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Аннотация. В статье приведены результаты исследования полимор-

физма генов гормона роста (GH) и гипофизарного фактора транскрипции 

(PIT-1) в популяции быков герефордской породы, выращиваемых в СПК имени 

Деньщикова. С помощью ПЦР-ПДРФ-анализа в исследованной популяции (96 го-

лов) были идентифицированы все возможные полиморфные варианты аллелей 

и генотипов генов гормона роста и гипофизарного фактора транскрипции. По 

результатам исследования установлено, что в исследуемом поголовье наблю-

дается разнообразие форм аллелей генотипов по обоим изученным генам. 
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Summary. The article presents the results of a study of polymorphism of the 

growth hormone (GH) and pituitary transcription factor (PIT-1) genes in a population 

of Hereford bulls bred in the Denshchikov Farm. Using PCR-RFLP analysis in the 

studied population (96 animals), all possible polymorphic variants of alleles and gen-

otypes of the growth hormone and pituitary transcription factor genes were identified. 

According to the results of the study, it was found that in the studied livestock there is 

a variety of forms of genotype alleles for both studied genes. 

(Поступила в редакцию 05.06.2023 г.) 

Введение. В настоящее время разведение животных, характеризу-

ющихся высокой мясной продуктивностью, является приоритетным 

направлением исследований в животноводстве. Для его успешной 
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реализации необходимо привлечение ДНК-технологий, что позволит 

проводить более быструю и точную оценку генетического потенциала 

животных и накапливать в популяции предпочтительные генотипы, ко-

торые связаны с хозяйственно полезными признаками. 

Для успешной селекционно-племенной работы необходимо изуче-

ние генофонда сельскохозяйственных животных по полиморфизму ге-

нов, связанных с показателями мясной продуктивности, что будет спо-

собствовать рациональному использованию генофонда сельскохозяй-

ственных животных, а также позволит вести селекционную работу на 

увеличение мясной продуктивности. 

Показатели мясной продуктивности определяются сочетанием 

многих генов, поэтому выявление более «удачных» вариантов осу-

ществляется с помощью генетических маркеров. Для поиска прямых ге-

нетических маркеров используются мутации, которые приводят к воз-

никновению аллелей в генах, участвующих в формировании количе-

ственных признаков (темп роста, живая масса животных, характер тело-

сложения и др.) [1-3].  

В современных условиях применение маркерной селекции в до-

полнение к традиционным методам разведения, содержания и кормле-

ния может стать мощным инструментом в интенсификации селекцион-

ного процесса. К тому же генетический полиморфизм определяет потен-

циальное разнообразие морфологических и физиологических свойств 

организмов, а молекулярно-генетические маркеры позволяют получать 

информацию о полиморфизме генов и определять, какие варианты от-

дельных генов имеют преимущественное распространение у животных. 

Анализ генетической структуры популяции, ее сохранение и совершен-

ствование позволяет судить о протекающих в популяции адаптацион-

ных и селекционных процессах. 

У животных на процесс роста значительное влияние оказывает 

гормон роста (GH) и группа гормонов, которые участвуют в проявлении 

его эффекта на клетки-мишени (соматотропиновый каскад). В настоя-

щее время среди генов, отвечающих за синтез гормонов соматотропино-

вого каскада, активно ведется поиск потенциальных генов-кандидатов, 

которые влияют на проявление количественных признаков крупного ро-

гатого скота, в т. ч. на мясную продуктивность. В литературных источ-

никах описан широкий спектр полиморфных вариантов практически для 

каждого из генов соматотропинового каскада у представителей различ-

ных пород крупного рогатого скота, а некоторые из них исследованы на 

предмет влияния на признаки мясной и молочной продуктивности.  

Соматотропный гормон стимулирует рост организма за счет акти-

визации и нормализации обмена веществ – необходим в период 
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постнатального роста и развития для нормализации углеводного, липид-

ного, азотного и минерального обмена. Ген гормона роста (GH) локали-

зован на 19-й хромосоме, имеет размер 1800 п. н. и состоит из пяти эк-

зонов и четырех интронов [4]. Гормон соматотропин представляет инте-

рес как метаболический стимулятор отложения белка у сельскохозяй-

ственных животных и является одним из ключевых регуляторов роста у 

млекопитающих; координирует и регулирует скорость протекания об-

менных процессов, усиливает биосинтез белка, ДНК, РНК и гликогена 

и способствует мобилизации жиров из депо и распаду высших жирных 

кислот и глюкозы в тканях. 

Фактор транскрипции Pit-1 осуществляет контроль транскрипции 

генов пролактина, соматотропина, рецептора соматотропин-рилизин 

гормона и других гормонов. Он расположен в цетромерной зоне первой 

хромосомы между локусами TGLA57 и RM95 и является членом 

POU-домена, в который входит группа транскрипционных регуляторов, 

играющих важную роль в дифференциации и пролиферации клеток. На 

сегодняшний день вопросу полиморфизма гена Pit-1 и его влиянию на 

продуктивные признаки животных посвящено значительное число ра-

бот, но при этом не существует единого мнения о том, ассоциируется ли 

связь данного гена с молочной продуктивностью или с ростом и разви-

тием молодняка.  

Гормон роста и гипофизарный фактор транскрипции имеют боль-

шое значение для регулирования ростовых процессов, клеточной проли-

ферации и дифференцировки [5].  

Цель работы – изучение полиморфизма генов гормона роста (GH) 

и гипофизарного фактора транскрипции (Pit-1) у быков герефордской 

породы. 

Материал и методика исследований. Исследования осуществля-

лись на чистопородных быках герефордской породы, выращиваемых в 

СПК имени Деньщикова Гродненского района. Животные содержались 

на ферме по выращиванию и откорму крупного рогатого скота «Боль-

шая Жорновка». 

Исследования полиморфизма генов гормона роста и гипофизар-

ного фактора транскрипции проводили в отраслевой научно-исследова-

тельской лаборатории «ДНК-технологий» учреждения образования 

«Гродненский государственный аграрный университет». Для ДНК-ге-

нотипирования были взяты ушные выщипы у 96 быков герефордской 

породы.  

Полиморфизм гена GH диагностировали методом ПЦР-анализа, 

который позволяет диагностировать два аллельных варианта гена GHL 

и GHV.  
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Праймеры для амплификации фрагмента гена GH: 

GH 1: 5′ – CCG TGT CTA TGA GAA GC – 3′;  

GH 2: 5′ – GTT CTT GAG CAG CGC GT – 3′. 

Длина амплифицированного фрагмента – 211 п. о. При расщепле-

нии продуктов амплификации рестриктазой Alu I при 37 °С идентифи-

цируются следующие генотипы: 

GHVV – фрагмент 211 п. о.; 

GHLL – фрагменты 159, 152 п. о.; 

GHLV – фрагменты 211, 159 и 52 п. о. [6]. 

 

 
Рисунок 1 – Электрофореграмма гена гормона роста (GH) у быков 

герефордской породы на основе ПЦР-ПДРФ-анализа 

Частоту встречаемости генотипов рассчитывали по формуле:  

Р  =  n / N * 100,                         (1) 

где Р – частота определенного генотипа;  

n – количество животных, имеющих определенный генотип;  

N – общее число животных.  

Частоту отдельных аллелей определяли по формуле Е. К. Мерку-

рьевой (1977):  

РL  =  (2nLL + nLV) / 2N,    (2) 

QV  =  (2nVV + nLV) / 2N,   (3) 

где РL – частота аллеля L;  

QV – частота аллеля V.  

Полиморфизм гена PIT-1 диагностировали методом ПЦР-анализа, 

который позволяет диагностировать два аллельных варианта гена Pit-1А 

и Pit-1В.  

Для амплификации участка гена PIT-1 использовали следующие 

праймеры и программу: 

- Pit1: 5′ – AAA CCA TCA TCT CCC TTC TT – 3′  

- Pit2: 5′ – AAT GTA CAA TGT GCC TTC TGA G – 3′. 
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При расщеплении продуктов амплификации рестриктазой HinfI, 

идентифицируются следующие генотипы:  

- Pit 1АА – фрагмент 451 п. о.; 

- Pit 1АВ – фрагменты 451, 244, 207 п. о.; 

- Pit 1ВВ – фрагменты 244, 207 п. о. [6]. 

 

 
Рисунок 2 – Электрофореграмма гена гипофизарного фактора 

транскрипции (Pit-1) у быков герефордской породы на основе ПЦР-

ПДРФ анализа 

Частоту отдельных аллелей определяли по формуле Е. К. Мерку-

рьевой (1977):  

РА  =  (2nАА + nАВ) / 2N,    (4) 

QВ  =  (2nВВ + nАВ) / 2N,    (5) 

где РА – частота аллеля А;  

QВ – частота аллеля В.  

Результаты исследований и их обсуждение. Результаты изуче-

ния частоты встречаемости аллелей и генотипов гена GH у быков гере-

фордской породы представлены в таблице 1 и рисунках 3-4. 

Таблица 1 – Частота встречаемости аллелей и генотипов гена GH у 

быков герефордской породы 

Ген 

Частота встречаемости 

аллелей генотипов, % 

L V LL LV VV 

GH 0,589 0,411 28 61 11 

В результате проведенного генотипирования была установлена 

внутрипородная специфичность полиморфизма гена гормона роста, ко-

торый представлен двумя аллелями L и V с разной частотой встречае-

мости. Встречаемость аллеля V составила 0,411, а аллеля L – 0,589. По 

частоте встречаемости генотипов в исследуемом поголовье быков 
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герефордской породы преобладали животные с генотипом GHLV – 59 го-

лов (61 %). Количество быков с генотипом GHVV составило 10 голов 

(11 %), а с генотипом GHLL – 27 голов (28 %). 

 

  

Рисунок 3 – Частота 

встречаемости генотипов по гену 

гормона роста (GH) у быков 

герефордской породы 

Рисунок 4 – Частота 

встречаемости аллелей гена 

гормона роста (GH) у быков 

герефордской породы 

Выявленные внутрипородные особенности полиморфизма гена 

гормона роста (GH) у быков герефордской породы согласуются с дан-

ными, полученными российскими и зарубежными исследователями 

[7-9].  

Результаты изучения частоты встречаемости аллелей и генотипов 

гена PIT-1 у быков герефордской породы представлены в таблице 2 и 

рисунках 5-6. 

Таблица 2 – Частота встречаемости аллелей и генотипов гена PIT-1 

у быков герефордской породы 

Ген 

Частота встречаемости 

аллелей генотипов, % 

А В АА АВ ВВ 

PIT-1 0,385 0,615 17 44 39 

Из данных таблицы 2 и рисунков 5-6 видно, что в исследуемом по-

головье быков герефордской породы преобладали животные с геноти-

пом PIT-1АВ – 44 % (42 головы). Частота встречаемости животных с ге-

нотипом PIT-1АА составила 17 % (16 голов), а с генотипом PIT-1ВВ – 

39 % (38 голов). Частота встречаемости аллелей PIT-1A и PIT-1В соста-

вила 0,385 и 0,615.  

Преобладание аллеля PIT-1B в популяциях мясных пород было 

установлено и в исследованиях российских ученых [2, 10]. Это дает 

28%

61%

11% LL

LV

VV
0,589

0,411
L

V
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основание предположить возможность влияния данного аллеля на хо-

зяйственно полезные признаки животных. 

 

  

Рисунок 5 – Частота 

встречаемости генотипов по гену 

гипофизарного фактора 

транскрипции (PIT-1) у быков 

герефордской породы 

Рисунок 6 – Частота 

встречаемости аллелей гена 

гипофизарного фактора 

транскрипции (PIT-1) у быков 

герефордской породы 

Заключение. Изучение полиморфизма генов гормона роста (GH) 

гипофизарного фактора транскрипции (PIT-1) у быков герефордской по-

роды с использованием молекулярно-генетических методов позволило 

установить частоту встречаемости аллелей и генотипов в исследуемом 

поголовье. В результате исследования было установлено, что исследуе-

мое поголовье быков герефордской породы, выращенных в СПК имени 

Деньшикова, характеризуется разнообразием форм аллелей и генотипов 

по генам гормона роста (GH) и гипофизарного фактора транскрипции 

(PIT). В исследуемом поголовье быков герефордской породы преобла-

дали животные с генотипом GHLV и PIT-1АВ. Полученные в процессе ис-

следования данные по изучаемым генам, как по значениям частот алле-

лей, так и по встречаемости генотипов, предполагают возможность уста-

новления желательных генотипов и проведения направленной селекции 

на увеличения их количества в популяции. 
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Аннотация. Проведены исследования по сравнительной оценке развития 

эмбрионов кур, качества суточных цыплят при использовании для предынкуба-

ционной санации яиц ультрафиолетового излучения С-спектра и параформаль-

дегида. Установлено, что применение ультрафиолетового излучения С-спек-

тра с обеспечением энергетической экспозиции 1,94 кДж/м2, в сравнении с при-

менением параформальдегида в дозе 7,5 г/м3, обеспечивает опережающее раз-

витие эмбрионов в первой половине инкубации – в возрасте 10 суток эмбрионы 

опытной группы достоверно превосходили эмбрионов контрольной группы: по 

массе эмбриона на 0,073 г, или 1,9 % (Р < 0,05); длине эмбриона на 0,3 см, или 

1,9 % (Р < 0,01); массе сердца на 0,006 г, или 15,4 % (Р < 0,05), печени на 0,008 г, 

или 12,3 % (Р < 0,001), желудка на 0,005 г, или 7,2 % (Р < 0,01), массе кишечника 

на 0,006 г, или 18,2 % (Р < 0,001). При этом по результатам инкубации 

РЕ
ПО
ЗИ
ТО
РИ
Й ГГ

АУ


