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Аннотация. Проведены анализ взаимосвязи полиморфизма гена bGH с показателями липидного 
обмена и оценка частоты встречаемости гена bGH у бычков герефордской породы. Анализ распре-
деления генотипов показал, что желательный генотип bGHGG, определяющий наличие желательно-
го признака, имеют 12,2 % особей, гетерозиготное состояние характерно для bGHGC 33,3 %, а 
bGHCC – для 54,5 %. Генное равновесие в популяции нарушено не было. Отмечено, что содержание 
насыщенных жирных кислот в образцах различается в зависимости от генотипа. В контрольной 
группе преобладает содержание пальмитиновой кислоты на 4,2 % в сравнении с группой образцов 
мяса с гетерозиготным проявлением признака и на 7,6 % – в образцах мяса животных с желатель-
ным генотипом. В образцах мяса животных с генотипом bGHGG, который является желательным, 
преобладает содержание стеариновой кислоты на 12,9 % в сравнении с образцами мяса животных с 
генотипами bGHGC и на 8,4% – с генотипом bGHCC. При оценке мононенасыщенных жирных кис-
лот (МНЖК) было отмечено, что образцы мяса животных с желательным генотипом отличаются 
по содержанию олеиновой кислоты.  
Установлено, что тестирование аллелей гена bGH представляет интерес для учёта генетического 
потенциала животных по нескольким параметрам мясной продуктивности, а именно: темпа роста, 
большого веса туши, выхода мяса, мраморности мяса. 
Ключевые слова: бычки, герефордская порода, полиморфизм, ген bGH, липидный обмен, жирно-
кислотный состав. 

 
UDC 636.082.11:636.22/.28.082.13 
 

Interconnection of BGH gene polymorphism and lipid metabolism indices of the Hereford cattle 
 

Dianna B Kosyan, Lyubov G Surundayeva, Elena A Rusakova 
Federal Research Centre of Biological Systems and Agrotechnologies of the Russian Academy of Sciences (Orenburg, Russia) 

 
Summary. The analysis of the relationship of bGH gene polymorphism with lipid metabolism indices and 
the estimation of the frequency of bGH gene occurrence in Hereford bulls was carried out. Analysis of 
genotype distribution showed that 12,2% of individuals have a desirable bGHGG genotype, a heterozygous 
state is characteristic of bGHGC 33.3%, and bGHCC is characteristic – of 54,5%. The gene balance in the 
population was not disturbed. It was noted that the content of saturated fatty acids in the samples differs 
depending on the genotype. In the control group, palmitic acid content prevails by 4,2% in comparison 
with the group of meat samples with heterozygous manifestation of the trait, and by 7,6% in animal meat 
samples with the desired genotype. In animal meat samples with the bGHGG genotype, which is desirable, 
stearic acid content prevails by 12,9% compared to animal meat samples with bGHGC genotypes and 8,4% 
– with the bGHСС genotype. When evaluating monounsaturated fatty acids (MNFА), it was noted that 
meat samples of animals with the desired genotype differ in the content of oleic acid.  
It is established that testing of alleles of the bGH gene gene is of interest for taking into account the genet-
ic potential of animals in several parameters of meat productivity, namely: growth rate, large carcass 
weight, meat yield, marbling of meat. 
Key words: gobies, Hereford breed, bullhead, polymorphism, bGH gene, lipid metabolism, fatty acid 
composition. 
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Введение. 
Особенности жирового обмена животных как показателя энергии роста играют важную 

роль в развитии животноводства, так как направленность и интенсивность липидного обмена ока-
зывают существенное влияние на качественные характеристики продукции животноводства. Осо-
бенно важным показателем продуктивности, характеризующим жировой обмен, является мрамор-
ность мяса (Гладырь Е.А. и др., 2013). Это связано с тем, что в зависимости от направления ис-
пользования животноводческой продукции наблюдается устойчивый спрос как на мясо с высокой 
степенью мраморности, так и на постное. Учитывая тот факт, что мясное скотоводство в России в 
виде специализированной отрасли только начинает создаваться, разработка и внедрение новых ме-
тодов оценки качественных характеристик мяса имеет большое значение (Сурундаева Л.Г. и др., 
2012). 

Одним из эффективных подходов к оценке направленности и интенсивности липидного 
обмена и, как следствие, отбора животных по этим признакам является использование ДНК-
маркеров. Разработка систем анализа возможных ДНК-маркеров липидного обмена у животных и 
изучение влияния полиморфных вариантов таких маркеров на показатели продуктивности являют-
ся актуальной задачей современной зоотехнии, поскольку полиморфизм генов, связанных с важ-
ными хозяйственными и полезными признаками, позволяет осуществлять отбор животных с учё-
том ценных генотипов (Зиновьева Н.А. и др., 2010). Среди них особое место занимает ген гормона 
роста (bGH) (Dybus A et al., 2005). 

Бычий гормон роста (bGH) представляет собой полипептид, состоящий из 191 аминокисло-
ты, и оказывает влияние на лактацию и развитие груди, рост и развитие животного. Этот ген был 
широко изучен Etherton TD and Bauman DE (1998). Эффект галактопоэза гена bGH можно объяс-
нить его непосредственным участием в метаболизме различных элементов в тканях организма. 
Предположительно, ген bGH также считается привлекательным геномом-кандидатом для оценки 
качества говядины, так как существует значительное количество исследований, направленных на 
поиск ассоциации между вариантами этого гена и продуктивными признаками (Arango JG et al., 
2014; Grossi DA et al., 2015; Hartatik T et al., 2018). 

 
Цель исследования.      
Оценка влияния полиморфизма гена гормона роста на липидный обмен у крупного рогато-

го скота герефордской породы.  
 
Материалы и методы исследования.         
Объект исследования. Бычки-производители герефордской породы.  
Обслуживание животных и экспериментальные исследования были выполнены в соответ-

ствии с инструкциями и рекомендациями Russian Regulations, 1987 (Order No.755 on 12.08.1977 the 
USSR Ministry of Health and «The Guide for Care and Use of Laboratory Animals (National Academy 
Press Washington, D.C. 1996). При выполнении исследований были предприняты усилия, чтобы 
свести к минимуму страдания животных и уменьшения количества используемых образцов. 

Схема эксперимента. Исследования проводили на базе Испытательного центра ЦКП 
ФГБНУ ФНЦ БСТ РАН (аттестат аккредитации № RA.RU.21ПФ59 от 02.12.2015 г.) (Заключение 
№ 2032 «О состоянии измерений в лаборатории» от 19.03.2019 г.). 

В эксперименте использовали герефордский крупный рогатый скот (n=357). 
Образцы ДНК получали из цельной крови, которую в объёме 5 мл отбирали у животных с 

помощью одноразового прибора и антикоагулянта (1,5 м ЭДТА). Протокол выделения ДНК прово-
дили в соответствии с инструкцией коммерческого набора для выделения геномной ДНК из цель-
ной крови «ДНК-Экстран-1». Качество и количество нуклеиновой кислоты измеряли с помощью 
спектрофотометра nanodrop ND-1000. Геномная ДНК каждого животного хранилась при темпера-
туре -20 °С. 
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Праймеры были разработаны на основе опубликованных последовательностей bGH (Gen-
Bank Accession NOS. M57764) с использованием программного обеспечения Primer3 
(www.genome.wi.mit.edu). Последовательности праймеров и условия ПЦР приведены в таблице 1. 

Таблица 1. Специфические олигонуклеотиды и программа проведения 
Table 1. Specific oligonucleotides and program 

Ген/
Gene 

Название 
SNP/ 

SNP name 

Располо-
жение/ 

Location 

Источник/ 
Source SNP Последовательность 

праймеров/Sequence of primers 

GH GH-H1 47-558 GenBank 
accession 
Rs135322669 

G/C (F)GGGGGTATGAGAAGCTGAAGGA
CCTG
(R)CAGGAGCTGGAAGATGGCACGA
CAC

ПЦР в реальном времени проводили на программируемом амплификаторе АНК-32 в объёме 
реакционной смеси 25 мкл, содержащей 60 мМ трис-HCl (рН 8,5), 1,5 мМ MgCl2, 25 мМ KCl, 10 мМ 
меркаптоэталол; 0,1 мМ тритон Х-100; 0,2 мМ дНТФ, 1 ед. Taq ДНК полимеразы, по 0,5 мкМ каж-
дого из праймеров. Амплификацию SNP гена GH-H1 проводили по режиму, указанному в таблице 2. 

Таблица 2. Схема проведения амплификации ДНК 
Table 2. DNA amplification scheme 

Частоту встречаемости генотипов определяли по формуле (1): 
 p=n/N                                   (1), 

где р – частота определения генотипа,  
n – количество особей, имеющих определённый генотип, 
N – число особей. 

Частоту отдельных аллелей определяли по формуле (2): 
 РА=(2nAA+nAB):2N 

       qB=(2nBB+nAB):2N                (2), 
где PА – частота аллеля А,  
qB – частота аллеля В, 
N – общее число аллелей. 
По закону Харди-Вайнберга рассчитывали ожидаемые результаты частот генотипов в ис-

следуемой популяции. Полученные результаты в ходе научных исследований обработаны биомет-
рическим методом с использованием стандартных программ. 

Анализ жирнокислотного состава. Подготовка проб для определения ЖК состава мясных 
продуктов проводилась по ГОСТ Р 55483-2013 «Мясо и мясные продукты. Определение жирно-
кислотного состава методом газовой хроматографии». Жирнокислотный состав (ЖКС) продукта 
был определён на газовом хроматографе HP 7890А с капиллярной колонкой HP-5MS диаметром 
0,25 мм, длиной 30 м, с толщиной слоя неподвижной фазы 0,25 мкм c масс-селективным детекто-
ром (МСД) 5975C VLMSD. 

Название 
SNP/ SNP 

name 

Температура, ºС/ 
Temperature, ºС Цикл/Cycle 

GH-H1 + 95 ºС
+ 63 ºС
+ 95 ºС

120 с х 1 
40 с х 40 
20 с х 40 
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Навеску образца 1 г обрабатывали в течение 8 часов смесью 12 мл хлороформа с 10 мл ме-
танола в присутствии 1 %-ного раствора KCl для растворения химических компонентов, экстракт 
фильтровали через бумагу. 1 мл экстракта, содержащего около 0,1 г сухого остатка, смешивали с 5 мл 
15 %-ного раствора ацетилхлорида в метаноле, выдерживали в течение 2 ч при +100 °С в герме-
тично запаянной стеклянной ампуле в атмосфере аргона и нейтрализовали добавлением насыщен-
ного раствора КОН в метаноле до рН раствора 5,0-6,0. К смеси добавляли 3 мл насыщенного вод-
ного раствора NaCl и 6 мл гексана, оставляли на 30 мин и отбирали для анализа 0,5 мл из прозрач-
ного гексанового слоя. 

Оборудование и технические средства. Использовано оборудование Испытательного 
центра ЦКП ФГБНУ ФНЦ БСТ РАН (Заключение № 2032 «О состоянии измерений в лаборатории» 
от 19.03.2019 г.), коммерческий набор для выделения геномной ДНК из цельной крови «ДНК-
Экстран-1» («Синтол», Россия), качество и количество нуклеиновой кислоты измеряли с помощью 
спектрофотометра nanodrop ND-1000 (Thermo Fisher Scientific, Waltham, USA). Анализатор нукле-
иновых кислот АНК-32 («Синтол», Россия), газовый хроматограф HP 7890А и масс-селективный 
детектор (МСД) 5975C VLMSD (Agilent Technologies, USA). 

Статистическая обработка. Статистическая обработка проводилась с использованием 
приложения «Statistica 10.0» (США). Анализ включал определение средней арифметической вели-
чины (М), стандартной ошибки средней (m). Достоверными считали различия при P≤0,05. Оценку 
статистической значимости различий между группами проводили с помощью t-критерия Стьюден-
та. 

 
Результаты исследования. 
Оценка частоты встречаемости гена bGH в популяции крупного рогатого скота гере-

фордской породы. На начальном этапе бы проведён скрининг популяции крупного рогатого скота 
герефордской породы на наличие полиморфизма гена bGH. Ген гормона роста представлен двумя 
аллелями: bGHG (желательный) и bGHC. В ходе исследования было выявлено, что частота встреча-
емости bGHG составляет 0,29, а bGHC – 0,71 соответственно. Таким образом, можно отметить, что 
популяция на 1/3 состоит из носителей желательного аллеля. 

Исследования в популяции крупного рогатого скота герефордской породы показали нали-
чие полиморфизма гена bGH. Анализ распределения генотипов показал, что желательный генотип 
bGHGG, определяющий наличие желательного признака, имеют 12,2 % особей, гетерозиготное со-
стояние характерно для (bGHGC) 33,3 %, а bGHCC – для 54,5 %. Генное равновесие в популяции 
нарушено не было. 

Ассоциация полиморфизма гена гормона роста с показателями липидного обмена крупного 
рогатого скота герефордской породы. По результатам жирнокислотного анализа образцов длин-
нейшей мышцы спины, полученных в результате контрольного убоя бычков герефордской породы, 
была проанализирована сбалансированность мяса по данному показателю. В качестве контрольной 
группы использованы образцы мяса животных с генотипом bGHCC. Содержание жирных кислот в 
мясе представлено в таблице 3. 

Так, можно отметить, что содержание насыщенных жирных кислот в образцах различается 
в зависимости от генотипа. В контрольной группе преобладает содержание пальмитиновой кисло-
ты на 4,2 % в сравнение с группой образцов мяса с гетерозиготным проявлением признака и на 7,6 % – в 
образцах мяса животных с желательным генотипом. В образцах мяса животных с генотипом 
bGHGG, который является желательным, преобладает содержание стеариновой кислоты на 12,9 % в 
сравнении с образцами мяса животных с генотипами bGHGC и на 8,4 % – с генотипом bGHCC. Од-
нако содержание других насыщенных жирных кислот в данных образцах желательного генотипа 
меньше, чем гомо- и гетерозиготном состояниях. По общей сумме ненасыщенных жирных кислот 
образцы мяса животных желательного генотипа незначительно отличаются от контрольных (0,2 %) 
и на 4,1 % превышают группу с гетерозиготным проявлением признака. 
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Таблица 3. Жирнокислотный состав длиннейшей мышцы спины бычков  
                       герефордской породы разных генотипов по гену гормона роста 

Table 3. The fatty acid composition of rib eye of bulls of the Hereford breed  
              with different genotypes according to the growth hormone gene 
 

Жирная кислота/Fatty acid Генотип/Genotype 
bGHGG bGHGC bGHCC 

Насыщенные жирные кислоты (НЖК)/Saturated fatty acid (SFA) 
Миристиновая (С14:0)/Myristine (С14:0)         2,95±0,21                   3,13±0,16      3,00±0,15 
Пальмитиновая (С16:0)/Palmytic (С16:0)       28,90±1,41                   29,97±0,78      31,30±0,89 
Стеариновая (С18:0)/Stearin (С18:0)       28,10±1,27                   24,47±1,68      25,75±0,91 
Сумма НЖК/SFA amount       59,95±2,90                   57,57±1,86      60,05±0,68 

Мононенасыщенные жирные кислоты (МНЖК)/Monounsaturated fatty acid (MUFA) 
Пальмитолеиновая(С16:1)/Palmitoleic 
(С16:1)       1,10±0,14                   1,17±0,11      1,18±0,13 
Олеиновая (С18:1)/Oleic (С18:1)       28,10±1,27                   24,47±1,68      25,75±0,91 
Сумма МНЖК/The amount of MUFA       29,20±1,13                   25,63±1,74      26,93±0,85 

Полиненасыщенные жирные кислоты (ПНЖК)/Polyunsaturated fatty acids (PUFAs) 
Линолевая (С18:2)/ Linoleic (С18:2)       4,95±0,21                   4,53±0,71      4,83±0,40 
Линоленовая (С18:3)/Linolenic (С18:3)       0,60±0,28                   0,67±0,15      0,70±0,12 
Арахидоновая (С20:0)/Arachidonic (С20:0)       0,25±0,03*                    0,27±0,04*        0,10±0,001 
Сумма ПНЖК/The amount of PUFA       5,65±0,49                  5,47±0,72      5,78±0,54 

Примечание: * – P≤0,01 при сравнении с группой с генотипом bGHCC 

Note: * – P≤0,01 when compared with a group with the bGHCC genotype 
 
При оценке мононенасыщенных жирных кислот (МНЖК) было отмечено, что образцы мяса 

животных с желательным генотипом отличаются по содержанию олеиновой кислоты. Её на 9,1 % боль-
ше, чем в образцах мяса животных с генотипом bGHCC и на 14,8 % – в образцах мяса животных с 
генотипом bGHGC. Несмотря на то, что количество пальмитолеиновой кислоты в образцах мяса 
животных с генотипом bGHGG меньше, чем в остальных группах, по общей сумме МНЖК эта 
группа превалирует в сравнении с остальными. 

Аналогичная тенденция была выявлена при сравнении содержания ненасыщенных жирных 
кислот. Так, по содержанию арахидоновой жирной кислоты в образцах с генотипом bGHGG отме-
чено достоверное превосходство над аналогами bGHCC (60,0 %, P≤0,01) и bGHGC (62,9 %, P≤0,01). 
При этом различия между гомозиготными носителями мутации и гетерозиготами были минималь-
ные (7,41 %) и статистически недостоверными. 

Таким образом, можно сделать вывод, что существует взаимосвязь наличия полиморфизма 
в гене bGH и содержанием жирных кислот в мясе. 

 
Обсуждение полученных результатов. 
В настоящее время изучение полиморфизмов гена bGH, способствующего формированию 

хозяйственно-полезных признаков, получило особое внимание. Ранее проведённые исследования 
показали взаимосвязь этого гена с молочной продуктивностью. Так, наличие SNP в экзоне 5 гена 
bGH у коров влияет на увеличение удоя молока (Schlee P et al., 1994; Yao J et al., 1996).  Ardiyanti A 
et al. (2012) выявили зависимость мутации в гене bGH при замене на валин с повышением уровня 
молока.  Позднее определили, что изменение в гене bGH способствует изменению жирнокислотно-
го состава молока (Ardiyanti A et al., 2012). 

Ge W et al. (2003) проанализировали эффекты полиморфизма гена bGH на ростовые харак-
теристики и концентрацию IGF-I среди животных породы ангус и не нашли взаимосвязи. Однако 
Kim NK et al. (2004) описали SNP гена bGH в промоторе в позиции 120 и установили взаимосвязь 
увеличения скорости роста и массы тела среди телят в возрасте 3 месяцев. Трансверсия C-G в тре-
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тьем экзоне гена гормона роста bGH (2141-я нуклеотидная позиция), которая сопровождается ис-
чезновением сайта рестрикции для эндонуклеазы AluI. Описанная SNP приводит к замене лейцина 
на валин в позиции 127 в белковом продукте гена bGH и известна как Leu-Val полиморфизм.  У 
ряда пород этот полиморфизм коррелирует с показателями молочной продуктивности. 

Также было показано, что гормон роста оказывает влияние на аккумуляцию жира в мышеч-
ной ткани. Мутация в пятом экзоне гена влияет на такие практически значимые признаки, как темп 
набора веса и отложение жира в мышечной ткани (мраморность). Для японского чёрного скота по-
казано преимущество GG (Val/Val) генотипа в тесте на мраморность. Однако большой вес туши 
животного и пониженная мраморность мяса имели связь с генотипом CC (Leu/Leu) (Tatsuda K et 
al., 2008). 

 
Выводы. 
Таким образом, тестирование аллелей гена гормона роста представляет интерес для учёта 

генетического потенциала животных по нескольким параметрам мясной продуктивности: темпа 
роста, большого веса туши, выхода мяса, мраморности мяса. 
 

Исследования выполнены в соответствии с планом НИР на 2019-2021 гг. ФГБНУ 
ФНЦ БСТ РАН (№ 0761-2019-0009) 
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