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ным продуктом катаболизма пуринов, часть которых поступает с животной пищей, а часть синте-
зирована in vivo при катаболизме пуриновых оснований. Одновременно МК является основной 
формой выделения почками азота. Повышение МК в крови может быть следствием как гиперпро-
дукции уратов при активации пуринового обмена, так и нарушения их выведения при реализации 
биологических реакции экскреции в форме как солей, так и кристаллов уратов [3]. 

 
Рисунок – Корреляции между биохимическими параметрами 

 
Следует отметить, что взаимосвязь гиперурикемии и гипертриглицеридемии остается оконча-

тельно невыясненной. Серьезным связующим звеном может быть нарушение метаболизма in vivo 
фруктозы; содержание этого моносахарида в пище становится все более высоким и способно вы-
зывать нарушения в метаболизме моносахаридов и их взаимоотношения с мочевой кислотой и 
триглицеридами [3]. 

Параметры липопротеинов высокой и низкой плотности положительно коррелировали с уров-
нем общего холестерина (ОХ) (r=0,78 и 0,30 соответственно). 

 Выявленные корреляции определяют связь между показателями липидного и азотистого обме-
нов. Наряду между показателями липидного обмена значимую факторную нагрузку у всей выбор-
ки имели показатели липопротеинов высокой и низкой плотности и общего холестерина.  
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ДНК-штрихкодирование (ДНКбаркодинг) – точный метод широко используемый для диагно-

стики труднодифференцируемых видов (подвидов) насекомых. Сущность данного метода основы-
вается на том, что каждый вид идентифицируется по коротким стандартным фрагментам ДНК. На 
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сегодняшний день уже известно, что у насекомых в качестве ДНК-штрихкода используют после-
довательность гена субъединицы 1 цитохромоксидазы с (COI) [1, 2].  

ДНК-штрихкодированием занимаются научные центры многих стран мира, Республика Бела-
русь не является исключением. Крупным мировым лидером в области ДНК-штрихкодирования 
живых организмов выступает Институт биоразнообразия в Онтарио (Канада) на базе которого со-
здана и постоянно пополняется Глобальная база данных ДНК-штрихкодов живых организмов 
(BOLD). На сегодняшний день в BOLD представлена информация о нуклеотидных последова-
тельностях для 233 310 видов насекомых, в частности  для 2 105 видов тлей, принадлежащих к 21 
подсемейству. Несмотря на то, что в Беларуси в рамках государственных программ осуществляет-
ся депонирование неклеотидных последовательностей в Международные генетические базы дан-
ных, нуклеотидные последовательности гена COI тлей фауны Беларуси представлены недостаточ-
но [3].  

Цель: оценить представленность в BOLD нуклеотидных последовательностей гена COI для 
тлей из числа чужеродных инвазивных для Беларуси видов, коллектировать образцы тлей на тер-
ритории Беларуси и  установить их видовую принадлежность. 

На сегодняшний день в BOLD представлены сведенья о нуклеотидных последовательностях гена 
COI для 9 видов тлей из числа чужеродных инвазивных (таблица). 

 
Таблица – Оценка представленности в BOLD нуклеотидных последовательностей гена COI тлей 

 

Вид 
Количество  

последовательностей 
Страна-коллектор 

Тля алычевая 
(Brachycaudus divaricatae) 

156 Литва, Франция 

Тля большая ореховая 
(Panaphis juglandis) 

16 
Франция, Беларусь, Греция, США, Германия, 
Италия, Грузия 

Тля большая яворовая 
(Drepanosiphum platanoidis) 

214 
Канада, Грузия, Беларусь, Новая Зеландия, 
США 

Тля буковая 
(Phyllaphis fagi) 

60 
Канада, Германия, Новая Зеландия, Южная 
Корея, Китай, Франция 

Тля верхушечная жимолостная 
(Hyadaphis tataricae) 

14 Канада, США, Южная Африка 

Тля зеленая цитрусовая 
(Aphis spiraecola) 

833 
Китай, Канада, Пакистан, Германия, Южная 
Африка, США, Австралия, Бангладеш, Тунис 

Тля капустная 
(Brevicoryne brassicae) 

101 
Индия, Пакистан, США, Германия, Франция, 
Новая Зеландия, Греция, Коста-Рика, Канада 

Тля красногалловая смородинная 
(Cryptomyzus ribis) 

32 
США, Канада, Турция, Германия, Южная Аф-
рика, Франция, Китай 

Тля люцерновая (Aphis 
craccivora) 

755 
Пакистан, Французская Полинезия, Китай, 
США, Канада, Болгария, Индия, Греция, Кения 

 
Среди анализируемых видов наиболее хорошо с численной точки зрения в BOLD представлены 

нуклеотидные последовательности COI видов Brachycaudus divaricatae, Drepanosiphum platanoidis, 
Aphis spiraecola, Brevicoryne brassicae, Aphis craccivora, а с географической точки зрения – все 
анализируемые виды насекомых, кроме Brachycaudus divaricatae и Pemphigus spyrothecae. 

В течение вегетационного сезона 2023 года по стандартным методикам с учетом специфики 
таксонов гемиптероидных насекомых осуществили сбор энтомологического материала. Образцы 
снабжали соответствующими этикетками с указанием следующей информации: дата, место, 
название растения-хозяина, латинские названия которых были указаны в соответствии с «Опреде-
лителем высших растений Беларуси». Каждой пробе присваивался лабораторный шифр. Иденти-
фикацию таксономической принадлежности коллектированного материала осуществляли по соот-
ветствующим атласам-определителям и специализированным интернет-порталам. По морфологи-
ческим ключам установлена видовая принадлежность следующих образцов:  № 22-1434 и 22-1450 
– B. divaricatae, № 22-1434 и 22-1450 – P. juglandis, № 22-1470 и 22-1470-1 – D. platanoidis, № 22-
1472 – P. fagi, № 22-1437, 22-1438, 22-1439 и 22-1440 – A. pomi/A. spiraecola, № 22-1431 – C. ribis, 
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№ 22-1464 – A. craccivora. В качестве подтверждения или опровержения установленной видовой 
принадлежности расшифрованы нуклеотидные последовательности COI для представленных вы-
ше видов тлей. Через средство поиск BLAST подтверждена их видовая принадлежность (процент 
сходства составляет от 99 до 100).  

Таким образом, можно заключить, что в BOLD отсутствуют нуклеотидные последовательности 
для тлей B. divaricatae, D. platanoidis, P. fagi, H. tataricae, A. spiraecola, B. brassicae, C. ribis и A. 
craccivora. Расшифрованные нуклеотидные последовательности для тлей B. divaricatae, D. 
platanoidis, A. spiraecola, B. brassicae и A. craccivora находятся на стадии обработки и подготовки к 
депонированию в Международную базу данных нуклеотидных последовательностей.  

 
Список использованных источников 

1. Species identification of aphids (Insecta: Hemiptera: Aphididae) through DNA barcodes / R.G. Foottit [et al.] 
// Molecular Ecology Resources. – 2008. –Vol. 8, iss. 6. – P. 1189–1201. 

2. Evolutionary and genetic aspects of aphid biology: A review / D.F. Hales [et al.] // Eur. J. Entomol. – 1997. – 
Vol. 94, n. 1. – P. 474–487. 

3. BOLD Systems v4/ BOLD Systems v4. – Ontario, 2017. [Электронный ресурс] – Режим доступа: 
http:/www.barcodinglife.org/index.php/TaxBrowser_Home. – Дата доступа: 05.04.2024. 

 
УДК 577.126 

ВЛИЯНИЕ ТИРЕОИДНЫХ ГОРМОНОВ НА ЛИПИДНЫЙ ОБМЕН 
 

В.А. Петрович, 3 курс 
Научный руководитель – Н.В. Шепелевич, ассистент 

Полесский государственный университет 
 
 В структуре эндокринной патологии заболевания щитовидной железы – самые распространен-

ные во всем мире. По данным Всемирной организации здравоохранения (ВОЗ), около 700 млн. 
человек имеют ту или иную патологию. В годы после аварии на ЧАЭС у жителей Беларуси, осо-
бенно населения Полесского региона отмечался значительный рост заболеваемости щитовидной 
железы. 

Ситуация с ростом заболеваемости щитовидной железы усложнилась в связи с пандемией но-
вой коронавирусной инфекции COVID–19, возбудителем которой является РНК–содержащий β–
коронавирус SARS–CoV–2. На сегодняшний день нет данных о непосредственном поражении щи-
товидной железы вирусом SARS–CoV–2, тем не менее результаты имеющихся исследований и 
клинических наблюдений указывают на потенциальное влияние коронавирусных инфекций, в 
частности SARS–CoV и SARS–CoV–2, на гипоталамо–гипофизарно–тиреоидную ось с развитием 
различной патологии или изменений содержания тиреоидных гормонов [2, с. 7]. 

По данным Министерства Здравоохранения РБ на начало 2023 года, в структуре патологии щи-
товидной железы превалирует гипотиреоз. В целом заболеваемость гипотиреозом за последние 
15–17 лет в стране выросла в 12 раз, у детей этот показатель еще выше. 

Щитовидная железа наиболее чувствительна ко всем повреждающим факторам. Поэтому изу-
чение щитовидной железы актуально. 

Тиреоидные гормоны являются ведущими регуляторами основного обмена путем участия в ме-
таболизме углеводов, липидов и белков [4, с. 146]. 

Как известно, тиреоидные гормоны оказывают значительное влияние на липидный обмен – 
синтез липидов, но в большей мере на их катаболизм. В механизме влияния тиреоидных гормонов 
на гомеостаз липидов выделяют геномный и негеномный факторы.  

В частности, тиреоидные гормоны стимулируют утилизацию жиров, мобилизацию триглице-
ридов из жировой ткани, активируют печеночную липазу и эфир–холестерин–превращающий бе-
лок (ЭХПБ). ЭХПБ опосредует обмен эфиров холестерина между липопротеинами и является од-
ним из ключевых факторов метаболизма липопротеидов высокой плотности (ЛПВП), обеспечивая 
обратный транспорт холестерина. Повышение содержания ЭХПБ в плазме крови обнаружено при 
тиреотоксикозе, снижение – при гипотиреозе [1, с. 15]. 

Тиреоидные гормоны регулируют экспрессию гена белка, связывающего стеролрегулирующий 
элемент (SREBP–2). Данный белок индуцирует синтез ГМГ–CoA–редуктазы (ключевой фермент в 




