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В последние годы развитие компьютерных технологий предоставило исследователям 

возможность использовать совершенно новые подходы для решения практических задач в биологии. 

Так, например, появление метода секвенирования ДНК (или отдельных участков ДНК)  

и компьютерного анализа последовательностей, а также расширенный доступ к сети Интернет 

позволили создать бесплатные Международные базы данных (GenBank, BOLD), содержащие 

информацию о нуклеотидных и аминокислотных последовательностях генов живых организмов.  

Самой крупной Международной генетической базой данных является GenBank, созданный 

Американским национальным центром биотехнологической информации. К настоящему времени в 

GenBank депонированы последовательности более чем для 200000 видов живых организмов [1]. 

Второй крупнейшей базой данных последовательностей гена субъединицы 1 цитохромоксидазы с 

(COI) является система BOLD, созданная на базе Канадского института биоразнообразия и 

университета Онтарио. По последним данным в BOLD представлено 8124037 нуклеотидных 

последовательностей для 277074 видов протистов, грибов, растений и животных, которые находятся 

в открытом доступе и пополняются исследователями из различных стран мира [2]. Так, например, 

благодаря многолетним исследованиям научных сотрудников Белорусского государственного 

университета на сегодняшний день расшифрованы и депонированы в GenBank нуклеотидные 

последовательности генов субъединицы α фактора элонгации 1 (EF1α) и COI для 28 видов тлей 

фауны Беларуси, принадлежащих к числу опасных вредителей сельскохозяйственных и иных 

возделываемых культур. Нуклеотидные и аминокислотные последовательности, расшифрованные 

для живых организмов, находятся в открытом доступе и могут быть использованы в качестве 

материала для проведения научных исследований и написания статей.  

В рамках настоящего исследования мы рассмотрим гены, которые широко используются в 

геносистематических и филогенетических исследованиях насекомых. Митохондриальные гены (COI, 

COII и сytb) – обладают высокой консервативностью, в связи с чем могут быть использованы в 

качестве ДНК-штрихкода для корректной диагностики трудно дифференцируемых по 

морфологическим признакам видов и подвидов насекомых, для изучения генетической структуры 

вида и оценки внутривидового и межвидового генетического полиморфизма, а также для 

установления эволюционного родства. На сегодняшний день нуклеотидные последовательности 

митохондриальных генов, в частности, гена COI расшифрованы и депонированы в BOLD и GenBank . 

Так, например, в BOLD на сегодняшний день депонировано 4705271 нуклеотидных 

последовательностей гена COI для 232377 видов насекомых, в частности, наиболее хорошо 

представлены Coleoptera – 445311 последовательностей, Diptera – 2190897 последовательностей, 

Hemiptera − 310833 последовательности, Hymenoptera – 953660 последовательностей и Lepidoptera – 

1530318 последовательностей [2]. Среди ядерных генов при работе с насекомыми наиболее 

перспективным является ген EF−1α. Поскольку EF−1α принадлежит к числу наиболее 

консервативных генов ядерного генома насекомых, его удобно использовать для диагностики видов 

тлей внутри одного рода, а также в качестве дополнительного маркера для идентификации трудно 

дифференцируемых, близкородственных видов насекомых. Нуклеотидные последовательности гена 

EF−1α расшифрованы и депонированы в GenBank для некоторых таксонов насекомых. Среди 

ядерных генов огромный практический интерес представляют гены цитохромов р450, участвующие в 

трансформации вторичных метаболитов растений и инсектицидов. Нуклеотидные 

последовательности генов CYP450 также находятся в открытом доступе для некоторых таксонов 

насекомых, в связи с чем могут быть использованы для оценки внутривидового и межвидового 

генетического полиморфизма у насекомых в зависимости от типа пищевой специализации.  
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Таким образом, можно заключить, что Международные базы данных, содержащие 

информацию о нуклеотидных и аминокислотных последовательностях живых организмов,  

в частности животных, предоставляют уникальную возможность реализации научных идей.  
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Физическое развитие детей является одним из главных показателей здоровья детской 

популяции и населения в целом. Постоянный мониторинг физического развития позволяет 

определять особенности роста и развития детей, сформировавшиеся в условиях определенного образа 

жизни и среды обитания, а также своевременно выявлять отклонения от нормального уровня 

физического развития и разрабатывать меры профилактики и устранения нарушений в развитии. 

Уровень физического развития детей зависит от взаимодействия факторов окружающей среды и 

генетических факторов [1, с. 36]. 

Цель исследования: изучить морфометрические характеристики физического развития 

школьников основной и специальной групп на примере гимназии г. Калинковичи. 

Для исследования морфометрических параметров школьников использовали метод 

антропометрических измерений (длина тела, масса тела, окружность грудной клетки).  

В исследовании приняли участие учащиеся 9 «А» класса ГУО «Гимназия г. Калинковичи»  

(11 мальчиков и 10 девочек). Исследования проводились в 2017 году. 

В результате проведенных исследований выявлено, что гармоничное развитие (масса тела 

соответствует росту) отмечалось только у 9 школьников (39 %). Избыточная масса тела выявлена  

у 9 школьников (43 %) – среди юношей 4 подростка (36 %), среди девушек – 5 (50 %). Дефицит 

массы тела установлен у 3 учащихся (14 %) – среди юношей 2 подростка (18 %), среди девушек – 1 

(10 %). Уменьшение числа детей с дефицитом массы тела и увеличение с избыточным весом, 

вероятнее всего, связано с изменением характера питания, преобладанием наиболее дешевого 

углеводного компонента в рационе, сочетающегося с гиподинамией.  

Гендерное сравнение различий параметров роста и массы тела показало статистически 

значимое преобладание данных параметров у юношей по сравнению с девушками. Однако 

сравнительный анализ индекса массы тела (ИМТ) юношей и девушек показал, что ИМТ у юношей 

(19,5 кг/м²) ниже, чем у девушек (21,82 кг/м²).  

Таким образом, у юношей, несмотря на преобладание избыточного веса, по сравнению  

с девушками, ожирение практически отсутствует. Подобная изменчивость массы тела в юношеском 

возрасте – результат гормональных преобразований в организме в данный возрастной период. 
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В настоящее время уровень техногенной нагрузки на гидросферу продолжает оставаться 

высоким, что обуславливает усиление неблагоприятного воздействия на природные водоемы и их 

флору и фауну. Состояние пресноводных экосистем оценивается с применением многих компонентов 

бентоса, в том числе и моллюсков. Высокая плотность природных популяций, особенности образа 
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