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Аннотация. Исследование проводили с целью изучения полиморфизма ге-

нотипов и аллелей генов гормона роста GH и гипофизарного фактора тран-

скрипции PIT-1 у цыплят-бройлеров кросса Ross 308. Генотипирование осу-

ществляли методом ПЦР-ПДРФ анализа, были идентифицированы все поли-

морфные варианты аллелей и генотипов генов гормона роста и гипофизарного 

фактора транскрипции. В исследовании были выявлены и проанализированы 

перспективные гены-кандидаты, которые непосредственно участвуют в фор-

мировании тех или иных продуктивных признаков и имеют варианты генети-

ческого полиморфизма. 
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Summary. The study was conducted to study the polymorphism of genotypes 

and alleles of the genes of growth hormone GH and pituitary transcription factor PIT-

1 in broiler chickens of the Ross 308 cross. Genotyping was carried out by PCR-RFLP 

analysis, all polymorphic variants of alleles and genotypes of growth hormone and 

pituitary transcription factor genes were identified. The study identified and analyzed 

promising candidate genes that are directly involved in the formation of certain pro-

ductive traits and have variants of genetic polymorphism. 

(Поступила в редакцию 13.06.2025 г.) 

Введение. На сегодняшний день в агропромышленном комплексе 

нашей страны ведущее положение занимает птицеводство, являясь од-

ной из самых активно развивающихся, технологичных и наукоемких от-

раслей аграрного сектора экономики. Лидирующее положение 
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обеспечивается снабжением полноценными по своему составу, бога-

тыми легкопереваримыми белками, липидами и полиненасыщенными 

жирными кислотами продуктами питания, в которых нуждается населе-

ние страны. 

Особый спрос в мире на продукцию птицеводства объясним ко-

роткими сроками получения готовой продукции, полноценной по сво-

ему составу, богатой легкопереваримыми белками, липидами и полине-

насыщенными жирными кислотами. К тому же по данным В. В. Наумо-

вой, протеина в мясе птицы примерно такое же количество, как в сви-

нине и баранине, однако содержание незаменимых аминокислот 

больше, чем в мясе других животных. 

В условиях современной интенсификации ведения сельского хо-

зяйства остро назрела необходимость использовать методы макси-

мально раннего прогнозирования продуктивности животных, а также их 

устойчивости к различным заболеваниям. Поэтому в последнее десяти-

летие в области фундаментальной и прикладной генетики животных ис-

пользуют направление, которое основывается на достижениях молеку-

лярно-генетической науки. Особое внимание уделяется изучению моле-

кулярно-генетических маркеров, связанных с продуктивностью сель-

скохозяйственных животных [1].  

Использование генетического полиморфизма генов, определяю-

щих формирование продуктивности, может повысить интенсивность 

селекции и раскрыть генетический потенциал птицы. Разработка и внед-

рение ДНК-технологии в селекционную практику обусловили переход 

в животноводстве от традиционной селекции к геномной (GS), которая 

имеет ряд преимуществ. Ее применение позволяет проводить генетиче-

скую оценку и генотипирование животных, значительно повысить точ-

ность оценки племенной ценности, ускорить генетический процесс за 

счет сокращения интервала между поколениями, повысить эффектив-

ность всей селекционной работы [2]. 

Секвенирование генома птицы значительно ускорило идентифика-

цию многих генов и определение первичной структуры их ДНК, что 

позволило сконструировать специфические праймеры для проведения 

полимеразной цепной реакции (ПЦР) на предмет выявления однонук-

леотидных полиморфизмов (SNP) в гене. SNP-маркеры (от англ. Single 

Nucleotide Polymorphism) представляют собой точечные мутации в 

ДНК. Данные маркеры перспективны, и работа с ними может быть ав-

томатизирована и стандартизирована [3]. 

Использование молекулярных маркеров для оценки роста птицы 

могут способствовать более эффективному отбору селекционных при-

знаков. Выбор маркера может повысить отбор и улучшить производ-

ство. Именно поэтому в последнее время использование генов-
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кандидатов стало мощным методом для генетического улучшения как в 

животноводстве, так и в птицеводстве. Многие эксперименты подтвер-

дили, что продуктивность птицы зависит от генетических факторов. 

Описано ряд исследований о влиянии генов-кандидатов на продуктив-

ные характеристики птицы, в частности гормона роста GH и гипофизар-

ного фактора транскрипции PIT-1. 

Гормон роста (GH) является крайне важным гормоном в процессе 

роста и развития животных. Он участвует в целом ряде сложных мета-

болических процессов. Изменения в его активности, которые связаны с 

точечными мутациями в структурной или регуляторной части гена, вли-

яют как на общебиологические характеристики, так и на формирование 

продуктивных качеств у кур [3], поэтому ген гормона роста и рецептор 

этого гена привлекают пристальное внимание исследователей. В гене 

имеется интронная часть, которая предположительно участвует в регу-

ляции экспрессии [4]. Действие гормона роста является результатом 

связывания его рецепторов с рецепторами целевых клеток. Гормон ро-

ста достигает печени и стимулирует выработку инсулиноподобного 

фактора роста 1 (ИФР-1), который, в свою очередь, стимулирует произ-

водство хондроцитов (хрящевых клеток), что приводит к росту костей. 

ИФР-1 также влияет на производство и дифференциацию миобластов, 

являющихся исходными клетками для образования волокон скелетных 

мышц. Кроме того, ИФР-1 способствует накоплению аминокислот и 

синтезу белка в мышцах и других тканях. 

Рецептор гормона роста является трансмембранным белком, отно-

сящимся к суперсемейству рецепторов с тирозинкиназной активностью. 

При взаимодействии с одной молекулой гормона происходит объедине-

ние двух молекул рецептора (димеризация), после чего рецептор акти-

вируется и его внутриклеточный домен фосфорилирует как сам рецеп-

тор, так и основной белок-мишень. В дальнейшем передача сигнала ак-

тивирует транскрипцию ряда генов и другие рецепторы, например, эпи-

дермального фактора роста. Все эти эффекты приводят к изменению 

массы тела. 

Среди генов, регулирующих важные метаболические процессы в 

организме цыплят-бройлеров, ген гипофизарного фактора транскрип-

ции (PIT-1) занимает особое место. Этот ген связан с формированием 

свойств организма. Например, показано, что этот ген регулирует проли-

ферацию и дифференциацию клеток гипофиза, оказывает прямое влия-

ние на экспрессию генов гормона роста, тиреотропного гормона и про-

лактина [5]. Очевидно, что аллели гена могут по-разному влиять на экс-

прессию вышеуказанных генов и, соответственно, на количество синте-

зируемых гормонов. В свою очередь, уровень гормонов связан с про-

дуктивными качествами птицы. Такой эффект наблюдали зарубежные 

РЕ
ПО
ЗИ
ТО
РИ
Й ГГ

АУ



123 

исследователи при изучении связи аллелей гена и продуктивных ка-

честв у кур [4, 6, 8]. 

Цель работы – изучить полиморфизм генов гормона роста и ги-

пофизарного фактора транскрипции, а также определить частоты встре-

чаемости различных генотипов и аллелей у цыплят-бройлеров кросса 

Ross 308. 

Материалы и методы исследования. Для проведения исследова-

ний была использована птица мясного направления продуктивности – 

цыплята-бройлеры кросса Ross 308 (180 голов). Цыплята содержались в 

производственных условиях ОАО «Агрокомбинат «Скидельский» 

Гродненского района. Исследования полиморфизма генов гормона ро-

ста и гипофизарного фактора транскрипции проводили в отраслевой 

научно-исследовательской лаборатории «ДНК-технологий» учрежде-

ния образования «Гродненский государственный аграрный универси-

тет». Материалом исследования служила ДНК, выделенная из образцов 

крови цыплят-бройлеров указанного выше кросса. Каждый образец 

подсушивали, маркировали и индивидуально упаковывали для предот-

вращения контаминации. 

В качестве предметов исследований были выбраны локусы, ал-

лельные варианты которых связаны, согласно литературным источни-

кам, с показателями роста и мясной продуктивности птицы – гены гор-

мона роста и гипофизарного фактора транскрипции. Для оценки поли-

морфизма изучаемых генов генотипирование проводили методом ПЦР-

ПДРФ-анализа. 

Для оценки полиморфизма изучаемых генов генотипирование 

проводили 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 минуты при 95С; 30 циклов: 

денатурация – 30 секунд при 95С, отжиг – 30 секунд при 65С, синтез – 

30 секунд при 72С; достройка – 5 минут 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.  
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М – маркер молекулярного веса, 1-12 – амплифицированные 

фрагменты  

Рисунок 1 – Электрофореграмма результатов генотипирования 

цыплят-бройлеров кросса Ross 308 по гену гормона роста (GH) на 

основе ПЦР-ПДРФ-анализа 

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 минуты при 95С; 35 циклов: 

денатурация – 30 секунд при 95С, отжиг – 30 секунд при 60С, синтез – 

30 секунд при 72С; достройка – 5 минут при 72С. 

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). 
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М – маркер молекулярного веса, 1-19 – амплифицированные 

фрагменты  

Рисунок 2 – Электрофореграмма результатов генотипирования 

цыплят-бройлеров кросса Ross 308 по гену гипофизарного фактора 

транскрипции (PIT-1) на основе ПЦР-ПДРФ-анализа 

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 1, а по гену гипофизарного фактора транскрипции – по фор-

муле 2 по Е. К. Меркурьевой. 

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; 

N – общая численность обследованных животных; 

2N – число аллелей данного двухаллельного локуса в обследован-

ной популяции. 

Результаты исследований и их обсуждение. Анализом результа-

тов ДНК-генотипирования исследуемого поголовья цыплят-бройлеров 

кросса Ross 308 установлено, что полиморфизм изучаемых генов GH и 

PIT-1, который представлен двумя аллелями и тремя генотипами GHA, 

GHB и GHAА, GHAB, GHВB; PIT-1I, PIT-1D и PIT-1II, PIT-1ID, PIT-1DD.  
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Частота встречаемости генотипов и аллелей генов гормона роста и 

гипофизарного фактора транскрипции у цыплят-бройлеров кросса 

Ross 308 ОАО «Агрокомбинат «Скидельский» представлена в таблице 

1 и на рисунках 3-6. 

Таблица 1 – Частота встречаемости генотипов и аллелей генов гормона 

роста и гипофизарного фактора транскрипции у цыплят-бройлеров 

кросса Ross 308 ОАО «Агрокомбинат «Скидельский» 

Ген 
Частота встречаемости 

аллелей генотипов, % 

GH 
А В АА АВ ВВ 

0,45 0,55 16,1 57,8 26,1 

 

PIT-1 
I D II ID DD 

0,703 0,297 48,3 43,9 7,8 
 

 
 

Рисунок 3 – Частота 

встречаемости генотипов по гену 

гормона роста у цыплят-

бройлеров кросса Ross 308, % 

Рисунок 4 – Частота 

встречаемости аллелей гена 

гормона роста у цыплят-

бройлеров кросса Ross 308 

 

 
 

Рисунок 5 – Частота встречаемости 

генотипов по гену гипофизарного 

фактора транскрипции у цыплят-

бройлеров кросса Ross 308, % 

Рисунок 6 – Частота 

встречаемости аллелей гена 

гипофизарного фактора 

транскрипции у цыплят-

бройлеров кросса Ross 308 
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Из данных таблицы 1 и рисунков 3-6 видно, что в группе цыплят-

бройлеров кросса Ross 308 чаще встречались особи с генотипом GHAB 

и с генотипом PIT-1II. 

В результате проведенных исследований установлено, что соотно-

шение частот аллелей GHA и GHВ у цыплят-бройлеров кросса Ross 308 

составила 0,45 и 0,55, а аллелей PIT-1I и PIT-1D – 0,297 и 0,703 соответ-

ственно.  

Среди опытного поголовья количество цыплят-бройлеров с гено-

типом GHАА составило 16,1 %, или 29 голов, с генотипом GHАВ – 57,8 %, 

или 104 головы, и с генотипом GHВВ – 26,1 %, или 47 голов. По гену 

PIT-1 генотипы имели следующее распределение: PIT-1II – 48,3 % 

(87 гол.), PIT-1ID – 43,9 % (79 гол.) и PIT-1DD – 7,8 % (14 гол.). 

Заключение. В ходе исследования аллельного полиморфизма ге-

нов гормона роста (GH) и гипофизарного фактора транскрипции (PIT-

1) цыплят-бройлеров кросса Ross 308 установлено, что в изучаемой по-

пуляции представлены все аллели и генотипы этих генов. Выявлено 

преобладание аллелей GHВ и PIT-1I, что указывает на возможность вли-

яния этих аллелей на хозяйственно полезные признаки животных. При 

определении частоты встречаемости генотипов у испытуемой птицы 

установили, что самыми распространенными оказались генотипы GHAB 

и PIT-1II с частотой встречаемости 57,8 и 48,3 %. Полученные данные 

особенно актуальны в птицеводстве, где идет быстрая смена поколений 

и результаты направленного отбора можно наблюдать достаточно 

быстро. 
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