the 
chicken genome, are 12.5 Mb. Thus, the chicken genome is three times smaller than the mammalian genome due 
to a significant reduction in the content of repeats, pseudogenes and segmental duplications, and the expansion and 
reduction of multigene families is the main factor in the independent evolution of mammals and birds. Practical 
significance of the results of the work can be used in breeding to increase their general variability, productivity, 
fertility, adaptability of chickens to the conditions of industrial housing, as well as to improve resistance.
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прогрессивных знаний в области изучения 
генома сельскохозяйственных кур позволя-
ют разрабатывать и усовершенствовать про-
граммы по селекции и разведению кур, на-
целенные на повышение продуктивных ка-
честв с одновременным улучшением устой-
чивости к стрессам и болезням.

Цель исследования  – изучение эволю-
ционного развития и молекулярно-генети-
ческого потенциала генома сельскохозяй-
ственных кур.

Задачи исследования: изучение гипотез 
о происхождении сельскохозяйственных кур; 
раскрытие ключевых особенностей, харак-
терных для кариотипа и генома сельскохо-
зяйственных кур; анализ особенностей эво-
люции генома сельскохозяйственных кур.

Материалы и методы исследования
Работа выполнена на основе теорети-

ческих исследований. С марта по ноябрь 
2023 года проводились поиск и анализ науч-
ной литературы по исследуемой теме. Все-
го для работы над статьей на цифровых от-
ечественных и международных платформах 
(Web of Science, Scopus, Научная электрон-
ная библиотека и др.) изучено и проанали-
зировано за период с 1868 по 2023 год более 
580 научных трудов, из которых 48 были ис-
пользованы в нашей работе. 

Результаты исследования  
и их обсуждение

Класс птиц расположен на филогенети-
ческом древе в эволюционном промежутке 
между пресмыкающимися и млекопитаю-
щими [1] и насчитывает более 10 тыс. видов, 
но к сельскохозяйственным относят только 
8 [2]. Среди сельскохозяйственных птиц 
особое место занимают куры, которые при-
надлежат к отряду Galliformes (Курообраз-
ные), семейству Phasianidae (Фазановые), 
роду Gallus (Джунглевые куры; отличаются 
наличием гребня и сережек), виду Gallus 
gallus (Банкивская джунглевая курица) [2].

Сельскохозяйственное куроводство обе-
спечивает рынок диетическими продуктами 
питания  – мясом и яйцами [3]. Ежегодно 
в аграрном секторе экономики для произ-
водства мяса выращивается более 71 млрд 
птиц [4]. В мире производится мяса брой-
леров более 103,4 млн т [5], яиц  – более 
80 млн т [6]. 

Согласно данным Продовольственной и  
сельскохозяйственной организации (FAO), 
мировая популяция кур составляет более 
34,4 млрд голов, из которых больше по-
ловины (около 56%) приходится на Азию. 
В мире насчитывается более 1 600 пород 
кур. Куры составляют около 92% мирового 

поголовья домашней птицы, за ними сле-
дуют утки (5%) и индейки (2%). Куровод-
ство, таким образом, обеспечивает миро-
вое производство мяса птицы на 89% и яиц 
на 92% [4]. 

В Казахстане численность поголовья 
сельскохозяйственных птиц на 01.01.2023 г. 
составила 49,9 млн голов [7], из которых 
на конец 2021 г. почти 72,2% сосредоточено 
в пяти областях Казахстана – Алматинской 
25,7%, Акмолинской  – 19,7%, Костанай-
ской – 10,1%, Северо-Казахстанской – 8,4%, 
Восточной-Казахстанской – 8,3% [8]. Произ-
водство же яиц в Казахстане на 01.01.2023 г. 
составило 5052,2 млн шт., при этом на долю 
куриных приходится 99,5% [7].

Следует отметить, что потребление мяса 
на душу населения из года в год, согласно 
данным ФАО, увеличивается, на первом ме-
сте стоит потребление мяса кур [4]. По оцен-
кам, мясо кур удовлетворяет более 30% всех 
потребностей в животном белке [9].

Устойчивое развитие промышленного 
птицеводства (бройлерного, яичного) ос-
новано на интенсивном производстве [10], 
где поголовье варьирует от нескольких ты-
сяч до нескольких миллионов голов, содер-
жится в закрытых помещениях (напольное, 
клеточное содержание) с автоматическими 
системами кормления и поения [11], с очень 
высокой плотностью (33 кг м-2 или выше) 
[12]. Наличие кормов (зерно, соя и семена 
масличных культур) часто зависит от внеш-
них производителей [11]. Использование 
воды (как в производстве кормов, так и в пти-
цеводстве) является значительным [13] и со-
ставляет при производстве куриного мяса 
и яиц 4325 и 3265 м3 т-1 соответственно [14].

Увеличение производства продукции 
куроводства как одной из скороспелой от-
расли животноводства обеспечивается 
путем усовершенствования генетических 
хозяйственно полезных качеств кур, улуч-
шения условий их кормления и содержания 
[15]. Поэтому изучение генетики сельско-
хозяйственных кур (лат. Gallus domesticus) 
актуально и имеет большое значение 
для устойчивого улучшения программ се-
лекции и разведения кур [16]. 

Контролируемая человеком искусствен-
ная эволюция сельскохозяйственных кур 
в условиях промышленного куроводства 
направлена [2] на улучшение резистентно-
сти и на повышение общей изменчивости 
кур (особенно массы и формы тела), по-
вышение продуктивности и плодовитости 
кур при одновременном снижении затрат 
кормов на производимую куроводческую 
продукцию, приспособляемость кур к ус-
ловиям промышленного содержания за счет 
изменений в физиологии и в поведении кур, 
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в последнем случае – за счет снижения их 
пугливости при контакте с человеком.

Происхождение и одомашнивание 
сельскохозяйственных кур

Вид сельскохозяйственных кур (Gallus 
gallus domesticus) является современным 
потомком динозавров и первым амниотом, 
не относящимся к млекопитающим [17]. 
Современные птицы (Ornithurae) произош-
ли от динозавров-терапод [18] в середине 
мезозойской эры [19].

Как видно из рисунка 1, Археоптерикс 
(обозначен звездочкой) считается первой из-
вестной птицей, жившей примерно 150  млн  
лет назад [19]. Эволюционное развитие ге-
нома курицы протекает отдельно от гено-
мов млекопитающих и длится приблизи-
тельно в течение 310 млн лет [19].

Происхождение домашней курицы, 
в том числе и с точки зрения географиче-
ского обитания, было предметом споров 
с тех пор, как Дарвин впервые предположил 
теорию монофилетического происхождения 
кур. Согласно теории Дарвина, индийская 
красная джунглиевая курица (Gallus gallus) 
является единственным предком всех до-
машних кур [20]. 

В основе теории Дарвина лежали сле-
дующие ключевые положения [20]: на-
личие заметного морфологического сход-
ства между домашней курицей и красной 
джунглевой птицей; скрещивание этих 
двух видов дало плодородное потом-
ство, тогда как скрещивание домашних 
кур с тремя другими видами джунглевых 
птиц приводило к низкой выживаемо-
сти цыплят.

Рис. 1. Эволюция позвоночных с указанием существующих видов,  
чьи геномы были секвенированы [19]
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ния домашних кур – многовидовое, или по-
лифилетическое, происхождение – впервые 
предложил Ф. Хатт в своей книге «Генетика 
домашней птицы» (1949). Он утверждал, 
что потенциально все четыре диких вида 
джунглевых птиц могли внести определен-
ный вклад в генетический состав домаш-
ней курицы. Свою гипотезу он основывал 
на том факте, что ряд фенотипов, наблюда-
емых у домашних кур, не обнаруживается 
в популяции красных джунглевых птиц, 
но присутствует у других видов джунгле-
вых птиц [21].

Одомашнивание кур произошло в Азии 
примерно к 5400 г.  до н.э. или уже к 8000 г.  
до н.э. [22]. Предположение Дарвина о том, 
что красная джунглевая курица была бли-
жайшим предком домашней курицы, под-
твердилось позже при анализе митохон-
дриальной ДНК. Следовательно, красная 
джунглевая курица является признанным 
предком домашней курицы по материнской 
линии [23].

С момента одомашнивания красной 
джунглевой птицы (Gallus gallus) (пример-
но с 8000 по 5400 год до н.э.) в Азии [24] 
домашние куры (Gallus Gallus domesticus) 
подвергались комбинированному воздей-
ствию естественного и искусственного 
отбора. Это привело к заметному генети-
ческому разнообразию по ряду признаков 
[25]. На современном этапе предполагает-
ся, что современная курица (Gallus gallus 
domesticus) была одомашнена от красной 
джунглевой курицы (RJF) [20], но с неко-
торым участием еще одного близкород-
ственного вида – серой джунглевой курицы 
[24]. Также предполагается, что азиатская 
красная джунглевая курица (Gallus gallus) 
(RJF), обитающая на юго-востоке Азии, 
является родоначальником всех домашних 
кур, которая была одомашнена в долине 
Инда еще в 3200 г. до н.э. [26]. Более позд-
ние археологические раскопки в Китае ука-
зывают на наличие более ранних центров 
приручения [24].

G. gallus, дикий RJF, обитающий в ле-
сах Юго-Восточной Азии и Индии, распро-
странился после одомашнивания в процессе 
переселения людей в другие части мира, что  
привело к появлению многих пород кур [27]. 

Домашние куры принадлежит к роду 
Gallus, который таксономически включает 
четыре диких вида джунглевых птиц: крас-
ную джунглевую (Gallus gallus; RJF), серую 
джунглирующую (G. sonneratii), цейлон-
скую джунглевую (G. lafayetii) и зеленую 
джунглевую (G. varius). Все четыре вида 
джунглевых птиц обитают в разных геогра-
фических регионах Южной Азии и имеют 

довольно большие различия в морфологии. 
В настоящее время существует 5 подвидов 
RJF: G. g. gallus (Юго-Восточная Азия RJF) 
и G. g. spadiceus, G. g. bankiva, G. g. murghi 
(индийский RJF) и G. g. Jabouillei. Эти клас-
сификации, в основном, базируются на фе-
нотипических признаках и географическом 
распределении популяций [28]. В настоя-
щее время на существование красной джун-
глевой птицы (RJF) все большее влияние 
оказывают разрушение среды обитания, не-
законная охота и потребление хищниками, 
что может в конечном итоге привести к ее 
исчезновению [29].

Таким образом, долгая история селекции 
и исследований сельскохозяйственных кур 
создала богатую коллекцию генотипическо-
го и фенотипического разнообразия в виде 
пород, линий и семейств со специфически-
ми, продуктивными характеристиками.

В течение прошлого века домашняя 
курица превратилась в основной источник 
пищи за счет адаптации генома к специ-
ализированным яйцекладкам (несушкам) 
и быстрорастущим мясным птицам (брой-
лерам), продуктивность которых намно-
го превосходит продуктивность их диких 
предков. Большинство современных сель-
скохозяйственных несушек производят при-
мерно 300 яиц в год, в то время как красная 
джунглевая курица (RJF) обычно отклады-
вает одну кладку из 5–9 яиц в год. Совре-
менные бройлеры быстро достигают массы 
тела 4–5 кг, а вес взрослого самца красной 
джунглевой птицы (RJF) – около 1 кг [27]. 
Коммерческие поставщики бройлеров и не-
сушек производят более 71 млрд голов пти-
цы в год, чтобы удовлетворить текущие ми-
ровые потребности потребителей в более 
104 млн т мяса и более 1,3 трлн шт. яиц [5]. 
Как видим, искусственный отбор в процес-
се одомашнивания кур и последующая спе-
циализация на курах мясного (бройлеры) 
и яичного (несушки) типа внесли в молеку-
лярную организацию генома современных 
сельскохозяйственных кур существенные 
эволюционные коррективы [30].

Кариотип сельскохозяйственных кур
Кариотип как физическая и генетиче-

ская карта генома с низким разрешением 
строится с учетом системного распределе-
ния хромосом (идеограмма). «Хромосомо-
логия» вида  – это первый шаг в картиро-
вании генома. Хромосомы кур изучаются 
с применением двух методов  – окраши-
вания и картирования известных клонов 
и использования их в качестве ориенти-
ров для хромосом. Кариотипы птиц суще-
ственно отличаются от кариотипов млеко-
питающих. 
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Рис. 2. Кариотип сельскохозяйственных кур (Gallus gallus domesticus) [19]

Большинство кариотипов птиц, в том 
числе и кур, содержат хромосомы, кото-
рые заметно различаются по размерам, 
поэтому их называю макро- и микрохро-
мосомами [31]. 

Ключевые особенности, характер-
ные для кариотипа сельскохозяйственных 
кур, следующие.

1. Количество хромосом у кур в составе 
кариотипа велико: 

– диплоидный набор хромосом равен 78  
(2n = 78), гаплоидный – 39 (n = 39) [30, 31]. 

2. Кариотип домашних кур устроен слож-
но [32–34], о чем свидетельствует рисунок 2.

3. Диплоидный набор сельскохозяйствен-
ных кур, состоящий из 39 пар хромосом 
(2n = 78), включает 38 пар аутосом и 1 пару 
половых хромосом. Половые хромосомы 
обозначены буквами Z и W (рис. 2), причем 
гетерогаметным полом является курица 
(♀ ZW), гомогаметным – петух (♂ ZZ) [19]. 

4. Разброс в размерах хромосом  – это 
цитогенетическая особенность кариотипа 
домашних кур [30]. 

5. Из 38 пар аутосом к крупным относят 
5 хромосом (макрохромосомы), к промежу-
точным – 5 и к малым по размеру – 28 хро-
мосом (микрохромосомы) [30]. 

В работе J. Masabanda и M. Schmid от-
мечено, что из 39 пар хромосом к крупным 
аутосомам – макрохромосомам – отнесены 
10 пар (хромосомы 1–10), к микрохромо-
сомам – 28 пар (хромосомы 11–38), а пара 
половых хромосом – W и Z – представлены 
как макрохромосома (хромосома Z) и ми-
крохромосома (хромосома W), последняя 
из которых имеется у гетерогаметного пола 
(♀ ZW) [30, 35]. Согласно K. Ladjali и D.W. 
Burt, 39 пар хромосом включают девять пар 
(вместе с половыми хромосомами Z и W), 
цитологически различные макрохромосо-
мы и 30 микрохромосом [10]. 

Из вышеизложенного можно заключить, 
что способность различать хромосомы кур 
является одним из приоритетов в селекци-
онно-генетической работе.

Геном сельскохозяйственных кур 
и особенности его организации

Гаплоидное содержание генетического 
аппарата в геноме кур равно 1,2 × 109 пар ос-
нований ДНК [36] и разделено, как это было 
отмечено выше, между 39 хромосомами. 

На сегодня геном кур изучен на 96% 
(1,03 ГБ) от его прогнозируемого размера, 
поскольку раскрыты последовательности 
для всех 10 крупных аутосом, 19 из 28 микро-
хромосом и обеих половых хромосом [35].

Генетическая карта генома сельскохо-
зяйственных кур включает около 650 моле-
кулярных маркеров [37]. Генетический раз-
мер равен 2500–3400 сМ [38].

Средний размер макрохромосом состав-
ляет примерно 130 Мб. К микрохромосо-
мам относят хромосомы, размеры которых 
варьируют в пределах от 0,5 до 1,5 мкм. 
Средний размер микрохромосом составляет 
12,5 Мб, причем самый маленький из них ра-
вен 7 Мб. На микрохромосомы приходится 
30% генома сельскохозяйственных кур [33]. 

Тридцать микрохромосом кур содержат 
около одной трети геномной ДНК, т.е. в них 
содержится примерно в два раза больше ге-
нов, чем в макрохромосомах. Микрохромо-
сомы представляют собой богатую генами 
ДНК, и в них сосредоточено, по крайней 
мере, 50% генов. Микрохромосомы демон-
стрируют высокую скорость рекомбинации, 
они реплицируются в течение первой поло-
вины S-фазы [39]. 

По сравнению с макрохромосомами 
большинство микрохромосом имеют более 
низкое содержание AT-пар (A + T) и более 
высокое – GC-пар (G + C) [40]. 
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Особенности генома сельскохозяйствен-

ных кур:
1. Общий размер генома кур по сравне-

нию с геномом млекопитающих небольшой 
и составляет 1,1 Гб [40], тогда как, напри-
мер, у мыши он равен 2,5 Гб [41], у челове-
ка – 2,9 Гб [42]. 

2. Хромосомы кур значительно различа-
ются по размеру, поэтому их классифициру-
ют на микро- и макрохромосомы. Согласно 
соглашению Международного консорциума 
по секвенированию генома курицы (ICGSC 
2004 [19, 43]), хромосомы кур классифици-
руют на три класса: 

– пять макрохромосом (GGA 1-5), в  
среднем длиной от ~ 50 до 200 Мб;

– пять промежуточных хромосом (GGA 
6-10), в среднем длиной от 20 до 40 Мб;

– 28 микрохромосом (GGA 11-38), в  
среднем длиной примерно 12 Мб.

3. Микрохромосомы кур от общего гено-
ма занимают только 18%, но содержат при-
мерно 31% всех генов (ICGSC 2004 [19]), 
что указывает на плотную генную структуру 
с короткими межгенными последовательно-
стями, которые в 3–4 раза короче по сравне-
нию с генами макрохромосом [43]. 

4.  Содержание GC выше на микрохро-
мосомах, как и уровень метилирования, за  
счет увеличения количества сайтов CpG [40]. 

5. Микрохромосомы реплицируются рань-
ше, чем макрохромосомы [19]. Скорость 
рекомбинации выше на микрохромосомах 
(средняя скорость 6,4 сМ/Мб), чем на проме-
жуточных хромосомах (3,9 сМ/Мб) и на ма-
крохромосомах (2,8 сМ/Мб) [19, 43]. 

6. Микрохромосомы богаты генами, по-
скольку содержат в два раза больше генов, 
чем макрохромосомы [19].

7.  Карта генетического сцепления кур, 
созданная для исследования еще в начале 
прошлого века, в настоящее время включа-
ет 2172 генетических локусов с общей дли-
ной около 4000 сМ [44]. 

7.1. Геном кур с 2400 генами расшифро-
ван в 2004 г. На сегодня исследовано при-
мерно 1000 генов [19, 45].

7.2. Геном кур состоит примерно из  од-
ного миллиарда пар ДНК-последователь-
ностей и включает примерно 20 000–
23 000 генов [19]. 

8. Большинство микрохромосом явля-
ются акроцентрическими [40].

Особенности эволюции генома 
сельскохозяйственных кур

Курица имеет общего предка с млеко-
питающими около 300–350 миллионов лет 
назад и считается в исследованиях эволю-
ционного процесса ключевым видом. Изу-
чение генома животных в сравнении с гено-

мом кур используется для изучения эволю-
ции конкретных генов или семейств генов 
либо самой организации генома [23].

Производственно-ориентированный от-
бор в куроводстве способствовал порож-
дению основных генетических изменений, 
произошедших у современных сельскохо-
зяйственных кур в процессе эволюции [30]. 

Эволюционный процесс генома сель-
скохозяйственных кур описывают следую-
щими ключевыми особенностями [19]:

– геном курицы в 3 раза меньше гено-
ма млекопитающих за счет существенного 
уменьшения содержания повторов, псевдо-
генов и сегментарных дупликаций;

– низкая скорость транслокаций хромо-
сом в обеих линиях (курица, человек) от по-
следнего общего предка, тогда как внутрих-
ромосомные перестройки (например, ин-
версии) встречаются чаще;

– расширение и сокращение мультиген-
ных семейств является, по предположению, 
основным фактором независимой эволю-
ции млекопитающих и птиц;

– скорость синонимичных замен в ге-
номе кур повышена для генов как в микро-
хромосомах, так и в субтеломерных обла-
стях макрохромосом;

– геном курицы обладает высокой спец-
ифичностью обратной транскриптазы 
от LINE-последовательности;

– в отличие от геномов всех других по-
звоночных, изученных до сих пор, в геноме 
курицы не было активных SINEs элемен-
тов в течение последних приблизительно 
50 млн лет;

– в геноме кур идентифицировано при-
мерно 70 Мб последовательности, которая, 
с большой вероятностью, функционирует 
и в геноме человека;

– в геноме птиц примерно 274 генов, 
которые содержатся в геноме человека, от-
сутствуют [46].

В мире существует множество феноти-
пически различимых пород и линий домаш-
них кур, что предоставляет уникальную на-
учно-практическую возможность для изу-
чения истории формирования современных 
сельскохозяйственных кур и определения 
признаков отбора, являющегося результа-
том как процесса одомашнивания, так и воз-
действия окружающей среды и технологии 
ведения куроводства на промышленном 
уровне [47, 48]. 

Тенденция утраты генетического био-
разнообразия кур отражена в глобальных 
планах действий ФАО [47]. 

Куры яичных и мясных пород и линий 
в промышленном куроводстве становят-
ся все менее разнообразными. Ключевым 
фактором, влияющим на снижение гене-
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тической изменчивости в промышленном 
куроводстве, является резкое снижение 
числа пород кур, используемых в селек-
ционных программах. Так, в состав совре-
менных промышленных кроссов входят 
примерно 4–7 (до 10) пород из более чем 
1600 известных во всем мире пород, притом 
что из 1600 известных во всем мире пород 
2% уже исчезли, 30% грозит исчезновение, 
63% подлежат сохранению, 26% находятся 
вне зоны риска, а для 41% с тепень риска 
неизвестна [2].

Заключение
Изучение вопроса происхождения и одо-

машнивания сельскохозяйственных кур по-
казало, что данный вопрос все еще остается 
предметом споров, так как до настоящего 
времени каждая из двух теорий актуальна 
в научных работах: согласно монофилети-
ческой теории (Ч. Дарвин, 1868 г.), индий-
ская красная джунглевая курица является 
единственным предком для всех домашних 
кур, а по альтернативной полифилетиче-
ской гипотезе (Ф. Хатт, 1949 г.) все четыре 
диких вида джунглевых птиц могли внести 
определенный вклад в генетический состав 
домашней курицы. Функциональная анно-
тация геномов сельскохозяйственных птиц 
имеет решающее значение для понимания 
молекулярных механизмов экономически 
важных и биологически и селекционно 
сложных признаков, таких как рост, раз-
множение, продуктивность и устойчивость 
к инфекционным болезням.

При изучении вопросов о происхожде-
нии и одомашнивании сельскохозяйствен-
ных кур определено, что:

– вид сельскохозяйственных кур (Gallus 
gallus domesticus) является современным 
потомком динозавров и первым амниотом, 
не относящимся к млекопитающим;

– одомашнивание кур произошло в Азии 
примерно к 5400 г.  до н.э. или уже к 8000 г.  
до н.э.;

– современная курица была одомашне-
на от красной джунглевой курицы, но с не-
которым участием еще одного близкород-
ственного вида – серой джунглевой курицы.

Изучение особенностей кариотипа, а  так-
же организации и эволюции генома сель-
скохозяйственных кур показало, что:

– разброс в размерах хромосом – это ци-
тогенетическая особенность кариотипа до-
машних кур;

– гаплоидное содержание генетическо-
го аппарата в геноме кур равно 1,2 × 109  
пар оснований ДНК и разделено между 
39  хромосомами;

– хромосомы кур классифицируют на  
три класса: пять макрохромосом, в сред-

нем длиной от ~ 50 до 200 Мб; пять про-
межуточных хромосом, в среднем длиной 
от 20 до 40 Мб, и 28 микрохромосом, в сред-
нем длиной примерно 12 Мб;

– микрохромосомы богаты генами (со-
держат в два раза больше генов, чем ма-
крохромосомы); 

– в результате обширных программ раз-
ведения было выведено около 60 пород кур, 
представляющих четыре различные линии: 
яичный тип, дичь, мясной тип и бантам (де-
коративная карликовая порода);

– курица имеет общего предка с млеко-
питающими около 300–350 млн лет назад;

– ключевым фактором, влияющим на  
снижение генетической изменчивости в  
промышленном куроводстве, является рез-
кое снижение числа пород кур, используе-
мых в селекционных программах.
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