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На современном этапе развития генетики птицы
все большее распространение получают молекуляр-
но-генетические методы исследований, основанные
на полимеразной цепной реакции [7]. Практика изу-
чения генетической изменчивости, основанная на
группах крови и полиморфизме белков, практически
канула в лету и, в данное время, за редчайшим
исключением, полностью заменена методами моле-
кулярной биологии. Стоит отметить, что лишь
небольшой процент генов в геноме кодирует белки,
при этом немаловажным является наличие некоди-
рующих элементов в самих структурных генах –
интроны, 5’UTR и 3’UTR участки и т.д. Все это делает
методы биохимической генетики бесполезными для
анализа изменчивости на уровне наследственного
материала непосредственно (методы биохимичес-
кой генетики в ограниченном варианте можно
использовать только для анализа “структуры” ген-
ных продуктов, т.е. белков). Использование различ-
ных типов ДНК-маркеров (таких как RAPD, STS, STR,
ISSR, SNP и т.д.) позволило показать практически
бесконечное разнообразие вариантов нуклеотидных
последовательностей разных областей генома,
подчеркнув, тем самым, высочайшую вариабель-
ность генетического материала в целом.
Однонуклеотидный полиморфизм (ОНП, SNP) отно-
сится к одному из наиболее перспективных типов
молекулярно-генетических маркеров [9].

Показано, что SNP встречается с частотой один
случай на одну тысячу пар оснований по всему гено-
му, так что в среднем в геноме человека, содержит-
ся около 3 миллионов SNP. При этом 50% SNP рас-
положены в некодирующих участках, 25% – приво-
дят к миссенс-мутациям, 25% – к молчащим мутаци-

ям. Эти молчащие SNP также называются синони-
мичными, т.к. они не приводят к изменению кодируе-
мой триплетом аминокислоты вследствие вырож-
денности генетического кода. Как правило, синони-
мичные SNP не приводят к изменению функций гена
и его продукта и, как следствие, не подвергаются
давлению отбора (селективно нейтральны).
Несинонимичные SNP (изменяющие кодируемую
триплетом аминокислоту), напротив, могут оказы-
вать резко выраженный эффект. SNP возникают в
результате транзиций или трансверсий, что приво-
дит к изменению азотистого основания, но не их
общего количества в гене или в его фрагменте.
Следует отметить, что однонуклеотидные инсерции
и делеции не относятся к SNP.

Наряду с некодирующими участками генома SNP
может локализоваться и в генах, что непосредствен-
но приводит к образованию их различных аллельных
вариантов, а также, что немаловажно, может приво-
дить и к изменению функций. Более того, SNP, лока-
лизованные в некодирующих участках генов, могут
изменять характер экспрессии генов, влиять на
сплайсинг первичных транскриптов и т.д. Для нужд
современной селекции в животноводстве, наиболее
перспективными генами-кандидатами являются
гены, продукты которых непосредственно связаны с
обеспечением основных физиологических функций
организма [9, 10]. К таким генам относится ген гор-
мона роста.

Гормон роста участвует в регуляции множества
функций организма, так или иначе связанных с рос-
том и дифференцировкой [5]. В своем функциониро-
вании он тесно взаимодействует с другими гормона-
ми, формируя, тем самым, соматотропную ось регу-
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ляции. Ген гормона роста у кур является одним из
наиболее перспективных генов-кандидатов для изу-
чения связи его аллельных вариантов с продуктивны-
ми признаками [3, 6]. Состоит из 4,35 т.п.н. (тисяч пар
нуклеотидов), содержит в своем составе 5 экзонов и 4
интрона. Расположен на 27 хромосоме. Показано
наличие в его структуре полиморфных сайтов для
MspI и SacI. Аллельные варианты, возникающие в
результате наличия/отсутствия сайтов рестрикции,
связаны с целым рядом различных хозяйственно
полезных признаков. Так, например, полиморфизм по
первому интрону коррелирует с яичной продуктив-
ностью, по третьему – с накоплением абдоминально-
го жира, по четвертому – с устойчивостью к заболева-
ниям. Как было показано в ряде исследований, SacI
полиморфизм по 4 интрону гена гормона роста пред-
положительно связан с резистентностью к болезни
Марека [4]. Таким образом, цель данной работы –
изучение SacI-полиморфизма гена гормона роста
(четвертый интрон) в популяциях кур украинской
селекции разного направления продуктивности.

Материал и методы исследований.
Исследования проводили в лаборатории профилак-
тики заболеваний птицы и молекулярной диагности-

ки Института животноводства НААН Украины.
Для проведения исследований была использова-

на птица отечественной селекции – куры мясо-яич-
ные породы белый плимутрок, линия Г-2 (n=50),
куры яичные породы борковская барвистая линия A
(n=50), куры яично-мясные породы полтавская гли-
нистая, линия 14 (n=50). От каждой особи был отоб-
ран биологический материал (кровь) на экспери-
ментальной птицеферме “Сохранение государ-
ственного генофонда Института животноводства
Национальной академии аграрных наук Украины”.

Кровь отбирали из гребня с помощью скарифика-
тора на стерильную фильтровальную бумагу.
Каждый образец подсушивали, маркировали и инди-
видуально упаковывали для предотвращения конта-
минации. Выделение ДНК из опытных образцов про-
водили с помощью коммерческого набора реаген-
тов “ДНК-сорб-В” (“АмплиСенс”, Россия).
Эффективность выделения ДНК определяли с помо-
щью электрофореза в 0,7% агарозном геле при 
200 V в течение 5 мин.

Для проведения ПЦР использовали праймеры:
forward 5´-CTAAAGGACCTGGAAGAAGGG-3´; reverse
5´-AACTTGTCGTAGGTGGGTCTG-3´ [2, 8, 10]. ПЦР

Рис. 1. Электрофореграмма продуктов рестрикции (SacI) 4 интрона гена гормона роста 
1 – 12 – номера лунок; М-100 – молекулярный маркер; A/A, A/B, B/B – соответствующие генотипы; 

NC – отрицательный контроль; Amp l. – исходный ампликон.

Генетическая структура линий кур разного направления продуктивности по локусу гормона
роста (4 интрон, SacI)

Генотипы
Белый плимутрок Борковская барвистая Полтавская глинистая

О Е х2 О Е х2 О Е х2

A/A 0 0,04

0,043

10 11,52

0,74

0 0,08

0,086A/B 3 2,91 28 24,96 4 3,84

B/B 47 47,05 12 13,52 46 46,08

аллели частоты аллелей

A 0,03 0,48 0,04

B 0,97 0,52 0,96

Примечание: О – фактически выявленное количество особей данного генотипа; Е – теоретически ожи-
даемое количество особей данного генотипа.
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проводили с помощью реагентов DreamTaq PCR
Master Mix (Thermo Scientific) с использованием про-
граммируемого термоциклера “Терцик” (“ДНК-тех-
нология”, Россия) по соответствующей программе:
1 цикл – денатурация 94 °C 5 мин; 35 циклов – дена-
турация 94 °C 45 сек, отжиг 56 °C 45 сек, элонгация
72 °C 60 сек; 1 цикл – финальная элонгация 72 °C 10
мин. Объем конечной смеси составил 20 μL,
концент рация праймеров – 0,2 μM соответственно.

Обработку амплифицированных фрагментов
эндонуклеазой рестрикции SacI проводили согласно
стандартной методике (FastDigest SacI, Thermo
Scientific). Продукты рестрикции разделяли в 1,5%
агарозном геле при напряжении 150 V в течение 40
мин. Визуализацию проводили с использованием
бромистого этидия в ультрафиолетовом спектре.
Размер рестрикционных фрагментов определяли с
использованием маркера молекулярных масс 
М-100.

На основе полученных данных рассчитывали фак-
тическое и теоретическое распределение геноти-
пов, частоты генотипов и аллелей, соответствие
генетическому равновесию популяции по Харди-
Вайнбергу методом х2 по общепринятым методи-
кам.

Результаты исследований. На рисунке 1 пред-
ставлена электрофореграмма продуктов рестрик-
ции 4-го интрона гена гормона роста.

По результатам проведенных исследований пока-
зано, что ген гормона роста (SacI-полиморфизм чет-
вертого интрона) во всех изученных линиях кур
является полиморфным. На представленных элек-
трофореграммах показаны все три встречаемых
генотипа – A/A, A/B и B/B (рис. 1).

Генотип A/A представлен на электрофореграмме
в виде 3 фрагментов ДНК размером около 584, 440 и
144 п.н.; генотип A/B – 1024, 584, 440 и 144 п.н.;
генотип B/B – 1024 и 144 п.н.; исходный ампликон –
1168 п.н.

Генетическая структура линий кур представлена в

таблице.
В линиях кур пород белый плимутрок и полтавская

глинистая отсутствуют особи гомозиготные по алле-
лю A, в тоже время как гомозиготные особи по алле-
лю B преобладают в популяциях обеих пород (47 и
46). В то же время в линии A породы борковская бар-
вистая присутствуют особи всех трех возможных
генотипов. По соотношению частот генотипов линии
кур пород белый плимутрок и полтавская глинистая
практически одинаковы, однако существенно отли-
чаются от линии кур породы борковская барвистая
(рис. 2).

Для популяций кур мясо-яичного и яично-мясного
направлений продуктивности характерна повышен-
ная частота аллеля B (0,97 и 0,96). В тоже время в
популяции яичных кур гораздо большее количество
гетерозигот, однако частоты аллелей А и B практи-
чески идентичны (0,48 vs 0,52). Все изученные линии
кур находятся в состоянии генетического равнове-
сия.

У кур локальных популяций Ирана [2] частота
аллеля А составила 0,798; аллеля B – 0,202; однако,
в отличие от иранских исследований, в нашем слу-
чае в каждом из аллелей (A и B) присутствует

Рис. 2. Соотношение частот генотипов GH в исследуемых линиях кур
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общий сайт рестрикции для SacI, в результате кото-
рого на электрофореграмме в каждом генотипе
имеется в наличии фрагмент размером 144 п.н.
(рис. 1). Подобная картина предположительно
соответствует паттернам рестрикции для SacI в
работе других авторов [1], однако для строгого
соответствия необходимо точное определение
размеров рестрикционных фрагментов, т.к. разре-
шающей способности применяемого в данной
работе агарозного геля для этих целей недостаточ-
но. Однако наличие сайта рестрикции для SacI в
обоих аллелях в трех линиях кур отечественной
селекции не подлежит сомнению (что, как уже было
сказано выше, приводит к образованию соответ-
ствующих рестрикционных фрагментов в каждом
случае). Таким образом, во всех аллелях гена гор-
мона роста (среди изученных популяций кур) име-
ется один мономорфный сайт рестрикции для SacI,
в то время как в аллеле А содержится также допол-
нительный полиморфный сайт.

Выводы
1. В популяциях кур пород белый плимутрок, бор-

ковская барвистая и полтавская глинистая ген гор-
мона роста является полиморфным (SacI-полимор-
физм 4-го интрона).

2. Частота аллеля А в популяции кур породы
белый плимутрок составила 0,03; аллеля B – 0,97; в
популяции кур породы борковская барвистая часто-
та аллеля А – 0,48; B – 0,52; в популяции кур породы
полтавская глинистая частота аллеля А – 0,04; B –
0,96.

3. Во всех аллелях гена гормона роста (среди изу-
ченных популяций кур) имеется один мономорфный
сайт рестрикции для SacI, в то время как в аллеле А

содержится также дополнительный полиморфный
сайт.

Изучена генетическая структура популяций кур
пород белый плимутрок, борковская барвистая и
полтавская глинистая по локусу гормона роста.
По результатам распределения частот аллелей
показано различие генетической структуры
линий кур разных направлений продуктивности.
Частота аллеля А в популяции кур породы белый
плимутрок составила 0,03; аллеля B – 0,97; в
популяции кур породы борковская барвистая час-
тота аллеля А – 0,48; B – 0,52; в популяции кур
породы полтавская глинистая частота аллеля 
А – 0,04; B – 0,96. Во всех аллелях гена гормона
роста (среди изученных популяций кур) имеется
один мономорфный сайт рестрикции для SacI, в
то время как в аллеле А содержится также допол-
нительный полиморфный сайт.

Полимеразная цепная реакция, рестрикция, куры,
полиморфизм, ген гормона роста

The genetic structure for growth hormone gene
of three Ukrainian chicken selected lines is descri-
bed. The difference in genetic structure of chicken
population with various direct of productivity is
shown. Frequencies of the A allele in White
Plymouth Rock, Borkovskaya Barvistaya and
Poltava Clay breeds were 0,03; 0,48 and 0,04 and
frequencies of B allele were 0,97; 0,52 and 0,96
respectively. All alleles of growth hormone gene
contain monomorphic SacI site and allele A contain
one polymorphic SacI site additionally.

Polymerase chain reaction, restriction, hens, poly-
morphism, growth hormone gene
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