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К настоящему времени известно несколько некодирующих РНК, которые играют заметную роль в
процессах транскрипции, трансляции и структурной конформации РНК. Путем связывания мик-
роРНК с 3'-нетранслированными областями мРНК регулируется экспрессия генов у животных че-
рез ингибирование инициации трансляции, элонгации и другие механизмы. Имеются доказательства
дифференциальной экспрессии микроРНК, регулирующих транскрипцию с включением нескольких
этапов в клеточной дифференцировке, пролиферации, апоптозе и генезисе опухолей. Известно, что
некоторые микроРНК нацелены на 100–200 генов. Полиморфизмы генов микроРНК, особенно в
компетентных областях генома, могут представлять собой биомаркеры для фенотипических при-
знаков, важных в процессе разведения птиц. Полученные факты подтверждают ключевую роль
микроРНК в контроле метаболического переключателя, который происходит между развитием эм-
бриона и выводом цыплят. Дифференциально экспрессируемые микроРНК и их возможные гены-
мишени включены в функции продуцирования яиц. Имеющиеся данные о микроРНК дополняют
наше понимание молекулярно-генетического контроля, лежащего в основе абдоминального накоп-
ления жировой ткани и миогенеза у кур. Обнаружены сотни дифференциально экспрессируемых
микроРНК от особей, различающихся по массе тела. Формируется новое представление о функциях
микроРНК во время быстрого развития куриных гонад. Идентифицированы сотни микроРНК, экс-
прессируемые генами гипоталамуса и участвующие в начальной фазе быстрого роста гонад. Суще-
ствуют все более очевидные свидетельства того, что микроРНК играют важную роль в регулирова-
нии врожденного иммунного ответа и являются важными эффекторами в сложных сетях взаимодей-
ствия хозяин-патоген при сальмонеллезе, болезни Марека, канцерогенных и других заболеваний.
Бактериальные патогены способны модулировать экспрессию микроРНК хозяина и влиять на регуля-
цию микроРНК и на исход инфицирования. Несколько микроРНК индуцируются активацией TLR в
иммунных клетках и нацеливают 3'-нетранслируемые области мРНК, кодирующих компоненты систе-
мы сигнализации TLR. Современные инструменты редактирования генома птиц позволяют предпола-
гать искусственное увеличение разнообразия микроРНК и расширение возможности использования
микроРНК для направленного действия. Определение структуры РНК, РНК–РНК, РНК–ДНК, функ-
циональных связей их с микроРНК и рибонуклеопротеидными комплексами становятся быстро
развивающейся областью и позволяют получать новые знания о процессах развития и разрабаты-
вать новые молекулярно-генетические приемы и технологии.
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ВВЕДЕНИЕ
Функциональные элементы генома микроРНК

были открыты в 1993 году (Lee et al., 1993). К на-
стоящему времени известно несколько некодиру-
ющих РНК, которые играют заметную роль в про-
цессах транскрипции, трансляции и структурной
конформации РНК (Bernstein et al., 2001). Обнаруже-
ны микроРНК в ряде биологических жидкостей,

включая белок и желток яйца (Wade et al., 2016). Пред-
шественники зрелых микроРНК – pri-микроРНК
транскрибируются в транскрипты до нескольких
сотен нуклеотидов, которые сокращаются в ядре до
70 нуклеотидов и экспортируются в цитоплазму, где
обрабатываются рибонуклеазой Dicer, в среднем,
до размера 22 нуклеотидов зрелых микроРНК
(Lagos-Quintana et al., 2001).
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Через соединение с 3'-нетранслированными
областями мРНК микроРНК регулируют экс-
прессию генов у животных, ингибируя инициа-
цию трансляции, элонгации и функционирования
других механизмов (Huntzinger, Izaurralde, 2011).
Достаточно отметить, что таким путем контроли-
руется синтез не менее 60% белков клетки (Peters,
Meister, 2007). Показано участие микроРНК в фор-
мировании плюрипотентности (Leonardo et al.,
2012), эпителиально-мезенхимальных переходов,
метастазирования (Bracken et al., 2009), дифферен-
цировки семенников (Rakoczy et al., 2013) и дру-
гих функций (Park et al., 2010). Большинство бе-
лок-кодирующих транскриптов являются мише-
нями для регулирования микроРНК (Lewis et al.,
2005) и, в некоторых случаях, может осуществ-
ляться регулирование большого числа целевых
мРНК (Fabian et al., 2010), так как многие мРНК
птиц содержат целевые сайты для нескольких
микроРНК (Schnall-Levin et al., 2011). Представ-
ляют определенный интерес взаимодействия
микроРНК–мРНК и микроРНК–lncRNA (неко-
дирующие транскрипты длиннее 200 пар основа-
ний) и, особенно, влияние отдельных SNP на та-
кие взаимодействия. Так, было обнаружено, что
нуклеотидные последовательности сайтов связы-
вания микроРНК и ряд SNP, расположенных в
3'-UTR мРНК кур, могут влиять на взаимодей-
ствия микроРНК–мРНК (Li A. et al., 2015). Оче-
видно, что система регуляции с участием
микроРНК является более сложной и многогран-
ной, чем ожидалось. По крайней мере, современ-
ные инструменты позволяют предполагать возмож-
ное увеличение разнообразия микроРНК путем ре-
дактирования (Trontti et al., 2018), что расширяет
возможности использования микроРНК для на-
правленного действия. Создается впечатление,
что некодирующие РНК, включая микроРНК,
представляются ключевой системой клеточной
биологии, биологии развития и, возможно – эво-
люции (Memczak et al., 2013). Была попытка разра-
ботки каталога для работы со зрелыми микроРНК
птиц (Kaya et al., 2011). Известно, что многие
микроРНК нацелены, приблизительно, на 200 ге-
нов, а генетическая изменчивость генов микроРНК
связана с фенотипическими вариациями и воспри-
имчивостью к болезням у разных видов животных и
модельных организмов. Поэтому полиморфизмы
генов микроРНК, особенно в компетентных обла-
стях, могут представлять собой биомаркеры для фе-
нотипических признаков, важных для разведения
животных (Zorc et al., 2015).

Таким образом, микроРНК являются классом
некодирующих РНК, важных для посттранскрип-
ционной регуляции генов-мишеней. Механизм
регулирования требует комплементарности меж-
ду целевой мРНК и областью микроРНК, ответ-
ственной за их распознавание. Определение
структуры РНК, РНК–РНК, РНК–ДНК и рибо-

нуклеопротеидных комплексов становится быст-
ро развивающейся областью, требующей разработ-
ки новых технологий, таких, как новые поколения
секвенирования, РНК Footprinting, исследования
с использованием CRISPR-опосредованной мута-
ции. Выясняются логика и иерархия РНК- и бе-
лок-опосредованной регуляции экспрессии генов,
а также особенностей механизмов и информаци-
онного содержания РНК-опосредованной комму-
никации как между клетками, так и между орга-
низмами (Sarkies, Miska, 2013). Действительно,
представляется, что различные типы РНК являют-
ся эффективной системой клеточной биологии,
биологии развития, функции мозга и, возможно,
даже самой эволюции. Сложность и взаимосвя-
занность этих систем должны быть мотивацией
для изучения обширной неизвестной области
РНК-регулирования.

ДИФФЕРЕНЦИРОВКА, ПРОЛИФЕРАЦИЯ
И ФОРМИРОВАНИЕ ФЕНОТИПА

Существует довольно обширная информация
об идентификации микроРНК в различных тка-
нях (http://www.miriad-database.org), которая со-
держит геномную классификацию всех извест-
ных микроРНК, а также классификацию и спосо-
бы оценки всех белок-кодирующих генов (Hinske
et al., 2014). Появление нового поколения глубо-
кого секвенирования и других современных ме-
тодов дает возможность открывать новые
микроРНК и их способности. Охарактеризованы
микроРНК, связанные с дифференцировкой эм-
бриона. Обнаружено, что по мере того, как экс-
прессия семейства gga-let-7 птиц возрастает в
процессе раннего развития, экспрессия их пря-
мых мишеней TGFBR1 (transforming growth factor
beta receptor 1) и LIN28B ( ген РНК-связывающих
белков) подавляет семейство мРНК let-7 и облег-
чает клеточную трансформацию (Lee S. et al.,
2015). Действительно, микроРНК gga-let-7a-5p и
gga-let-7b непосредственно связываются с тран-
скриптами генов TGFBR1 и LIN28B, которые
поддерживают плюрипотентность. Таким обра-
зом, gga-let-7 действуют как посттранскрипцион-
ные регуляторы дифференцировки в бластодер-
мальных клетках, подавляя экспрессию TGFBR1
и LIN28B, которая внутренне контролирует диф-
ференцировку бластодермальных клеток в ран-
нем развитии цыплят.

Использование глубокого секвенирования
позволило определить способность отдельных
микроРНК птиц часто изменяться по длине
(Starega-Roslan, Krzyzosiak, 2013). Роль двух эндо-
рибонуклеаз хорошо оценена, и они являются
очевидными регуляторными узлами для измене-
ния экспрессии микроРНК. Изменение выбора
вырезания при помощи рибонуклеазы Dicer не
только изменяет последовательность нуклеоти-
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дов микроРНК, но также влияет на выбор на-
правляющей нити, увеличивая тем самым число
мишеней, которые могут в конечном итоге пода-
вить один тип пре-микроРНК.

Метаболический переключатель перед выво-
дом цыплят необходим для того, чтобы цыпле-
нок успешно перешел от метаболизма хранимо-
го яичного желтка к использованию корма на ос-
нове углеводов. Обнаружено, что экспрессия
более 800 мРНК и 30 микроРНК была изменена в
эмбриональной печени между 18-м днем эмбрио-
нального развития и 3-го дня после вывода цып-
лят. Следует отметить, что многие из этих диффе-
ренциально экспрессируемых мРНК и микроРНК
оказались связанными с метаболическими про-
цессами (Hicks et al., 2017). В ходе межрядного ре-
моделирования межпальцевой мезодермы цыплят
зарегистрирована экспрессия 612 ранее известных
и 401 ранее неопознанных микроРНК (Garcia-Ri-
art et al., 2017). Экспрессия двадцати микроРНК в
этот период развития была усилена, по меньшей
мере, в 1.5 раза, а шестнадцати – была снижена в
0.5 раза и ряд микроРНК имели проапоптотиче-
ские функции. Все эти данные указывают на роль
микроРНК в контроле тканевой регрессии и ги-
бели клеток в характерном морфогенетическом
эмбриональном процессе кур, основанном на
массовом апоптозе.

Обнаружена дифференциальная экспрессия
микроРНК, регулирующая транскрипцию NRG1
(белок Neuregulin 1) кур в ответ на стимуляцию
эстрогена и процесса линьки (Jeong W. et al.,
2017a). Регулирование экспрессии, включающее,
по крайней мере, 3-х микроРНК курицы, вероят-
но, является необходимым условием для собы-
тий, которые связаны с активностью эстрогена.
Отмечено, что микроРНК может играть роль в
апоптотической прогрессии репродуктивного
тракта во время линьки (Kim J. et al., 2017).

При помощи высокопроизводительного се-
квенирования ДНК гипофиза и гипоталамуса
двух групп кур с низкой и высокой яйценоско-
стью в возрасте 300 дней обнаружено 46 извест-
ных и 27 новых микроРНК с дифференциальной
экспрессией (Wu et al., 2017). Среди них было най-
дено семь SNP, которые могут усилить или осла-
бить производство зрелых микроРНК. Эти диф-
ференциально экспрессируемые микроРНК и их
влияние на гены-мишени свидетельствуют о свя-
зи функции микроРНК с продуцированием яиц.
Полученные данные дополняют понимание ме-
ханизма влияния SNP на биогенез и функциони-
рование микроРНК.

Экспрессия miR-26a-5p ингибировала экс-
прессию мРНК TNRC6A (кодирует тринуклео-
тидный повтор-содержащий ген 6A белок) путем
прямого нацеливания на ее 3'-нетранслируемую
область в культивированных куриных клетках те-

ка (Kang et al., 2017). Сверхэкспрессия miR-26a-5p
способствовала пролиферации куриных фолли-
кулярных клеток тека in vitro. Кроме того, сверх-
экспрессия miR-26a-5p и нокдаун TNRC6A зна-
чительно повышали активность антиапоптотиче-
ского гена BCL-2.

Путем высокопроизводительного секвенирова-
ния был проведен анализ микроРНК тканей яич-
ников у цыплят с разным уровнем репродукции
(Wu N., 2017). Обнаружено 17 существенно диф-
ференцированных экспрессируемых микроРНК
(P < 0.05), в том числе 11 известных и 6 новых. Все
11 известных микроРНК были вовлечены, главным
образом, в пути регуляции репродукции, такие
как биосинтез стероидных гормонов и дофаминер-
гический синапс. Некоторые микроРНК, включая
gga-miR-34b, gga-miR-34c и gga-miR-216b, регули-
руют процессы пролиферации, клеточного цикла,
апоптоза и дифференциально экспрессируются с
высокими скоростями в яичниках кур с актив-
ным участием gga-miR-200a-3. Определенный
интерес представляют характеристика и опосре-
дованная микроРНК посттранскрипционная ре-
гуляция синтеза белка желточной оболочки I в
яйцеводе взрослой курицы в процессе формиро-
вания яйца. Оказалось, что gga-miR-1623, 1552-3p
и 1651-3p влияют на посттранскрипционную экс-
прессию протеина наружного слоя белковой мем-
браны 1 (VMO-1) через 3'-UTR (Lee S. et al., 2015a).

Обнаружено, что miR-16 ингибирует пролифе-
рацию миобластов и способствует апоптозу ми-
областов путем прямого нацеливания на гены
Bcl2 (подавляют апоптоз во многих клеточных
системах) и ген FOXO1 (транскрипционный фак-
тор, регулирующий глюконеогенез) (Jia et al.,
2017). Путем связывания miR-140-3p с 3'-UTR
может ингибироваться экспрессия Myomaker и
слияние миобластов in vitro (Luo W. et al., 2015).
Эти результаты подтверждают важную роль Myo-
maker в слиянии миобластов птиц и показывают,
что MYOD, MYOG и miR-140-3p могут регулиро-
вать экспрессию Myomaker.

Уже в ранних работах (Rao et al., 2006) были от-
мечены несколько специфических микроРНК,
таких как miR-1, 206 и 133, в участии контроля
ключевых этапов скелетного миогенеза. Позднее
было показано, что MyoD может инициировать
миобластную терминальную дифференцировку и
апоптоз путем прямого ингибирования экспрес-
сии miR-1/206 мышц (Hirai et al., 2010). При опре-
делении профилей экспрессии микроРНК между
гипертрофической грудной мышцей и нормаль-
ной грудной мышцей у курицы обнаружили, что
miR-16 явно подавляется в гипертрофических
мышечных тканях. Далее было показано, что
miR-16 ингибирует пролиферацию миобласта и
способствует апоптозу миобластов, ориентируясь
на Bcl2 и FOXO1 (Jia et al., 2016a).
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Проведен систематический анализ взаимодей-
ствия мРНК–микроРНК и идентифицированы
кандидаты, вовлеченных во взаимодействие меж-
ду микроРНК и мРНК, которые регулируют рост
мышечных тканей кур (Li Z. et al., 2018). Эти дан-
ные показали, что miR-142-5p нацеливает FOXO3
(фактор транскрипции) и способствует экспрес-
сии генов, связанных с ростом, и регулирует рост
скелетных мышц у кур. Установлена локализация
промотора miR-206 у кур (Jia et al., 2016b). Веро-
ятно, в этом регионе многие ключевые факторы
транскрипции, включая MyoD (Myogenic tran-
scription factors), c-Myb, CEBPα/β, AP-4, RAP1,
Brn2, GATA-1/2/3, E47, Sn, USF и CdxA, могут
быть связаны и взаимодействовать с промотором
miR-206. Сверхэкспрессия MyoD резко увеличи-
вала экспрессию miR-206 как в клетках фиброб-
ласта, так и в миобластах.

Известно, что миогенными спутниковыми
клетками являются стволовые клетки, ответ-
ственные за рост и регенерацию мышц. Имеются
два гена, необходимые для функционирования
спутниковых клеток, – синдикан-4 и глипикан-1.
Было определено влияние микроРНК на функцию
миогенной спутниковой клетки – одна микроРНК,
предсказанная для связывания синдекана-4
(miR-128), и две, предсказанные для связывания
глипикана-1 (miR-24 и miR-16), которые ингиби-
ровались in vitro путем трансфекции ингибито-
ров, нацеленных на каждую микроРНК (Harding,
Velleman, 2016). Ингибирование этих микроРНК
по-разному влияло на экспрессию мембранных
белков: синдекана-4, глипикана-1, миогенных
регуляторных факторов myoD и myogenin. В це-
лом, эти данные демонстрируют, что отдельные
микроРНК регулируют гены, необходимые для
распространения и дифференцировки миоген-
ной спутниковой клетки.

Скорость роста является важным экономиче-
ским признаком бройлеров. Для исследования
функции микроРНК при выращивании кур были
исследованы ткани грудной мышцы с самой высо-
кой и самой низкой массой. С использованием се-
квенирования идентифицировано в общей слож-
ности 921 микроРНК, в том числе 733 известных
зрелых микроРНК и 188 новых микроРНК
(Ouyang H. et al., 2015a). Были обнаружены сотни
дифференциально экспрессируемых микроРНК
от особей, различающихся по массе тела. В про-
веденных сравнениях найдено 22 сильно диффе-
ренцированных по экспрессии микроРНК, в ос-
новном, с достоверными различиями. Были по-
строены схемы регуляторных сетей взаимодействий
между микроРНК и их мишенями. Так, рецептор
гормона роста (GHR) является мишенью для
miR-146b-3p. Очевидно, что miR-34c, miR-223,
miR-146b-3p, miR-21 и miR-205a являются клю-
чевыми, связанными в сети с генами-мишенями,
влияющими на рост.

Полиморфизмы в генах микроРНК могут по-
тенциально изменять различные биологические
процессы, влияя на целевой отбор через процес-
синг (Li H. et al., 2015). Мутация rs14120863 нахо-
дится в области предшественников miR-1666.
Было подтверждено, что miR-1666 может выпол-
нять свою функцию посредством нацеливания на
ген CBFB из семейства транскрипционных фак-
торов специфичных для гемопоэза, остеогенеза и
других функций. SNP в предшественнике miR-
1666 может значительно затормозить созревание
miR-1666. Он способен дополнительно влиять на
функцию miR-1666 через целевой ген CBFB и на
рост цыплят. Разнообразные SNP в микроРНК
могут приводить к фенотипическим вариациям
животных. Оценено возможное влияние SNP в об-
ласти предшественника гена микроРНК-1757 (pre-
mir-1757) на хозяйственные признаки кур (Li H.
et al., 2015). Полиморфизм G/C достоверно кор-
релировал с массой забоя, массой тела и другими
хозяйственными показателями. Таким образом,
генетические вариации микроРНК, включая пер-
вичные микроРНК, премикроРНК и зрелые мик-
роРНК, могут приводить к фенотипическим изме-
нениям у животных.

Задержка роста, которая характеризуется
меньшим весом тела, широко встречается у брой-
леров. Двадцать две известные микроРНК и 1159
генов были дифференциально экспрессированы
у цыплят с низкой скоростью роста (Li Z. et al.,
2015a). Анализ репортера с двойной люциферазой
показал, что gga-miR-30b/c непосредственно на-
целены на ген CARS (цистеинил-tRNA синтетаза)
через связывание с его 3'UTR. Регулирование
CARS через miR-30b/c происходит главным обра-
зом в печени. В мышцах бедра и гипоталамусе
miR-30b/c экспрессируются на более высоких
уровнях у цыплят с пониженной скоростью роста
по сравнению с контрольными особями.

Обнаружено, что let-7b, miR-128 и MAPK (ex-
tracellular signal-regulated kinase)-путь могут иг-
рать ключевую роль в потере контролируемой
GHR-дефицитной мышечной массы, и снижение
клеточного деления и роста являются потенци-
альными процессами во время развития скелет-
ных мышц кур SLD (the sex-linked dwarf – карли-
ковость связанная с полом) (Wen Luo et al., 2016).
Эксперименты in vitro показали, что повышенная
экспрессия miR-203 ингибировала пролиферацию
и дифференцировку миобластов (Luo et al., 2014).

Временные профили экспрессии трех микроРНК,
связанных с пролиферацией и дифференцировкой
клеток (miR-125b, miR-221 и miR-206) в двух ли-
ниях кур, выявили дифференциальные устано-
вившиеся уровни этих miR-203 при росте скелет-
ных мышц (Andreote et al., 2014).

Нокдаун гена ZFPM2 (один из членов семейства
регуляторов факторов транскрипции) значительно
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повышал пролиферацию куриных преадипоцитов
(P < 0.01), а избыточная экспрессия кластера miR-17-92
заметно ингибировала репортерную активность лю-
циферазы psi-CHECK2-ZFPM2-3'UTR-WT (P < 0.01)
по сравнению с контролем (Zhang X. et al., 2017).
Трансфекция ингибиторов miR-17-5p, miR-19a
и miR-20a увеличивала репортерную актив-
ность psi-CHECK2-ZFPM2-3'UTR-WT. Напро-
тив, трансфекция ингибиторов miR-17-5p,
miR-19a и miR-20a не оказывала явного влия-
ния на репортерную активность psi-CHECK2-
ZFPM2-3'UTR-MUT. В дальнейших исследова-
ниях было показано, что экспрессия ELOVL6 в
утиных гепатоцитах находилась под влиянием
трансфицированного ингибитора miR-144 (He
et al., 2017). Таким образом, представленные факты
свидетельствуют о важном вкладе микроРНК в
процессы роста и дифференцировки скелетных
мышц.

Чрезмерная прибавка жировой массы являет-
ся важной проблемой при производстве бройле-
ров. Интегрированный анализ показал, что в об-
щей сложности 106 генов были идентифицирова-
ны как гены-мишени и 11 из них вовлечены в
пути метаболизма липидов (Huang et al., 2015).
МикроРНК gga-miR-19b-3p ускоряли пролифе-
рацию преадипоцитов, а также дифференцировку
адипоцитов путем снижения ACSL1 (продуциру-
ет изофермент семейства длинноцепочечных
жирнокислотных коферментов A-лигазы). Со-
зданные две библиотеки РНК из эмбрионов кур
на 15 и 20 дни развития, с учетом повышенной по-
требности в энергии в эти периоды, позволили
идентифицировать потенциальные мишени для двух
дифференциально выраженных новых микроРНК
(nc-miR-5 и nc-miR-33), ассоциированных с ли-
погенезом и клеточной пролиферации (Hicks et al.,
2010). Использование системы репортерного гена
Luciferase в клеточной линии яичников китай-
ского хомячка (CHO) подтверждает, что miR-33 у
гусей являются целевыми для генов CROT карни-
тин-ацилтрансфераза, которая катализирует об-
ратимый перенос жирных ацильных групп между
CoA и карнитином (Zheng et al., 2015).

Были существенно дифференцированы 33 мик-
роРНК между двумя линиями кур, различающихся
по содержанию жира в брюшной полости (Wang W.
et al., 2015). Исследования in vitro показали, что
фибробластоподобные преадипоциты могут диф-
ференцироваться в зрелые адипоциты с регулиру-
емой экспрессией микроРНК-143 (Li et al., 2011).
Трансфекция фибробластоподобных преадипоци-
тов антисмысловым ингибитором микроРНК-143
вызывала значительное подавление дифферен-
цировки. Экспрессия генов PKM2 (изофермент
гликолитического фермента пируваткиназы) и
FABP5 (ген кодирует белок, связывающий жир-
ные кислоты) в куриной печени регулируется
miR-122 (Wang X. et al., 2015). Проведено глубокое

секвенирование микроРНК, экспрессированных
в преадипоцитах жировой ткани после 72 часов
дифференцировки (Wang S et al., 2018). Прогнози-
рование мишеней дифференциально экспресси-
руемых miРНК показало, что микроРНК участво-
вали в регуляции множественных путей передачи
сигналов, связанных с адипогенезом, включая
сигнальный путь рецептора пролифератора перок-
сисом, путь передачи сигналов инсулина, а также
биосинтез жирных кислот и деградацию жирных
кислот. Биоинформационный анализ показал,
что ген ELOVL жирной кислоты элонгазы 5
(ELOVL5) представляется в качестве предполагае-
мой мишени miR-218-5p, miR-19a-3p, miR-19b-3p,
miR-30a-5p, miR-30b-5p и miR-30e-5p (Zhang M.
et al., 2017).

Обширные исследования показали, что экс-
прессия ApoB регулируется на нескольких уров-
нях (Ma et al., 2017). Идентифицированы мик-
роРНК, которые взаимодействуют с ApoB у кур.
Результаты показывают, что ApoB является ми-
шенью miR-101-2-5p, который подавляет экс-
прессию ApoB путем связывания с 3'UTR ApoB.

Большой интерес представляет связь мик-
роРНК с потреблением корма. Были идентифи-
цированы два SNP в геномной области локуса
miR-1596, связанные с потреблением корма кури-
цы (Luo C. et al., 2015). Экспрессия gga-miR-15a
была значительно выше у птиц с высоким (коэф-
фициентом конверсии корма (Yuan J. et al., 2017).
Результаты могут быть использованы для улучше-
ния понимания молекулярных детерминант эф-
фективности корма.

Таким образом, изложенные факты свидетель-
ствуют о существенной роли микроРНК в регуля-
ции генов и клеточных процессов, которые явля-
ются основой формирования фенотипа птиц.

ДИФФЕРЕНЦИАЦИЯ ГОНАД

Начало быстрого роста гонад – это важный
процесс в сексуальном развитии, который вклю-
чает в себя множество генов и регуляторных фак-
торов. 374 консервативных и 46 новых микроРНК
были идентифицированы как экспрессируемые
генами гипоталамуса у кур (Han W et al., 2015).
Показано, что 144 консервативные микроРНК
были дифференциально экспрессированы при
переходе от двух разных пубертатных стадий до
начала развития быстрой гонады и после начала
полового созревания. Дальнейший количествен-
ный тест ПЦР в реальном времени показал, что из
9 членов miR-217 и miR-375 являются регулятора-
ми зрелости куриного яичника (Kang et al., 2013).
В результате анализа профилей экспрессии мик-
роРНК в сыворотке и плазме кур от двух разных
пубертатных стадий до начала и после начала по-
лового созревания было обнаружено соответ-
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ственно 197 известных и 19 новых микроРНК
(Han W et al., 2016). Использование ПЦР в реаль-
ном времени позволило показать, что панель с
семью микроРНК, включая miR-29c, miR-375,
miR-215, miR-217, miR-19b, miR-133a и let-7a,
имели большие возможности для использования
в качестве новых биомаркеров измерения начала
половой зрелости у кур (Bannister et al., 2009).

Исследования, посвященные генетическому
обоснованию полового диморфизма с точки зре-
ния кодирующих белков генов, выявили тысячи
генов, предрасположенных к полу у млекопита-
ющих и птиц (Harrison et al., 2015). Можно допу-
стить, что в некоторых случаях, экспрессия мик-
роРНК, предрасположенная к полу, может воз-
никать в результате дифференцированной дозы
гена (Naqvi et al., 2018). Влияние половых гормо-
нальных факторов, связанных с обработкой пер-
вичных транскриптов микроРНК в зрелые мик-
роРНК (Warnefors et al., 2017), позволяют предпола-
гать этот механизм в качестве дополнительного
посттранскрипционного регулирования полового
диморфизма. Определение экспрессии четырех
микроРНК (miR-218, -200b, -196 и -206) в куриных
эмбриональных гонадах в период эмбрионального
развития 3.5–6.5 дней позволило с помощью алго-
ритмов установить особенности экспрессии и
предсказать их целевые гены (Feng et al., 2014).
Экспрессия miR-200b была на значительно более
высоком уровне в женских гонадах в течение все-
го интервала. Весь результат гибридизации in situ
показал значительно более высокую экспрессию
в эмбрионах miR-200b у самок, чем у самцов. По-
сле проверки ряда кандидатов микроРНК и соот-
ветствующих экспрессий генов в трех типах кле-
ток было обнаружено 15 микроРНК и 21 генов-
мишеней, которые могут участвовать в спермато-
генезе (Xu L. et al., 2017). Было подтверждено, что
miR-202-5p связывается с LIMK2, который участ-
вует в развитии зародышевых клеток. В совокуп-
ности с открытием новых микроРНК, таких как
miR-202-5p, и связанных с ними генов дают но-
вые подсказки для расшифровки молекулярного
механизма микроРНК, регулирующих диффе-
ренцировку стволовых клеток зародышевой ли-
нии и сперматогенеза у кур.

Проведено профилирование экспрессии микроРНК
для выявления специфических микроРНК-сигна-
тур в недифференцированной бластодерме и пер-
вичных зародышевых клетках (PGCs) (Lee S.I. et al.,
2011). Идентифицировали семь микроРНК, ко-
торые высоко экспрессировали в бластодерме и
10 микроРНК – в PGC (peroxisome gamma coactiva-
tor), влияющих на дифференцировку бластодерм.

Следовательно, рост гонад, сексуальное разви-
тие с включением множества генов в большой
степени находятся под контролем процессов, в
которых важное участие принимают микроРНК.

РОЛЬ микроРНК В ПАТОГЕНЕЗЕ 
ЗАБОЛЕВАНИЙ

Роль микроРНК при бактериальной инфекции.
Существуют все более очевидные свидетельства
того, что микроРНК играют важную роль в регу-
лировании врожденного иммунного ответа, вы-
званного бактериями (Krol et al., 2010). Бактери-
альные патогены способны модулировать экс-
прессию микроРНК хозяина и направлять
регуляцию микроРНК на исход инфицирования.
Сигнальная способность Toll-подобных рецепто-
ров (TLR) достаточно жестко отрегулирована
(O’Neill et al., 2011) и микроРНК, вероятно, по-
явились в эволюции как важные контроллеры
сигнализации TLR. Несколько микроРНК инду-
цируются активацией TLR во врожденных им-
мунных клетках и нацеливают 3'-нетранслируе-
мые области мРНК, кодирующих компоненты
системы сигнализации TLR. Так что, микроРНК
являются важной связью между врожденной и
адаптивной иммунной системой, и их дисрегуля-
ция играет важную роль в патогенезе воспали-
тельных процессов и иммунного ответа.

Для выявления роли микроРНК в регуляции ге-
нов, участвующих в реакции хозяина на инфекцию
Salmonella enteritidis были идентифицированы по-
тенциально связанные с инфекцией микроРНК –
gga-miR-101-3p и gga-miR-155 (Li P. et al., 2017). Они
непосредственно подавляли активность репор-
терного гена люциферазы посредством связывания
с 3'-нетранслированными областями иммунных ге-
нов IRF4 и LRRC59. Чрезмерно выраженная
gga-miR-155 и интерференция gga-miR-101-3p в
клетках макрофагов цыплят достоверно изменя-
ли экспрессию их целевых генов и уменьшали
продукцию противовоспалительных цитокинов.
Были идентифицированы несколько микроРНК
(gga-miR-125b-5p, gga-miR-34a-5p, gga-miR-1416-5p
и gga-miR-166), ассоциированные с сальманел-
лезной инфекцией (Wu et al., 2017). Из 598 обна-
руженных микроРНК 37 показали специфиче-
скую дифференцированность между инфициро-
ванными и неинфицированными цыплятами.
Всего было предсказано 2897 уникальных генов-
мишеней, регулируемых дифференциально выра-
женными микроРНК, из которых 841 генов были
однозначно в разной степени регулируемые
микроРНК. Зарегистрировано 12 иммунных
процессов, связанных с такими мишенями (Jia
et al., 2017). Дифференциально экспрессируемые
микроРНК-мРНК-пары при сальмонеллезной
инфекции проявили значительно отрицатель-
ные корреляции. Выявлен вклад микроРНК в
реакцию на инфекцию при сальмонеллезе в пе-
риод наступления яйцекладки путем регулирова-
ния гомеостаза между метаболизмом и иммуни-
тетом. Например, gga-miR-125b-5p, gga-miR-34a-
5p, gga-miR-1416-5p и gga-miR-1662 могут играть
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важную роль в инфицировании сальмонеллами
путем регулирования их целевых генов (Wu et al.,
2017). Обнаруженные факты служат основой для
изучения регуляции микроРНК в сальмонеллез-
ной инфекции у кур-несушек.

Mycoplasma gallisepticum (MG), один из основ-
ных этиологических агентов хронического ре-
спираторного заболевания домашней птицы, вы-
звал значительные экономические потери во
всем мире, и в последнее время все больше добы-
то доказательств того, что микроРНК вовлечены
в его микробный патогенез (Zhao et al., 2017a). Че-
рез секвенирование микроРНК было обнаруже-
но, что gga-miR-99a значительно снижается в лег-
ких эмбрионов кур, зараженных MG. Далее пока-
зано, что экспрессия gga-miR-99 значительно
снижалась в отношении, как MG-инфицирован-
ных легких, так и линии клеток эмбриональной
фибробласты курицы. Повышенная экспрессия
gga-miR-99a значительно уменьшала экспрессию
гена SMARCA5 (помимо других свойств участву-
ет в регуляции транскрипции), тогда как ингиби-
тор gga-miR-99a усиливал экспрессию SMARCA5.
Очевидно, gga-miR-99a играет ключевую роль в
инфекции MG через регуляцию экспрессии
SMARCA5 и дает новое представление о механиз-
мах патогенеза MG.

Были идентифицированы микроРНК, кото-
рые связаны с инфекцией MG, вызывающей ре-
спираторные заболевания кур, в частности, в ле-
гочной ткани после 3 и 10 дней инфицирования
(Zhao et al., 2017b). 45 и 68 микроРНК дифференци-
ально экспрессировали с целевыми эффектами с
6280 и 7181 генами соответственно через 3 и 10 дней
после инфицирования. Многосторонний анализ
показал, что эти микроРНК могут участвовать в
регуляции ответа хозяина на инфекцию по мно-
гим путям, как эндоцитоз, адгезия, регуляция ак-
тинового цитоскелета и другие. Эти результаты
пролили свет на новые представления о механиз-
мах микроРНК в регуляции взаимодействий хо-
зяина и патогенного агента.

Патогенная Escherichia coli вызывает одно из
самых распространенных бактериальных заболе-
ваний домашней птицы. С помощью секвениро-
вания РНК изучили измененные микроРНК и де-
регулированные гены в селезенке трех групп
бройлеров разной тяжести патологии (Jia et al.,
2016c). Основываясь на комбинированном анализе
дифференциально экспрессируемых микроРНК и
мРНК в каждой из трех групп, 43 микроРНК–
мРНК-пары проявили значительно отрицательные
корреляции (r – 0.8). In vitro gga-miR-429 непосред-
ственно подавляет активность репортерного гена
люциферазы посредством связывания с 3'-не-
транслированными областями TMEFF2, NTRK2
и SHISA2. Сверхэкспрессия gga-miR-429 в линии
клеток куриных макрофагов HD11 значительно

ингибировала экспрессию TMEFF2 и SHISA2,
которые участвуют в индуцированных липополи-
сахаридом тромбоцитарных факторах роста
(PDGF) и сигнальных путей Wnt. Полученные
результаты проливают свет на роль этих недавно
выявленных генетических элементов в механиз-
мах устойчивости хозяина и восприимчивости к
Escherichia coli.

Таким образом, изложенные факты свидетель-
ствуют о существенном значении микроРНК в
иммунном ответе и патогенезе бактериальных за-
болеваний и послужат надежной основой для изу-
чения этой важной сферы.

Роль микроРНК при вирусной инфекции. Не-
смотря на то, что по симптомам вирусные и бак-
териальные инфекции часто схожи, имеются су-
щественные различия в реакции иммунитета на
вирусную и бактериальную инфекции. При срав-
нении больных вирусным бронхитом и здоровых
цыплят было идентифицировано в общей слож-
ности 58 дифференциально экспрессированных
микроРНК, которые, как оказалось, были связа-
ны с метаболическими процессами, каталитиче-
скими действиями, экспрессией генов и иммун-
ными ответами (Yang Х. et al., 2017).

Как известно, путь сигнализации JAK-STAT
(janus kinase/signal transducers and activators of
transcription pathway) является важным регулято-
ром клеточной пролиферации, дифференциров-
ки, выживаемости, подвижности, апоптоза, им-
мунного ответа и развития. Обнаружено 63 зре-
лые микроРНК, которые изменяют направление
функционирования генов этим путем (Truong
et al., 2017a). Идентифицированные 116 генов бы-
ли аннотированы через генную онтологию и сопо-
ставлены с сигнальным путем JAK-STAT. Более
того, было обнаружено 68 известных микроРНК,
которые по-разному нацелены на генные пути
JAK-STAT и дифференциально выражены в двух
линиях, индуцированных некротическим энте-
ритом (Truong et al., 2017b).

Анализ мРНК с микроРНК, lncRNA и вирус-
ными генами позволил идентифицировать клю-
чевые элементы в сложных сетях, используемых
во время ответа на ALV (Lan et al., 2017). Подгруп-
па вирусов птичьего лейкоза J (ALV-J) может вы-
зывать несколько различных лейкемических про-
лиферативных заболеваний в гемопоэтической
системе цыплят. Репортерный анализ с двойной
люциферазой показал (Zhenhui et al., 2015), что
IRF1 (регуляторный фактор Интерферон 1) явля-
ется прямой мишенью miR-23b. Сверхреакция
miR-23b (P = 0.0022) уменьшала уровни мРНК IRF1
и подавляла репортерную активность IRF1-3'-UTR.
Эксперименты in vitro показали, что сверхэкс-
прессия miR-23b усиливает репликацию ALV-J,
тогда как потеря функции miR-23b ингибирует
репликацию ALV-J. Сверхэкспрессия IRF1 инги-
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бировали репликацию ALV-J, а IRF1-нокдаун
улучшал репликацию ALV-J. Более того, сверх-
экспрессия IRF1 значительно (Р = 0.0014) увели-
чивала экспрессию IFN-β. Эти результаты пока-
зали, что miR-23b может играть важную роль в ре-
пликации ALV-J, ориентируясь на IRF1.

Заболевания, вызванные этой подгруппой ви-
русов птичьего лейкоза J (ALV-J), стали серьезной
проблемой для домашней птицы. Из-за отсут-
ствия эффективных вакцин была разработана и
использована интерференция микроРНК–siRNA
для ингибирования репликации ALV-J in vitro и
in vivo (Wei et al., 2015). Каждая последовательность
микроРНК-мишени, полученная из генов gag
(p15), pol (p32), env (gp85) и LTR (U3) ALV-J, была
встроена в основную цепь miR-155. После отжига
их клонировали в вектор pcDNA6.2-GW/EmGFP-
miR соответственно. Для обнаружения интерфе-
ренционного эффекта рекомбинантные векторы
вводили в клетки DF-1 и суточных цыплят, ин-
фицированных ALV-J. Результаты показали, что
интерференция микроРНК–siRNA является эф-
фективным методом ингибирования репликации
ALV-J. Обнаружена новая опухоле-супрессорная
микроРНК – gga-miR-375, которая значительно
ингибировала пролиферацию линий дермаль-
ных фибробластов посредством нацеливания на
онкоген YAP1(Li H. et al., 2014). Например, gga-
miR-375 может функционировать в качестве опу-
холевого супрессора, играя ключевую роль в опу-
холегенезе птичьего лейкоза.

Обнаружена потенциальная связь между экс-
прессией микроРНК и патогенезом инфекции
ретикулоэндотелиозного вируса (REV). REV вы-
зывает иммуносупрессию, замедление роста и
онкогенез у разных видов птиц. В образцах, со-
бранных на 21 и 28 день после REV-инфекции,
было идентифицировано 88 дифференциально
экспрессированных микроРНК (Yu et al., 2017).

В исследовании (Li Z. et al., 2017) портерный
анализ с двумя люциферазами показал, что
MDA5 (Melanoma Differentiation-Associated pro-
tein 5 – рецептор опознавания паттерна антиви-
русного ответа в системе врожденного иммуните-
та) является прямой мишенью miR-34b-5p. Эти
результаты показывают, что miR-34b-5p нацели-
вает MDA5 на ускорение пролиферации и мигра-
ции ALV-J-инфицированных клеток и способ-
ствует репликации ALV-J через сигнальный путь
MDA5. Задержка роста цыплят, вызванная ALV-J,
связана с подавляющим контролем сигналом
Wnt/β-catenin (Feng et al., 2017). МикроРНК тран-
скрипционно подавляют мишени и участвуют в
развитии различных опухолей птичьего лейкоза.
Показано, что miR-221 активируется в опухолях,
индуцированных ALV-J (Ren et al., 2018). Целевая
система проверки показала, что CDKN1B (cyclin-
dependent kinase inhibitor 1B – ингибитор циклин-

зависимой киназы 1B) является мишенью miR-221
и подавляется в ALV-J-инфекции. В последнее
время было обнаружено большое количество
микроРНК в вирусном геноме галлидского гер-
песвируса 2 (GaHV-2), который известен как ви-
рус болезни Марека типа 1 (Zhao P. et al., 2015).
Вирус болезни Марека (MDV) способен индуци-
ровать быстроразвивающуюся Т-клеточную лим-
фому в своем естественном хозяине и рассматри-
ваемую как идеальную модель для исследования
индуцированного вирусом опухолевого генеза.
Было выявлено, что mdv1-miR-M4-5p, вирусный
аналог клеточного miR-155, имеет решающее
значение для онкогенности MDV (Jia-Qi et al.,
2015). Однако, получены данные, которые под-
тверждают, что кроме mdv1-miR-M4, другие
МГК-кластерные микроРНК также играют кри-
тическую роль в онкогенезе MDV (Teng et al.,
2015). Обнаруженные микроРНК в геноме вируса
болезни Марека (MDV) имеют регуляторные ро-
ли в онкогенезе. Анализ результатов исследова-
ний показал значительную дифференциальную
экспрессию 79 микроРНК RNA, что свидетель-
ствует о их возможной важной роли в индуциро-
ванном MDV опухолегенезе (Li Z. et al., 2014).

Было показано, что несколько вирусов птиц
(Yao, Nair, 2014), главным образом герпесвирусов,
кодируют ряд новых микроРНК. К ним относятся
сильно онкогенный вирус вируса Марека-1 (26
микроРНК), вирус авирулентного вируса Маре-
ка-2 (36 микроРНК), герпесвирус индюков
(28 микроРНК), вирус инфекционного ларинго-
трахеита (10 микроРНК), вирус утиного энтерита
(33 микроРНК) и вирус птичьего лейкоза (2 мик-
роРНК). Несмотря на более тесную антигенную и
филогенетическую связь между некоторыми из
герпесвирусов, микроРНК, кодируемые различ-
ными вирусами, не показали сохранения после-
довательности, хотя местоположения некоторых
из микроРНК были сохранены в повторяющихся
областях геномов. Однако некоторые из мик-
роРНК, кодируемых вирусом, показали значи-
тельную гомологию последовательностей с мик-
роРНК хозяина, демонстрируя их способность
служить в качестве функциональных ортологов.
Например, mdv1-miR-M4-5p, функциональный
ортолог gga-miR-155, имеет решающее значение
для онкогенности MDV. MDV вызывает лимфо-
пролиферативное расстройство у кур, кодирует
ряд микроРНК, полученных в основном из двух
мест в геноме MDV. Один кластер генов мик-
роРНК фланкирует онкоген meq, а второй кла-
стер обнаружен в латентно-зависимой области
транскрипта. Были сопоставлены последователь-
ности микроРНК MDV из набора полевых и эта-
лонных штаммов с различными уровнями виру-
лентности и они оказались высоко консервативны-
ми (Morgan et al., 2008). Однако микроРНК из meq-
кластера были обнаружены на более высоких уров-
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нях в лимфомах, вызванных формой вируса, соот-
ветствующих высоким вирулентным плюсам (на-
пример, vv +, штамм 615K), чем менее вирулентны-
ми микроорганизмами. Уровни mdv1-miR-M4,
которых разделяют по последовательности нук-
леотидов с miR-155, микроРНК, участвующей в
В-клеточной лимфоме, были в три раза выше, а
уровни mdv1-miR-M2 3p были более чем в шесть
раз выше в vv + MDV-индуцированных опухолей,
чем у vv MDV-индуцированных опухолей. Напро-
тив, уровни микроРНК из кластера латентно-за-
висимой области транскрипта были эквивалентны
в опухолях, продуцируемых штаммами vv и vv +.
Кроме того, mdv1-miR-M4 представляет собой
микроРНК MDV, наиболее выраженную в опухо-
лях, где на нее приходится 72% всех микроРНК
MDV. Эти данные свидетельствуют о том, что
микроРНК meq-кластера играют важную роль в
патогенности MDV.

Представляет интерес исследование gga-miR-9,
экспрессия которой заметно повышалась у цыплят
при заражении вирусом бурсальной болезни (IBDV).
Однако, биологическая функция gga-miR-9 при
вирусной инфекции оставалась неизвестной. Бы-
ло установлено, что эктопическая экспрессия
gga-miR-9 значительно способствовала реплика-
ции IBDV (Ouyang W. et al., 2015b) и отрицательно
влияла на IBDV-инициированное производство
интерферона типа I. Оказалось, что 3'-нетрансли-
руемый участок (UTR) регуляторного фактора 2
интерферона (IRF2) имеет два предполагаемых
сайта связывания для gga-miR-9. Функциональ-
ная сверхэкспрессия gga-miR-9 с использованием
имитаций gga-miR-9 ингибировала экспрессию
мРНК IRF2 и белка. Трансфекция ингибитора
gga-miR-9 отменила подавление экспрессии бел-
ка IRF2. Кроме того, нокдаун IRF2 опосредовал
усиливающий эффект gga-miR-9 на опосредован-
ную интерфероном (IFN) антивирусную реак-
цию. Эти данные показывают, что индуцибель-
ная обратная связь gga-miR-9 отрицательно регу-
лирует антивирусный врожденный иммунный
ответ хозяина, подавляя продукцию IFN типа I
посредством нацеливания IRF2.

Были выявлены микроРНК, связанные с ин-
фекциями вируса птичьего гриппа (Wang et al.,
2009). Семьдесят три уже известных и тридцать
шесть новых микроРНК были дифференциально
экспрессированы между инфицированными и
неинфицированными цыплятами в легких и тра-
хеях соответственно. Было больше микроРНК,
эспрессируемых в неинфицированных тканях,
чем в инфицированных тканях. Проанализиро-
ван набор дифференциально экспрессированной
микроРНК цыплят, инфицированного H5N1
(подтип вируса птичьего гриппа A) для иденти-
фикации мишеней в гене NS1. 300 дифференци-
ально экспрессируемых микроРНК анализирова-
ли индивидуально для целевых сайтов ряда генов.

Анализ дал ответ, что gga-miR-1658 в качестве по-
тенциальной микроРНК, нацелена на ген NS1
вируса гриппа H5N1 (Asaf et al., 2015).

Известно, что куры восприимчивы к высоко-
патогенному штамму вируса птичьего гриппа
H5N1 (HPAIV), тогда как утки – устойчивы к это-
му штамму. Было использовано высокопроизво-
дительное секвенирование для анализа экспрес-
сии микроРНК в селезенке, тимусе и бурсе Fabri-
cius инфицированных и неинфицированных
H5N1-HPAIV кур и уток (Li Z. et al., 2015). Наблю-
далось большее расхождение между образцами
экспрессии микроРНК. Оказалось, что образцы
экспрессии микроРНК в гомологичных иммун-
ных органах кур и уток с данным штаммом суще-
ственно различаются в иммунных органах, инфи-
цированных HPAIV цыплят и уток. Была иден-
тифицирована экспрессия miR-143 курицы с
использованием метода глубокого секвенирова-
ния (Trakooljul et al., 2010). Анализ результатов
исследований с использованием микрочипов
показал, что 124 гена были дифференциально
экспрессированы анти-miR-143 in vitro в эмбри-
ональных спленоцитах цыпленка (P < 0.01).
Многие из этих генов связаны с пролиферацией
клеток, апоптозом и образованием опухоли.
Шесть из 124 генов обладают, по меньшей мере, од-
ним потенциальным сайтом связывания miR-143 в
своих 3'UTR. В целом, настоящее исследование
предполагает, что miR-143 повсеместно экспрес-
сируется среди тканей и, вероятно, участвует в регу-
ляции клеточной пролиферации и апоптоза.

Показаны изменения в уровнях экспрессии
микроРНК на разных стадиях развития маточной
трубы и яичниковом канцерогенезе кур-несушек
(Jeong et al., 2017b). Обнаружено участие мик-
роРНК в установлении и поддержании клеточ-
ной судьбы иммунных клеток, участвующих во
врожденном иммунитете, регулируя сигнализа-
цию TLR и последующий ответ цитокинов
(Sonkoly et al., 2008).

Таким образом, за последние два десятилетия
произошел взрыв в нашем понимании, ранее
скрытым и непредвиденным миром регулирова-
ния экспрессии генома при участии некодирую-
щих РНК и, в том числе – микроРНК. Эти процес-
сы являются важными регуляторами клеточной
пролиферации, дифференцировки, выживаемо-
сти, подвижности, апоптоза, иммунного ответа и
развития, играя ключевую роль в опухолегенезе.
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To date, several non-coding RNAs are known, which play a prominent role in the processes of transcription,
translation, and structural conformation of RNA. By binding miRNA to 3'-untranslated regions, mRNA reg-
ulates gene expression in animals through inhibition of translation initiation, elongation, and other mecha-
nisms. There is evidence of the differential expression of miRNA that regulate transcription with the inclusion
of several stages of myoblast proliferation, differentiation and apoptosis. The role of these molecules is signif-
icant in cell differentiation, proliferation, apoptosis and the genesis of tumors. Some miRNAs are known to
target 100–200 genes. Polymorphisms of miRNA genes, especially in the competent regions of the genome,
can be biomarkers for phenotypic traits important in the process of breeding birds. The findings confirm the
key role of miRNA in controlling the metabolic switch that occurs between embryo development and chick
hatching. Differentially expressed miRNAs and their possible target genes are included in egg production func-
tions. The available miRNA data complement our understanding of the molecular genetic control underlying
abdominal fat accumulation and myogenesis in chickens. Hundreds of differentially expressed miRNAs from
individuals differing in body weight were found. A new understanding of the functions of miRNA during the
rapid development of chicken gonads is being formed. Hundreds of miRNAs expressed by hypothalamic
genes and involved in the initial phase of rapid gonad growth have been identified. There is increasingly clear
evidence that miRNA play an important role in regulating the innate immune response and are important ef-
fectors in complex host-pathogen interaction networks for salmonellosis, Marek’s disease, carcinogenic and
other diseases. Many of the miRNAs are associated with cell proliferation, apoptosis and tumor formation.
Bacterial pathogens are able to modulate the expression of the host miRNA and affect the regulation of miRNA
and the outcome of infection. Several miRNAs are induced by TLR activation in innate immune cells and
target the 3′-untranslated regions of the mRNA encoding the components of the TLR signaling system. Modern
genome editing tools suggest an artificial increase in the diversity of miRNA and the increased use of miRNA
for directional action. Determination of the structure of RNA, RNA-RNA, RNA-DNA and ribonucleoprotein
complexes are becoming a rapidly developing area requiring the development of new technologies.

Keywords: bird, miRNA, differentiation, growth, phenotype, immune response, diseases
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