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Аннотация. Изучен полиморфизм генотипов и аллелей генов гормона ро-

ста GH и гипофизарного фактора транскрипции PIT-1 у петухов родитель-

ского стада кросса ROSS 308. Исследование показало важность изучения поли-

морфизма генов, аллельные варианты которых ассоциированы с хозяйственно 

полезными признаками птицы для повышения эффективности отечественного 

птицеводства. Проанализированы перспективные гены-кандидаты, непосред-

ственно участвующие в формировании того или иного продуктивного признака 

и имеющие варианты генетического полиморфизма. 
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Summary. Polymorphism of genotypes and alleles of the genes of growth hor-

mone GH and pituitary transcription factor PIT-1 in roosters of the parent herd of the 

ROSS 308 cross was studied. The study showed the importance of studying the poly-

morphism of genes, allelic variants of which are associated with economically useful 

traits of poultry to increase the efficiency of domestic poultry farming. Promising can-

didate genes directly involved in the formation of a productive trait and having vari-

ants of genetic polymorphism are analyzed. 

(Поступила в редакцию 05.06.2023 г.) 

Введение. Мясная промышленность является одной из важнейших 

отраслей экономики нашей страны, в целях которой стоит обеспечение 

населения продуктами питания, являющимися основным источником 

белка, а также залог продовольственной безопасности республики. Важ-

нейшей подотраслью, способной решить эту задачу, является птицевод-

ство. 

В составе комплекса мероприятий по повышению эффективности 

птицеводства важную роль играют методы молекулярной генетики, ко-

торые основаны на анализе наследственной информации и позволяют 

сохранять и накапливать в кроссах желательные генотипы, которые спо-

собны стойко передавать гены от поколения к поколению дальше. Это 

имеет значение в получении особо ценного селекционного материала, 

являющегося основой при усовершенствовании существующих и созда-

нии новых форм сельскохозяйственных животных. 

В настоящее время отечественные селекционеры сосредоточены 

на генетических аспектах с целью превращения генетического потенци-

ала в реальные породы, породные группы и кроссы птицы. Создание но-

вых отечественных пород и кроссов в условиях возрастающих требова-

ний к качеству и ассортименту птицеводческой продукции зависит от 

наличия генетического разнообразия всех видов сельскохозяйственной 

птицы. В связи с этим выявление и использование молекулярно-генети-

ческих маркеров, связанных с продуктивностью, в практической селек-

ции является актуальным как для фундаментальной, так и для приклад-

ной науки [4]. 

Генетические маркеры представляют собой одно из последних до-

стижений ДНК-технологий, которые открывают новые возможности в 

селекции. Маркер-ассоциированная селекция (MAS) – это современное 

перспективное направление в животноводстве, позволяющее эффек-

тивно использовать выявленные гены-маркеры хозяйственно полезных 

признаков для повышения эффективности селекционной работы. В ос-

нове маркерной селекции лежит изучение полиморфизма различных це-

левых генов в связи с продуктивными признаками. В принципе, иссле-

дования можно разделить на два этапа. На первом этапе проводится 
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изучение генетической структуры исследуемой популяции, породы, 

кросса по целевым генам с целью определить полиморфизм конкретных 

локусов (генов), т. к. в случае мономорфности локуса провести отбор 

особей разных генотипов невозможно. В случае полиморфности иссле-

дованного локуса можно переходить к изучению связи полиморфизма 

по целевым маркерам с продуктивными признаками. Результаты можно 

использовать в селекции с целью получения потомства с желательными 

генотипами, которые характеризуются оптимальными значениями инте-

ресующих нас показателей мясной продуктивности [2, 6]. 

Ген гормона роста (GH, соматотропин) играет решающую роль в 

контроле роста и метаболизма, что приводит к потенциальной корреля-

ции между полиморфизмами GH и экономическими признаками. Ген 

GH расположен на 19-й хромосоме у птицы и содержит 5 экзонов и 4 

интрона с общей длиной 4,1 килобайта [1, 3]. Соматотропин, синтезиру-

емый аденогипофизом, относится к пептидным гормонам и участвует в 

обеспечении широкого спектра физиологических функций у птицы, 

важнейшими из которых являются рост и дифференцировка тканей [7, 

8, 10]. 

Гипофизарный фактор транскрипции (PIT-1) представляет собой 

полипептид, который участвует в регуляции транскрипции генов, коди-

рующих пролактин, гормон роста и другие. Ген гипофизарного фактора 

транскрипции является важным элементом в общей регуляции метабо-

лизма у птицы и других видов сельскохозяйственных животных. По дан-

ным научных исследований, ген содержит ряд полиморфных участков. 

Один из участков этого гена, который находится в 5-м экзоне гена, был 

изучен методом полимеразной цепной реакции с последующим расщеп-

лением продукта эндоуклеазой рекстрикции EcoRl [5, 9]. 

Цель работы – изучить полиморфизм генов гормона роста и гипо-

физарного фактора транскрипции у петухов родительского стада кросса 

ROSS 308, определить частоты встречаемости различных аллелей и ге-

нотипов. 

Материалы и методы исследования. Исследования проводили 

на петухах родительского стада кросса ROSS 308 в возрасте 324 дня 

(100 голов) в производственных условиях ОАО «Агрокомбинат «Ски-

дельский» Гродненского района. Изучение полиморфизма генов гор-

мона роста и гипофизарного фактора транскрипции проводили в 

УО «Гродненский государственный аграрный университет» и отрасле-

вой научно-исследовательской лаборатории «ДНК-технологий». ДНК 

выделяли из образцов крови, которые отбирали из гребня с помощью 

скарификатора на стерильную фильтровальную бумагу. Каждый 
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образец подсушивали, маркировали и индивидуально упаковывали для 

предотвращения контаминации. 

Для оценки полиморфизма изучаемых генов генотипирование про-

водили методом ПЦР-ПДРФ-анализа. 

Праймеры для амплификации фрагмента гена GH: 

GH 1: 5′ – ATC CCC AGG CAA ACA TCC TC – 3′;  

GH 2: 5′ – CCT CGA CAT CCA GCT CAC AT – 3′. 

ПЦР-программа: «горячий старт» – 3 мин при 95 С; 30 циклов: де-

натурация – 30 с при 95 С, отжиг – 30 с при 65 С, синтез – 30 с при 

72 С; достройка – 5 мин при 72 С. 

Генотипы идентифицировались с проведением рестрикции. Для 

рестрикции амплифицированного участка используют эндонуклеазу ре-

стрикции MspI. 

– GHAA – 539/237 п. н.; 

– GHАВ – 539/392/237/147 п. н.; 

– GHВВ –392/237/147 п. н.; 

На рисунке 1 представлена картина распределения фрагментов 

ДНК после проведения рестрикции и электрофореза.  

 

 
Рисунок 1 – Электрофореграмма гена GH у петухов родительского 

стада кросса ROSS 308, М – маркер молекулярного веса, 1-12 – 

амплифицированные фрагменты 

Для амплификации участка гена PIT-1 использовались следующие 

праймеры и программы: 

PIT-1: 5′ – GTC AAG GCA AAT ATT CTG TAC C – 3′;  

PIT-2: 5′ – TGC ATG TTA ATT TGG CTC TG – 3′. 

ПЦР-программа: «горячий старт» – 3 мин при 95 С; 35 циклов: де-

натурация – 30 с при 95 С, отжиг – 30 с при 60 С, синтез – 30 с при 

72 С; достройка – 5 мин при 72 С. 
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Генотипы идентифицировались без проведения рестрикции по ре-

зультатам амплификации. Длина амплифицированного фрагмента – 

387 п. н. При расщеплении продуктов амплификации были идентифи-

цированы следующие генотипы: 

– PIT-1II – 387 п. н.; 

– PIT-1ID – 330/387 п. н.; 

– PIT-1DD – 330 п. н.  

Генотипирование исследуемой птицы показало генотипы, пред-

ставленные на электрофореграмме (рисунок 2). 

 

 
Рисунок 2 – Электрофореграмма гена PIT-1 у петухов родительского 

стада кросса ROSS 308, М – маркер молекулярного веса, 1-19 – 

амплифицированные фрагменты 

Частоту встречаемости генотипов рассчитывали по формуле 1: 

P  =  n / N,                                                      (1) 

где P – частота определенного генотипа; 

n – количество животных, имеющих определенный генотип; 

N – общее число животных. 

Частота встречаемости аллелей по гену гормона роста рассчитана 

по формуле 2, а по гену гипофизарного фактора транскрипции – по фор-

муле 3 по Е. К. Меркурьевой (1977). 

pA = 2n AA + n AB / 2N 

qB = 2n BB + n AB / 2N,                                      (2) 

pI = 2n II + n ID / 2N 

qD = 2n DD +n ID / 2N,                                       (3) 

где pA – частота аллеля A; 

qB – аллель B; 

pI – частота аллеля I; 

qD – аллель D; 

n – количество гомозиготных или гетерозиготных особей; 
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N – общая численность обследованных животных; 

2N – число аллелей данного двухаллельного локуса в обследован-

ной популяции. 

Результаты исследований и их обсуждение. В результате 

ДНК-генотипирования исследуемого поголовья петухов родительского 

стада определен полиморфизм изучаемых генов GH и PIT-1, который 

представлен по каждому из генов двумя аллелями и тремя генотипами: 

GHA, GHB и GHAА, GHAB, GHВB; PIT-1I, PIT-1D и PIT-1II, PIT-1ID, PIT-1DD. 

Частоты встречаемости аллелей и генотипов генов гормона роста и ги-

пофизарного фактора транскрипции у петухов родительского стада 

кросса ROSS 308 ОАО «Агрокомбинат «Скидельский» представлены в 

таблице и на рисунках 3-6. 

Таблица – Частота встречаемости генотипов и аллелей генов 

гормона роста и гипофизарного фактора транскрипции у петухов 

родительского стада кросса ROSS 308 ОАО «Агрокомбинат 

«Скидельский» 

Ген 

Частота встречаемости 

аллелей генотипов, % 

А В АА АВ ВВ 

GH 0,456 0,544 16 59 25 
 

PIT-1 
I D II ID DD 

0,664 0,336 43 47 10 

 

  

Рисунок 3 – Частота 

встречаемости генотипов гена 

гормона роста у петухов 

родительского стада кросса 

ROSS 308, % 

Рисунок 4 – Частота 

встречаемости аллелей гена 

гормона роста у петухов 

родительского стада кросса 

ROSS 308 РЕ
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Рисунок 5 – Частота 

встречаемости генотипов гена 

гипофизарного фактора 

транскрипции у петухов 

родительского стада кросса 

ROSS 308, % 

Рисунок 6 – Частота 

встречаемости аллелей гена 

гипофизарного фактора 

транскрипции у петухов 

родительского стада кросса 

ROSS 308 

Из данных таблицы и рисунков 3-6 видно, что в группе петухов 

родительского стада кросса ROSS 308 чаще встречались особи с геноти-

пом GHAB и PIT-1ID. При этом частота встречаемости аллелей GHA и 

GHВ была на уровне 0,456 и 0,544, а аллелей PIT-1I и PIT-1D – 0,664 и 

0,200. Среди исследуемого поголовья количество петухов с генотипом 

GHАА составило 16 %, или 29 голов, с генотипом GHАВ – 59 %, или 106 

голов, и с генотипом GHВВ – 25 %, или 45 голов. По гену PIT-1 генотипы 

имели следующее распределение: PIT-1II – 43 % (77 гол.), PIT-1ID – 47 % 

(85 гол.) и PIT-1DD – 10 % (18 гол.). 

Заключение. В результате проведенных исследований в группе 

петухов родительского стада кросса ROSS 308 установлена частота ге-

нотипов и аллелей генов-маркеров мясной продуктивности GH и PIT-1. 

Таким образом, определение полиморфных типов генов гормона роста 

и гипофизарного фактора транскрипции может быть полезным при се-

лекции сельскохозяйственной птицы по показателям роста и мясной 

продуктивности. 
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Аннотация. Установлено, что использование различных вариантов пле-

менного подбора оказывает влияние на продуктивные качества коров, при 

этом кроссирование линий способствует повышению уровня молочной продук-

тивности. В условиях ОАО «Скидельский» удой коров кроссов линий в среднем 

за три лактации составил 7200,8-7227,5 кг молока, количество молочного 

жира – 261,2 кг, количество молочного белка – 234,3-235,6 кг, что больше в 

сравнении с аналогичными показателями коров линейной принадлежности на 

5,8-6,2 %, 4,2 %, 3,7-4,3 %, соответственно. 
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