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Введение. Успешное развитие птицеводства во мно-
гом зависит от эффективности селекционной работы. 
В последние годы, благодаря развитию молекулярно-
генетических методов исследований, появилась возмож-
ность проводить селекцию на основе новых принципов. 
Один из таких подходов – маркер-ассоциированная или 
MAS-селекция – основан на изучении полиморфизма 
выбранных генов, их связи с продуктивными призна-
ками и отборе особей с желательными генотипами для 
дальнейшей племенной работы [1,2].

Важным этапом исследований является выбор целе-
вых генов для изучения их полиморфизма в опытных 
популяциях [3]. С этой точки зрения наиболее перспек-
тивными для изучения являются гены, продукты кото-
рых участвуют в регуляции основных физиологических 
функций организма птицы.

Наличие полиморфных вариантов большинства из-
ученных генов в популяциях кур разных направлений про-
дуктивности позволяет проанализировать связь различных 
генотипов и их комплексов с продуктивными признаками 
и проводить направленные скрещивания особей для полу-
чения потомства с желательными генотипами [4,5].

Одним из путей регуляции скорости роста скелета и 
размеров тела является соматотропная ось гормон роста 
(growth hormone, GH) –инсулиноподобный фактор роста 1 
(insulin-like growth factor 1, IGF-1) -рецептор гормона 
роста (growth hormone receptor, GHR) [6].

Гормон роста, или соматотропный гормон (GH), син-
тезируется в передней доле гипофиза и играет ключевую 
роль в регуляции различных физиологических процессов 
у птиц. У кур гормон роста представляет собой полипеп-
тидный гормон, состоящий из 216 аминокислот.

Действие гормона роста на организм может проис-
ходить напрямую, через активацию рецептора GHR, или 
косвенно, через его посредника IGF-1, который выра-
батывается в печени и способствует росту мышечной 
ткани [7].

Ген гормона роста (GH) расположен на 27-й хромосо-
ме, имеет размер 23,52 кб, содержит 5 экзонов и регу-
лирует широкий спектр процессов в организме, начиная 
от клеточного уровня и заканчивая фенотипическими 
изменениями всего организма. В разных участках этого 
гена выявлены наличие полиморфизмов и их связь с 
яичной и мясной продуктивностью [8].
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помощью OligoAnalyzer сравнивали прямой, обратный 
праймеры и зонды, на предмет возможной контаминации 
и образования петель и димеров.

Для анализа влияния изучаемого SNP на показатели 
мясной продуктивности молодняка у цыплят с разным 
генотипом определяли живую массу в 35 и 42 дня, убой-
ный выход, выход частей тушки и некоторых внутренних 
органов в 36 дней (по методике [11]), а также содержа-
ние протеина и жира в грудных мышцах (как наиболее 
ценной части тушки) путем химического анализа в соот-
ветствии с методикой [12].

Результаты исследований и их обсуждение. 
В рамках исследования в качестве кандидата, связанно-
го с мясной продуктивностью у кур, был рассмотрен ген 
GH (гормон роста), локализованный на 27-й хромосоме. 
Данный ген принимает непосредственное участие в ре-
гуляции роста и дифференцировки различных типов 
тканей организма [9].

В ходе анализа гена GH был выявлен SNP rs3138023, 
расположенный на позиции 1 270 336 хромосомы 27. 
Полиморфизм представляет собой missense-мутацию, 
при которой происходит замена кодона Gct → Act.

Для идентификации данного полиморфизма была 
разработана тест-система для анализа методом поли-
меразной цепной реакции в реальном времени (ПЦР-
РВ). В состав системы входят прямой праймер GH-F 
(5′-TGGCAAACAGGTTGGAG-3′, Tm = 59,9°C), обратный 
праймер GH-R (5′-CCAAAGGACGGGTAACC-3′, Tm = 59,5°C), 
а также два аллель-специфичных флуоресцентных зонда:
•	 зонд GH-Z1 с меткой FAM/BHQ1 (5 ′ - (FAM)-

TGACCACAG(C-LNA)GATG(A-LNA)G-(BHQ1)-3′, Tm = 
64,3°C), специфичный к аллелю C;

•	 зонд GH-Z2 с меткой VIC/BHQ2 (5′-(VIC)-TGACCA(C-
LNA)AG(T-LNA)GATG(A-LNA)G-(BHQ2)-3′, Tm = 63,6°C), 
специфичный к аллелю T.
В табл. 1 представлены распределение опытного по-

головья птицы по генотипам по данному SNP (СС, СТ, ТТ), 
а также результаты оценки влияния генотипа на живую 
массу цыплят в возрасте 35 и 42 дней. У цыплят обоих по-
лов доминировал генотип СС (78,7% поголовья петушков 
и 77,7% поголовья курочек), затем следовал генотип СТ 
(19,0 и 21,0% соответственно) и генотип ТТ (2,3 и 1,3%).

Что касается влияния данного SNP на живую массу 
цыплят, то на 42-й день было обнаружено снижение 
данного показателя у цыплят генотипа TT. Особенно 
это было заметно у самок, снижение по сравнению с 
генотипами CC и CT составило 6,8 и 8,4% соответствен-
но. Однако поскольку группа с этим генотипом была 
небольшой – всего 4 курочки и 6 петушков – тенденция 
не проявилась достоверно.

Ген рецептора гормона роста (GHR) размером 152,21 кб 
расположен на Z-хромосоме и содержит 11 экзонов. Он 
играет важную роль в регуляции роста и дифференци-
ровки различных типов тканей, в том числе в росте и от-
ложении жира у цыплят [9].

Цель исследования заключалась в изучении ассоциа-
тивных связей различных аллельных вариантов гена GH 
с показателями мясной продуктивности у финального 
гибрида кур мясного кросса «Смена 9» селекции СГЦ 
«Смена».

Материал и методика исследований. В рамках 
исследования на базе СГЦ «Загорское ЭПХ» (филиал ФНЦ 
«ВНИТИП») было проведено выращивание птицы продол-
жительностью 42 дня (630 голов финального гибрида кур 
мясного кросса «Смена 9» селекции СГЦ «Смена»). После 
вылупления цыплята были крыломечены для дальнейшей 
идентификации. Выращивание осуществлялось в кле-
точных батареях с плотностью посадки 25 голов на 1 м2 
площади пола клетки. Птица получала полнорационный 
комбикорм стартового (0-7 суток), ростового (8-21 суток) 
и финишного (22-42 суток) периодов в соответствии с 
руководством [10].

За время опыта сохранность птицы составила 88,8%. 
Средняя (без разделения по полу) живая масса суточ-
ных цыплят составила 42,4±0,09 г; в возрасте 35 дней – 
2332,6±11,89 г, в возрасте 42 дней – 2878,7±18,88 г; 
среднесуточный прирост живой массы в среднем со-
ставил 65,4 г.

У отобранных кур были взяты пробы биоматериала 
(пульпа пера) для выделения и анализа ДНК. Экстракцию 
ДНК проводили при помощи коммерческих наборов 
(Евроген, Россия) в соответствии с протоколом произ-
водителя. Контроль содержания ДНК (нг/мкл) и чистоты 
образцов (260 нм / 280 нм) проводили на спектрофо-
тометре NanoDrop 2000 (ThermoFisher Scientific, США).

Для анализа гена-кандидата, детерминирующего 
формирование хозяйственно полезных фенотипов у кур 
по признакам мясной продуктивности, и однонуклео-
тидных полиморфизмов (SNP), расположенных в нем, 
использовалась база данных Ensemble. В приложении 
GeneRunner подбирались праймеры, по предваритель-
ной оценке, подходящие для дальнейшей работы, а с 

Таблица 1. Живая масса цыплят-бройлеров в зависимости от генотипа

Ген (полиморфизм) Пол Возраст, сут.
Живая масса, г

Генотип

GH
(rs3138023)

♀
CC (n = 234) CT (n = 63) TT (n = 4)

35 2185,56±13,49 2175,90±37,36 2207,75±23,45

42 2711,11±22,37 2759,43±42,27 2526,5±115,60

♂
CC (n = 203) CT (n = 49) TT (n = 6)

35 2515,06±17,37 2502,22±33,37 2513,83±70,76

42 3163,41±25,15 3174,57±55,05 3134,2±70,04

Таблица 2. Содержание белка и жира в грудных 
мышцах кур по генотипам гена GH

Показатель
GH (rs3138023) ♂♂

CC (n=10) CT (n=5)

Содержание белка, % 21,95 21,14

Содержание жира, % 2,24 2,40
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с генотипом CC данного полиморфизма для повышения 
убойного выхода.

Полученные результаты исследований предоставляют 
возможность проведения дополнительной оценки кур 
кросса «Смена 9» по показателям мясной продуктивно-
сти, что, в свою очередь, позволит более точно осущест-
влять отбор особей с учетом их генетического потенциала, 
оптимизируя, тем самым, процесс селекции и улучшая 
экономические показатели производства.

Исследования выполнены в соответствии с 
разделом тематического плана ФНЦ «ВНИТИП» 
(№ Гос. рег. 124031400010-6) «Изучение генети-
ческой структуры и идентификация генов, ас-
социированных с хозяйственно-полезными и вос-
производительными качествами кур отечествен-
ных кроссов с целью разработки эффективных 
технологий маркер-ассоциированной селекции в 
птицеводстве».

Результаты химического анализа гомогената грудных 
мышц (табл. 2) показали, что содержание белка в грудных 
мышцах петушков с генотипом CC было на 3,83% выше, 
а содержание жира – на 7,14% ниже по сравнению с 
петушками с генотипом CT.

Результаты разделки тушек после убоя на 36-й день 
выращивания в связи с генотипом по SNP rs3138023 гена 
GH представлены в табл. 3. Убойный выход у петушков 
с генотипом CC был достоверно выше, чем с генотипом 
CT: 73,84±0,50 против 72,63±0,36% (р<0,05).

Заключение. В результате ассоциативного анали-
за было установлено влияние генотипа финального 
гибрида кур мясного кросса «Смена 9» по изученному 
полиморфизму (rs3138023) гена гормона роста на ряд 
показателей мясной продуктивности. Были определены 
аллельные варианты, оказывающие положительное или 
отрицательное воздействие на параметры мясной про-
дуктивности кур. Рекомендуется проводить отбор птицы 

Таблица 3. Ассоциация однонуклеотидного полиморфизма rs3138023 гена GH с показателями 
убойного выхода, анатомической разделки и массы органов цыплят (убой на 36 сутки)

Показатель
GH (rs3138023)♂♂

CC(n=10) CT (n=5)

Предубойная живая масса, г 2577,40±68,20 2612,20±81,26

Масса потрошеной тушки, г 1902,70±50,37 1897,52±61,14

Убойный выход, % 73,84±0,5A 72,63±0,36B

Грудь, г 524,38±18,90 520,64±33,20

Бедро, г 256,94±7,81 254,05±7,94

Голень, г 154,17±4,69 152,43±4,76

Абдоминальный жир, г 21,45±1,36 22,50±3,51

Сердце, г 13,17±0,91 14,40±1,19

Печень, г 60,15±3,30 64,48±3,12

Желудок, г 13,60±0,94 16,76±2,25

Примечание: A,B – значения показателя различаются статистически значимо при наличии разных букв в верхнем индексе, p<0,05.
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Associations of Single Nucleotide Polymorphism rs3138023

in Growth Hormone Gene with Meat Productivity in Chicken

Liudmila G. Korshunova, Egor I. Kulikov, Ruben V. Karapetyan, Dmitry M. Dmitrenko, Arina K. Kravchenko, Vera N. Martynova

Federal Scientific Center “All-Russian Research and Technological Institute of Poultry”

Abstract. At present the genetic factors affecting productivity parameters in chicken are actively studied, e.g. marker gene of growth hormone (GH) 
involved into the regulation of growth and differentiation of tissues including fat deposition within the body. At the Center for Selection & Genetics 
“Zagorskoye EPH” the experiment was performed on 630 broilers of cross Smena-9. The birds were allotted into three treatments according to the 
genotype of single nucleotide polymorphism (SNP) rs3138023 in the GH gene presented by alleles C and T (CC, CT and TT) determined by real-time 
polymerase chain reaction (qPCR) on amplifiers QuantStudio 5 and Gentier 96E. The chicks were reared to 42 days of age to assess the association 
of the genotype with the productive traits. It was found that chicks with the scantest genotype TT (especially females) grew slower as compared to 
the chicks of two other genotypes; e.g. live bodyweight at 42 days in TT females was lower in compare to CC and CT by 6.8 and 8.4%, respective-
ly. Dressing percentage at 36 days in CC (the most abundant genotype) males was significantly higher in compare to CT males (73.84±0.50 vs. 
72.63±0.36%, р<0.05); protein content in breast muscles in CC males was higher by 3.83% in compare to CT males while fat content was lower by 
7.14%. These data can assist in more detailed characterization of meat productivity in Smena-9 broilers and can be additionally engaged into the 
further marker-assisted selection of the cross to improve its genetic productivity potential.

Keywords: broiler chickens, gene of growth hormone (GH), single nucleotide polymorphism (SNP), allele, real-time polymerase chain reaction 

(qPCR), live bodyweight, dressing percentage.
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