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ПЕРЕДМОВА_____________________________________

Юваль Ной Харарі у праці «Sapiens. Коротка історія людства» 
(2018) свідчить, що матерія виникла 13,5 млрд років тому, а близько 
3,8 млрд років тому планета Земля мала вже організми, тобто живу 
форму матерії. Не зайвим буде при цьому згадати, що й нуклеїнова 
кислота, без якої немислима жива матерія Землі, виникла саме 
в зазначений період. Перша й вирішальна науково-технічна револю-
ція, що сформувала аграрний напрям розвитку нашого суспільства 
і при цьому значно прискорила розвиток подій на планеті, відбу-
лася 12 тис. років тому, і за нею ми визначаємо ще дві революції – 
технічну та біотехнологічну. У другу людство опанувало енергію 
вуглеводнів і навчилося використовувати метал, а в третю завдяки 
геніальності колективу вчених на чолі із J. Craig Venter ми стали 
свідками створення у 2010 році синтетичної живої матерії, яка не 
має природніх батьків.

Суспільство Homo sapiens, «виростивши» кожному представ-
нику мізки об’ємом 1200–1400 см3, пережило за останні 500 років 
наукову революцію. Ми маємо на Землі сформовані науки, ака-
демії наук, плекаємо своїх вчителів, розвиваємо наукові школи. 
Такий стан речей у свідомої частини людства планети.

Будучи щасливим уперше здобувати вищу освіту в науково-педа-
гогічних працівників Миколаївського сільськогосподарського інсти-
туту, мені поталанило зустріти свого вчителя – Віталія Петровича 
Коваленка, доктора сільськогосподарських наук, професора, 
член-кореспондента НААН, академіка НАНВО, у  науковій школі 
якого відбулося моє фомування як дослідника-вченого, отримано 
два наукові ступені – кандидата і згодом доктора сільськогосподар-
ських наук. За його прикладом у подальшому вдалося сформувати 
свою наукову школу з генетики і селекції організмів, частину резуль-
татів, насамперед з генетики, ми й пропонуємо читачеві.

Михайло Іванович Гиль, листопад 2023 р., Україна
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ВСТУП____________________________________________

Вирішення проблеми підвищення продуктивності худоби, 
ефективність породоутворюючого процесу значною мірою 
залежать від використання новітніх досягнень генетики. 
Інтенсифікація скотарства висуває нові завдання щодо підви-
щення ефективності селекційної роботи, коли поряд із створен-
ням нових порід великої рогатої худоби важливим елементом 
є вдосконалення існуючих [4, 7, 11, 33, 73, 78, 79].

Тому на сучасному етапі розвитку технологій у  скотарстві 
важливо не тільки зберегти та підвищити генетичний потенціал 
вітчизняних порід, а й раціонально використовувати генофонд 
поліпшуючих порід. Провідними вченими України розроблено 
нові науково обґрунтовані методи реалізації генетичного потен-
ціалу як у межах закритих популяцій (вітчизняних порід), так 
і  з  використанням наявного світового генофонду [20, 21, 67, 
133]. Питання підвищення рівня генетичного потенціалу стад 
великої рогатї худоби можна комплексно вивчати на основі ана-
лізу типів успадкування ознак, показників адаптивної здатності 
як вирішення важливої наукової проблеми, що має теоретичне 
і  практичне значення для досягнення прогресу в  технологіях 
вітчизняного скотарства.

Удосконалення прийомів племінного відбору та підбору нині 
потребує розроблення методів і  прийомів максимально точ-
ного визначення племінних якостей тварин, оскільки їх оцінка 
за фенотипом, що нині переважає в  господарствах України,  
не може забезпечити ефективної селекції через низьку успад-
ковуваність більшості господарськи корисних ознак. Інша 
проблема – це перехід до комплексної оцінки та моделювання 
параметрів селекції худоби, ураховуючи не тільки ознаки про-
дуктивності, а й закономірності перебігу постнатального онтоге-
незу, використання імуногенетичних і молекулярно-генетичних 
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маркерів, контроль генних мутацій тощо. У цьому аспекті важ-
ливого теоретичного і практичного значення набуває створення 
системи генетичного аналізу основних господарськи корис-
них ознак, показників адаптивної здатності ліній, типів і порід 
худоби. Необхідними її елементами при роботі з генофондними 
стадами є  оцінювання генотипової різноманітності, вибір мір-
них ознак, що мають високий кореляційний зв’язок з основними 
господарськи корисними ознаками, використання принципів 
стабілізуючого відбору тощо для консолідації й  підвищення 
гомозиготності популяцій і стад. Широкого теоретичного обґрун-
тування та практичного застосування в технологіях скотарства 
країни поки що не  набули генетико-біологічні закономірності 
типів успадкування компонентів фенотипової дисперсії госпо-
дарськи корисних ознак, зумовлених адитивним, материнським 
і гетерозисним ефектом, новітні методики оцінювання мінливо-
сті та генетичної детермінованості, використання імуногенетич-
ного аналізу генотипової структури популяцій, обґрунтування 
ефективних методів чистопородного розведення [6]. Ефективно 
не використовуються сучасні досягнення молекулярної генетики 
сільськогосподарських тварин [48, 61, 138, 160]. Тому доціль-
ним і актуальним є впровадження та використання розроблених 
і перевірених генетичних методик задля використання й обслу-
говування Bos taurus у  різних технологічних умовах їх утри-
мання шляхом обґрунтування методології генетичного аналізу 
наявного і перспективного генофонду та оцінювання мікроево-
люційних процесів, що відбуваються в породах великої рогатої 
худоби країни.
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ГЛАВА 1.__________________________________________  
ГЕНЕТИЧНИЙ ПОТЕНЦІАЛ  

МОЛОЧНОЇ ПРОДУКТИВНОСТІ КОРІВ 
ТА СТУПІНЬ ЙОГО РЕАЛІЗАЦІЇ  
ЗАЛЕЖНО ВІД ГЕНОТИПОВИХ 

І ПАРАТИПОВИХ ФАКТОРІВ

У масиві молочної худоби, що традиційно використовується 
в умовах Півдня України, є як спеціалізовані породи молочного 
напрямку продуктивності, так і  комбінованого, а  також м’яс-
ного, які не рівнозначні за своїми властивостями і  дають різ-
ний ефект реалізації власних спадкових програм у конкретних 
умовах існування  – південному регіоні країни. Це зобов’язує 
технолога-селекціонера «розраховувати» на можливу й реальну 
кількість молочної сировини, обирати певні важелі впливу на 
генотип з метою досягнення мінімальних різниць між прогнос-
тичними і фактичними показниками фенів.

Виходячи із завдань дослідження були визначені передумови 
формування комбінацій, і  в  т.  ч. полігенно зумовлених ознак 
молочної продуктивності корів, шляхом генеалогічного аналізу 
їхніх жіночих предків порівняно з  показниками всього врахова-
ного в  досліді поголів’я. Науково-господарчі дослідження здійс-
нено на перетині двох останніх століть в умовах племінних стад 
великої рогатої худоби української червоної молочної породи  
(СЗАТ «Колос» Миколаївської області, ПОК «Зоря» Херсонської 
області), української чорно-рябої молочної породи (ДП ДГ «Чер- 
воний шахтар» Дніпропетровської області, «ДП “Степове”» 
Миколаївської області, племзаводи «Плосківський», «Бортничі», 
«Терезіно», «Кожанка», «Зоря», «Світанок» та «Колос»), чорно-рябої 



10
Генетичний аналіз  

господарськи цінних ознак Bos Taurus

голштинської породи (АТЗТ «Агро-Союз» Дніпропетровської 
області, ДПЗ «Княжичі» Київської області), червоної степової 
породи (ПОК «Зоря» Херсонської області, ДП ДГ «Червоний шах-
тар» Дніпропетровської області, ПР ДП «Степове» Миколаївської 
області), англерської породи (ПОК «Зоря» Херсонської області), 
симентальської породи (ПР ТОВ «АК “Васильки”» Миколаївської 
області) та в  умовах стад помісної худоби (ДП ДГ «Еліта» 
Миколаївської області, ДПЗ «Чумаки» та «Любомирівка» 
Дніпропетровської області). Досліджувалися продуктивні харак-
теристики молочного і  комбінованого напрямку продуктивності 
худоби (N = 622  гол.) згідно з  методикою Н.  А. Плохинского 
[134]; визначались особливості динаміки молочної продуктив-
ності чистопородних тварин порівняно з  показниками всього 
врахованого поголів’я та з її генетичним потенціалом, розрахова-
ним за походженням корів на підставі селекційного індексу Н. А. 
Кравченко [95, 96]:

СІ = (2М + ММ + МБ) : 4,                       (1.1)

де	М – середній рівень розвитку ознаки матерів; ММ – середній 
рівень розвитку ознаки матерів матерів; МБ  – середній рівень 
розвитку ознаки матерів батьків; 2 та 4 – коефіцієнти.

Встановлено, що в представників ЧС, УЧМгт і Г худоби, крім 
УЧМжт, А і С використано таку форму підбору за надоєм, що 
матері мали вищий рівень продуктивності (табл. 1.1, рис. 1.1), 
ніж матері матерів, а матері батьків – більший від попередніх.  
Це забезпечило в дочках приріст продуктивності по відношенню 
до генерації матерів у корів генотипів УЧМгт, Г, А і С.

За вмістом жиру в молоці матері всіх врахованих порід і типів, 
за винятком голштинів, поступалися матерям матерів, але бать-
ківська половина родоводу була ціннішою (табл. 1.2, рис. 1.2). 
Варто зазначити, що всі дочки поступились за жирністю молока 
власним матерям, за винятком представників симентальської 
породи.

Підбір жіночих предків за кількістю молочного жиру був 
такий, що тільки худоба ЧС, УЧМгт і  Г  порід й  типів мала 
в  матерів вищі показники за такі в  матерів матерів (табл.  1.3, 
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рис. 1.3). Звісно, у матерів батьків всіх врахованих порід й типів 
спадковий потенціал переважав аналогів материнської половини 
родоводу, а  дочки порід Г, А  і  С, як і  за надоєм, перевищили 
власних матерів.
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Рисунок 1.1. Генетичний потенціал жіночих предків та дочок 
за рівнем надою молока (кг) за 305 днів вищої лактації: 

1 – ЧС; 2 – УЧМгт; 3 – УЧМжт; 4 – УЧРМ; 5 – Г; 6 – А;  
7 – С; 8 – у середньому
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Рисунок 1.2. Генетичний потенціал жіночих предків та 
їх дочок за вмістом жиру в молоці (%) у вищу лактацію: 

1 – ЧС; 2 – УЧМгт; 3 – УЧМжт; 4 – УЧРМ; 5 – Г; 6 – А;  
7 – С; 8 – у середньому
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Таблиця 1.1
Молочна продуктивність жіночих предків корів в умовах 

Півдня України (за надоєм у 305 дн. лактації, кг) 

Порода, 
заводський тип n

Рівень розвитку ознаки  
та її мінливість і вірогідність

X  ±  Sx σ Cv d  ±  Sd td
1 2 3 4 5 6 7

Матері
ЧС 41 5523 ± 186 1193 22 –863 ± 199 4,34***

УЧМгт 50 5645 ± 186 1315 23 –741 ± 199 3,72***

УЧМжт 34 5406 ± 174 1017 19 –980 ± 188 5,21***

УЧРМ 40 5984 ± 276 1745 29 –402 ± 285 1,41
Г 250 7912 ± 73 1152 15 1526 ± 101 15,11***

А 178 5134 ± 65 864 17 –1252 ± 96 13,04***

С 16 4163 ± 95 378 9 –2223 ± 118 18,84***

У середньому 608 6386 ± 70 1719 27 ×
Матері матерів

ЧС 41 5198 ± 182 1162 22 –1150 ± 195 5,90***

УЧМгт 47 5412 ± 146 1002 19 –936 ± 162 5,78***
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Рисунок 1.3. Генетичний потенціал жіночих предків та їхніх 
дочок за кількістю молочного жиру (кг) у вищу лактацію: 

1 – ЧС; 2 – УЧМгт; 3 – УЧМжт; 4 – УЧРМ; 5 – Г; 6 – А;  
7 – С; 8 – у середньому
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1 2 3 4 5 6 7
УЧМжт 30 5718 ± 194 1061 19 –630 ± 207 3,04**

УЧРМ 40 6507 ± 207 1309 20 159 ± 219 0,73
Г 250 7732 ± 103 1635 21 1384 ± 125 11,07***

А 179 5180 ± 70 933 18 –1168 ± 100 11,68***

С 24 5116 ± 188 919 18 –1232 ± 201 6,13***

У середньому 610 6348 ± 71 1763 28 × ×
Матері батьків

ЧС 41 7493 ± 169 1085 14 –1497 ± 198 7,56***

УЧМгт 51 9407 ± 173 1238 13 417 ± 201 2,07*

УЧМжт 35 8593 ± 225 1332 16 –397 ± 247 1,61
УЧРМ 40 10135 ± 303 1914 19 1145 ± 320 3,58***

Г 250 11034 ± 115 1824 17 2044 ± 154 13,27***

А 179 6356 ± 94 1252 20 –2634 ± 139 18,95***

С 20 7627 ± 480 2148 28 –1363 ± 491 2,78*

У середньому 615 8990 ± 103 2548 28 × ×

Таблиця 1.2
Молочна продуктивність жіночих предків корів в умовах 

Півдня України (за вмістом жиру в молоці, %) 
Порода, 

заводський 
тип

n
Рівень розвитку ознаки та її мінливість 

і вірогідність
X  ±  Sx σ Cv d ± Sd td

1 2 3 4 5 6 7
Матері

ЧС 41 3,80 ± 0,03 0,16 4,26 –0,44 ± 0,04 11,00***

УЧМгт 50 3,81 ± 0,02 0,17 4,34 –0,43 ± 0,03 14,33***

УЧМжт 34 3,85 ± 0,03 0,15 3,80 –0,39 ± 0,04 9,75***

УЧРМ 40 3,87 ± 0,02 0,12 3,17 –0,37 ± 0,03 12,33***

Г 250 4,17 ± 0,03 0,49 11,80 –0,07 ± 0,04 1,75
А 178 4,76 ± 0,03 0,41 8,60 0,52 ± 0,04 13,00***

С 16 3,77 ± 0,03 0,11 2,98 –0,47 ± 0,04 11,75***

У середньому 608 4,24 ± 0,02 0,54 12,65 × ×

Закінчення таблиці 1.1
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1 2 3 4 5 6 7
Матері матерів

ЧС 41 3,84 ± 0,03 0,21 5,53 –0,47 ± 0,04 11,75***

УЧМгт 47 3,92 ± 0,05 0,34 8,70 –0,39 ± 0,05 7,80***

УЧМжт 30 3,93 ± 0,03 0,14 3,53 –0,38 ± 0,04 9,50***

УЧРМ 40 4,16 ± 0,07 0,43 10,27 –0,15 ± 0,07 2,14*

Г 250 4,17 ± 0,04 0,57 13,70 –0,14 ± 0,04 3,50***

А 179 4,83 ± 0,03 0,43 8,80 0,52 ± 0,04 13,00***

С 24 4,07 ±  0,10 0,48 11,88 –0,24 ± 0,10 2,40*

У середньому 610 4,31 ± 0,02 0,59 13,61 × ×
Матері батьків

ЧС 41 3,87 ± 0,02 0,14 3,60 –0,65 ± 0,04 16,25***

УЧМгт 51 4,19 ± 0,07 0,47 11,20 –0,33 ± 0,08 4,13***

УЧМжт 35 4,06 ± 0,07 0,42 10,32 –0,46 ± 0,08 5,75***

УЧРМ 40 4,14 ± 0,05 0,35 8,35 –0,38 ± 0,06 6,33***

Г 250 4,24 ± 0,03 0,48 11,40 –0,28 ± 0,04 7,00***

А 179 5,38 ± 0,04 0,57 10,60 0,86 ± 0,05 17,20***

С 20 4,16 ± 0,05 0,21 5,14 –0,36 ± 0,06 6,00***

У середньому 615 4,52 ± 0,03 0,73 16,16 × ×

Таблиця 1.3
Молочна продуктивність жіночих предків корів в умовах 

Півдня України (за кількістю молочного жиру, кг) 

Порода, 
заводський тип n

Рівень розвитку ознаки та 
її мінливість і вірогідність

X  ±  Sx σ Cv d  ±  Sd td
1 2 3 4 5 6 7

Матері
ЧС 41 209 ± 7 46 22 –60 ± 8 7,50***

УЧМгт 50 215 ± 7 52 24 –54 ± 8 6,75***

УЧМжт 34 208 ± 7 38 19 –61 ± 8 7,63***

УЧРМ 40 231 ± 11 67 29 38 ± 11 3,45***

Г 250 328 ± 3 52 16 59 ± 4 14,75***

А 178 244 ± 3 41 17 –25 ± 4 6,25***

С 16 157 ± 4 16 10 –112 ± 5 22,40***

У середньому 608 269 ± 3 71 25 × ×

Закінчення таблиці 1.2
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1 2 3 4 5 6 7
Матері матерів

ЧС 41 200 ± 7 47 24 –71 ± 8 8,88***

УЧМгт 47 212 ± 6 44 21 –59 ± 8 7,38***

УЧМжт 30 224 ± 7 39 17 –47 ± 8 5,88***

УЧРМ 40 272 ± 11 58 25 1 ± 11 0,09
Г 250 321 ± 5 73 23 50 ± 6 8,33***

А 179 250 ± 3 47 19 –21 ± 4 5,25***

С 24 209 ± 9 46 22 –62 ± 9 6,89***

У середньому 610 271 ± 3 75 28 × ×
Матері батьків

ЧС 41 290 ± 7 44 15 –107 ± 8 13,38***

УЧМгт 51 397 ± 12 83 21 0 ± 13 0,00
УЧМжт 35 348 ± 10 57 16 –49 ± 11 4,45***

УЧРМ 40 420 ± 14 88 21 23 ± 15 1,53
Г 250 466 ± 5 82 18 69 ± 6 11,50***

А 179 340 ± 5 67 20 –57 ± 6 9,50***

С 20 316 ± 19 85 27 –81 ± 19 4,26***

У середньому 615 397 ± 4 98 25 × ×

Отже, спадковий потенціал кількісних ознак молочної продук-
тивності найбільш високий у представників голштиської, україн-
ської чорно-рябої молочної, англерської порід та голштинізованого 
заводського типу української червоної молочної породи.

Вивчення власної продуктивності корів (табл.  1.4, рис.  1.4) 
свідчить, що високовірогідно найбільший рівень надоїв за 
даними всіх урахованих лактацій забезпечили полігенні сис-
теми голштинських корів (7631 ± 85 кг…7919 ± 96…7975 ±  
± 120…8688 ± 99 кг), у той час як найменший – у тварин УЧМжт. 
Англерська худоба, як і  очікувалося, перевищила своїх анало-
гів за вмістом жиру в  молоці та контрольні значення вибірки 
на 0,42 ± 0,03–0,45 ± 0,02 % (Р > 0,999; табл.  1.5, рис.  1.5). 
Найменший вміст жиру в молоці був у корів голштинізованого 
типу УЧМ породи  – 3,75 ± 0,01…3,78 ± 0,01 % у  першу, третю 
і  вищу лактації, тим часом як у  другу  – ровесницям УЧМжт 

Закінчення таблиці 1.3
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і УЧРМ, відповідно, 3,80 ± 0,02 % та 3,80 ± 0,01 %. Характерним 
є  і  те, що рівень надою (за групою контролю) за врахованими 
лактаціями поступово збільшувався (при зменшенні мінливості 
ознаки – Cv = 37…35…33…30 %; див. табл. 1.4), проте вміст жиру 
в молоці після першої лактації зменшився у другу і далі знову 
підвищився до вищої (як і сама мінливість ознаки; табл. 1.5).
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Рисунок 1.4. Рівень надоїв (кг) корів різних генотипів 
в обліку за 305 дн. лактації: 

1 – ЧС; 2 – УЧМгт; 3 – УЧМжт; 4 – УЧРМ; 5 – Г; 6 – А; 7 – С,  
8 – у середньому
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Рисунок 1.5. Вміст жиру в молоці (%) корів різних 
генотипів за 305 дн. лактації: 

1 – ЧС; 2 – УЧМгт; 3 – УЧМжт; 4 – УЧРМ; 5 – Г; 6 – А; 7 – С;  
8 – у середньому
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Таблиця 1.4
Молочна продуктивність корів в умовах Півдня України  

(за надоєм у 305 дн. лактації, кг) 

Порода, 
заводський тип n

Рівень розвитку ознаки та її мінливість 
і вірогідність

X  ±  Sx σ Cv d  ±  Sd td
1 2 3 4 5 6 7

Перша лактація
ЧС 41 4117 ± 169 1082 26 –1431 ± 187 7,65***

УЧМгт 51 4337 ± 122 872 20 –1211 ± 146 8,29***

УЧМжт 35 3669 ± 127 749 20 –1879 ± 151 12,44***

УЧРМ 40 4343 ± 211 1337 31 –1205 ± 226 5,33***

Г 250 7631 ± 85 1343 18 2083 ± 117 17,80***

А 179 4133 ± 51 684 17 –1415 ± 96 14,74***

С 27 4327 ± 198 1028 24 –1221 ± 214 5,71***

У середньому 622 5548 ± 81 2029 37 × ×
Друга лактація

ЧС 41 4571 ± 162 1034 23 –1807 ± 194 9,31***

УЧМгт 50 4584 ± 144 1017 22 –1794 ± 179 10,02***

УЧМжт 35 3854 ± 193 1143 30 –2524 ± 221 11,42***

УЧРМ 40 4095 ± 218 1378 34 –2283 ± 243 9,40***

Г 250 7919 ± 96 1613 19 1541 ± 144 10,70***

А – – – – – –
С 23 4605 ± 234 1123 24 –1773 ± 257 6,90***

У середньому 438 6378 ± 107 2244 35 × ×
Третя лактація

ЧС 41 4625 ± 169 1082 23 –1630 ± 189 8,62***

УЧМгт 51 4933 ± 156 1113 23 –1322 ± 178 7,43***

УЧМжт 29 4609 ± 205 1103 24 –1646 ± 222 7,41***

УЧРМ 40 4162 ± 160 1013 24 –2093 ± 181 11,56***

Г 250 7975 ± 120 1901 24 1720 ± 147 11,70***

А 179 5459 ± 75 998 18 –796 ± 113 7,04***

С 16 4897 ± 380 1519 31 –1358 ± 389 3,49**

У середньому 605 6255 ± 85 2087 33 × ×
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1 2 3 4 5 6 7
Вища лактація

ЧС 41 5349 ± 138 882 16 –1460 ± 161 9,07***

УЧМгт 51 5696 ± 116 831 15 –1110 ± 143 7,76***

УЧМжт 35 5013 ± 183 1082 22 –1793 ± 201 8,92***

УЧРМ 40 5185 ± 185 1168 23 –1621 ± 203 7,99***

Г 250 8688 ± 99 1558 18 1882 ± 129 14,59***

А 179 5593 ± 83 1114 20 –1213 ± 117 10,37***

С 8 5728 ± 493 1394 24 –1078 ± 500 2,16
У середньому 603 6806 ± 83 2047 30 × ×

Таблиця 1.5
Молочна продуктивність корів в умовах Півдня України 

(за вмістом жиру в молоці, %) 

Порода,  
заводський тип n

Рівень розвитку ознаки та її мінливість 
і вірогідність

X  ±  Sx σ Cv d  ±  Sd td
1 2 3 4 5 6 7

Перша лактація
ЧС 41 3,81 ± 0,02 0,13 3,32 –0,20 ± 0,02 10,00***

УЧМгт 48 3,82 ± 0,02 0,13 3,51 –0,19 ± 0,02 9,50***

УЧМжт 32 3,83 ± 0,02 0,14 3,58 –0,18 ± 0,02 9,00***

УЧРМ 40 3,78 ± 0,01 0,09 2,32 –0,23 ± 0,01 23,00***

Г 250 3,83 ± 0,01 0,22 5,80 –0,18 ± 0,01 18,00***

А 179 4,46 ± 0,02 0,27 6,20 0,45 ± 0,02 22,50***

С 27 3,79 ± 0,02 0,10 2,55 –0,22 ± 0,02 11,00***

У середньому 616 4,01 ± 0,01 0,36 8,88 × ×
Друга лактація

ЧС 41 3,81 ± 0,02 0,14 3,72 –0,05 ± 0,02 2,50*

УЧМгт 50 3,82 ± 0,02 0,17 4,46 –0,04 ± 0,02 2,00*

УЧМжт 25 3,80 ± 0,02 0,09 2,37 –0,06 ± 0,02 3,00**

УЧРМ 40 3,80 ± 0,01 0,05 1,42 –0,06 ± 0,01 6,00***

Г 250 3,88 ± 0,02 0,30 7,80 0,02 ± 0,02 1,00
А – – – – – –

Закінчення таблиці 1.4
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1 2 3 4 5 6 7
С 22 3,86 ± 0,03 0,14 3,60 0,00 ± 0,03 0,00
У середньому 427 3,86 ± 0,01 0,24 6,29 × ×

Третя лактація
ЧС 41 3,82 ± 0,03 0,16 4,19 –0,25 ± 0,04 6,25***

УЧМгт 46 3,75 ± 0,02 0,11 2,99 –0,32 ± 0,03 10,67***

УЧМжт 14 3,74 ± 0,04 0,16 4,16 –0,33 ± 0,04 8,25***

УЧРМ 40 3,80 ± 0,01 0,05 1,38 –0,27 ± 0,02 13,50***

Г 250 3,92 ± 0,03 0,40 10,30 –0,15 ± 0,04 3,75***

А 179 4,49 ± 0,02 0,29 6,50 0,42 ± 0,03 14,00***

С 16 4,00 ± 0,13 0,53 13,17 –0,07 ± 0,13 0,54
У середньому 585 4,07 ± 0,02 0,43 10,63 × ×

Вища лактація
ЧС 41 3,79 ± 0,01 0,08 2,15 –0,29 ± 0,02 14,50***

УЧМгт 51 3,75 ± 0,01 0,09 2,34 –0,33 ± 0,02 16,50***

УЧМжт 17 3,77 ± 0,02 0,07 1,82 –0,31 ± 0,03 10,33***

УЧРМ 40 3,78 ± 0,01 0,08 2,14 –0,30 ± 0,02 15,00***

Г 250 3,93 ± 0,02 0,37 9,40 –0,15 ± 0,03 5,00***

А 179 4,53 ± 0,02 0,27 5,90 0,45 ± 0,03 15,00***

С 8 3,96 ± 0,03 0,09 2,23 –0,12 ± 0,04 3,00*

У середньому 585 4,08 ± 0,02 0,42 10,29 × ×

За даними всіх лактацій відносно вищу експресію ознаки 
«Кількість молочного жиру» встановлено лише в  голштин-
ської худоби (292  ±  3 …306 ± 4…310 ± 5…340 ± 4 кг; табл.  1.6, 
рис. 1.6), а решта не досягали контрольних значень з найменшим 
рівнем різниці у тварин англерської породи (–10 ± 5…–36 ± 4 кг; 
Р > 0,999). Встановлено, що мінливість ознаки в цілому зменшу-
валась із віком.

Аналіз генетичного потенціалу полігенно зумовлених ознак 
молочної продуктивності в жіночих предків худоби різних порід 
та заводських типів що досліджувалися, дозволяє стверджувати 
про його суттєву різницю (табл. 1.7, рис. 1.7).

Закінчення таблиці 1.5
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Таблиця 1.6
Молочна продуктивність корів в умовах Півдня України 

(за кількістю молочного жиру, кг) 

Порода, заводський 
тип n

Рівень розвитку ознаки та 
її мінливість і вірогідність

X ± Sx σ Cv d ± Sd td
1 2 3 4 5 6 7

Перша лактація
ЧС 41 157 ± 6 41 26 –63 ± 7 9,00***

УЧМгт 48 168 ± 5 31 19 –52 ± 6 8,67***

УЧМжт 32 141 ± 5 29 20 –79 ± 6 13,17***

УЧРМ 40 165 ± 8 52 32 –55 ± 9 6,11***

Г 250 292 ± 3 49 17 72 ± 4 18,00***

А 179 184 ± 2 30 16 –36 ± 4 9,00***

С 27 164 ± 7 39 24 –56 ± 8 7,00***

У середньому 616 220 ± 3 73 33 × ×
Друга лактація

ЧС 41 174 ± 6 38 22 –74 ± 7 10,57***

УЧМгт 50 175 ± 5 37 21 –73 ± 6 12,17***

УЧМжт 25 135 ± 7 37 28 –113 ± 8 14,13***

УЧРМ 40 155 ± 8 52 33 –93 ± 9 10,33***

Г 250 306 ± 4 58 19 58 ± 6 9,67***

А – – – – – –
С 21 175 ± 9 39 22 –73 ± 10 7,30***

У середньому 426 248 ± 4 88 35 × ×
Третя лактація

ЧС 41 176 ± 6 41 23 –78 ± 7 11,14***

УЧМгт 46 184 ± 6 39 21 –70 ± 7 10,00***

УЧМжт 14 164 ± 10 39 24 –90 ± 10 9,00***

УЧРМ 40 158 ± 6 38 24 –96 ± 7 13,71***

Г 250 310 ± 5 73 23 56 ± 6 9,33***

А 179 244 ± 4 49 20 –10 ± 5 2,00*

С 16 191 ± 15 60 32 –63 ± 15 4,20***

У середньому 585 254 ± 3 81 32 × ×
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1 2 3 4 5 6 7
Вища лактація

ЧС 41 203 ± 5 33 16 –77 ± 6 12,83***

УЧМгт 51 214 ± 4 30 14 –66 ± 5 13,20***

УЧМжт 18 169 ± 12 52 31 –111 ± 12 9,25***

УЧРМ 40 196 ± 7 46 23 –84 ± 8 10,50***

Г 250 340 ± 4 62 18 60 ± 5 12,00***

А 179 253 ± 4 51 20 –27 ± 5 5,40***

С 8 228 ± 20 57 25 –52 ± 20 2,60*

У середньому 568 280 ± 3 78 28 × ×

Закінчення таблиці 1.6

1

4

ЧС

УЧ
М
гт

УЧ
М
жт

УЧ
РМ

ГАС
ра
зо
м

0
50
100
150
200
250
300
350

кількість 
молочного 

жиру, кг

лактації

породи та 
заводські типи

300–350
250–300
200–250
150–200
100–150
50–100
0–50

Рисунок 1.6. Кількість молочного жиру (кг) у корів різних 
генотипів за 305 дн. лактації: 

1 – ЧС; 2 – УЧМгт; 3 – УЧМжт; 4 – УЧРМ; 5 – Г; 6 – А; 7 – С;  
8 – у середньому

Так, корови голштинської та спорідненої до неї україн-
ської чорно-рябої молочної породи за надоєм переважали 
середні значення всього врахованого поголів’я, у показниках 
селекційного індексу на 23 і  2 % відповідно, а  решта посту-
палися з  максимальним значенням за сименталами –25 %. 
За вмістом жиру в  молоці перевагу мала англерська худоба 
(14 %), коли інші червоних і чорно-рябих порід й заводських 
типів мали менші (на –3 %…–12 %) за контрольні значення 
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характеристики спадкового потенціалу. Кількість молочного 
жиру перевищила рубіж селекційного індексу у 302 кг лише 
в голштинів (+20 %), а найменші значення мали представники 
червоної степової і  симентальської порід  – 227 кг та 210 кг 
відповідно.

Таблиця 1.7
Генетичний потенціал молочної худоби  

в умовах Півдня України

Порода, 
заводський тип (n)

Значення селекційного індексу за:
надоєм 

у розрахунку  
на 305 дн. 

лактації, кг

вмістом жиру 
в молоці, %

кількістю 
молочного 
жиру, кг

СІ

відхи- 
лення

СІ

відхи- 
лення

СІ

відхи- 
лення

аб
со

лю
тн

і

ві
дн

ос
ні

аб
со

лю
тн

і

ві
дн

ос
ні

аб
со

лю
тн

і

ві
дн

ос
ні

ЧС (41) 5934 –1094 –16 3,83 –0,50 –12 227 –75 –25
УЧМгт (51) 6527 –501 –7 3,93 –0,40 –9 260 –42 –14
УЧМжт (17) 6281 –747 –11 3,92 –0,40 –9 247 –55 –18
УЧРМ (40) 7153 125 2 4,01 –0,32 –7 289 –13 –4
Г (250) 8648 1620 23 4,19 –0,14 –3 361 59 20
А (179) 5451 –1577 –22 4,93 0,61 14 270 –32 –11
С (8) 5267 –1760 –25 3,94 –0,39 –9 210 –92 –30
У середньому (585) 7028 × × 4,33 × × 302 × ×

За надоями лише представники голштинської, англерської та 
симентальської порід перевищили прогнозовані рівні – на 0,5; 
2,6 і 8,7 % відповідно (табл. 1.8, див. рис. 1.7), проте за жирні-
стю молока (% і кг) перевагу за значення СІ встановлено в корів 
симентальської породи (рис. 1.8 і рис. 1.9).
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Аналіз кількісних ознак молочної худоби різних порід та 
заводських типів, що поширені на півдні України, з  вико-
ристанням генетико-математичного моделей Мак-Неллі та 
Мак-Міллана показав, що ступінь реалізації спадкового потен-
ціалу корів у власну лактацію дорівнює 100 %, проте як у моделі 
Т. Бріджеса lim становив 88–104 % залежно від типу кривої 
лактації та її  порядку (табл.  1.9). У межах нової УЧМ породи 
та голштинської оцінені заводські типи та генеалогічні лінії 
в моделях Мак-Неллі та Мак-Міллана (табл. 1.10–1.11) за закін-
чену лактацію засвідчили нам повну відповідність спадково 
потенційної і  реальної кількості виробленого молока коровою 
від отелення до запуску, тим часом як у моделі Т. Бріджеса lim 
показника був, відповідно, 90–99 % та 81–100 % залежно від 
типу кривої лактації та її порядку.
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Рисунок 1.9. Порівняльна характеристика спадкового 
потенціалу худоби (СІ) різних генотипів і його реалізація 
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Таблиця 1.8
Рівень реалізації генетичного потенціалу молочної 

продуктивності корів в умовах Півдня України

Порода,
заводський тип n

Ознаки молочної продуктивності
значення відхилення
X СІ абсолютні відносні

Надій за 305 дн. лактації, кг
ЧС 41 5349 5934 –585 –9,9
УЧМгт 51 5696 6527 –831 –12,7
УЧМжт 17 5013 6281 –1268 –20,2
УЧРМ 40 5185 7153 –1968 –27,5
Г 250 8688 8648 41 0,5
А 179 5593 5451 142 2,6
С 8 5728 5267 461 8,7
У середньому 585 6806 7028 –222 –3,2

Вміст жиру, %
ЧС 41 3,79 3,83 –0,04 –1,0
УЧМгт 51 3,75 3,93 –0,18 –4,6
УЧМжт 17 3,77 3,92 –0,15 –3,9
УЧРМ 40 3,78 4,01 –0,23 –5,7
Г 250 3,93 4,19 –0,26 –6,1
А 179 4,53 4,93 –0,40 –8,2
С 8 3,96 3,94 0,02 0,4
У середньому 585 4,08 4,33 –0,25 –5,7

Кількість молочного жиру, кг
ЧС 41 203 227 –24 –10,6
УЧМгт 51 214 260 –46 –17,6
УЧМжт 17 169 247 –78 –31,6
УЧРМ 40 196 289 –93 –32,1
Г 250 340 361 –21 –5,8
А 179 253 270 –17 –6,1
С 8 228 210 18 8,7
У середньому 585 280 302 –22 –7,1
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Таблиця 1.9
Ступінь реалізації спадкового потенціалу надою 

за закінчену лактацію в корів різних генотипів, %
Порода, 

заводський 
тип

n
Модель

Мак-Міллана* Мак-Неллі* Т. Бріджеса
т/ф* п/ф** п/т***

Перша лактація
ЧС 41 100 100 98 95 97
УЧМгт 50 100 100 96 91 95
УЧМжт 34 100 100 97 92 95
УЧРМ 40 100 100 92 88 96
Г 250 100 100 87 81 93

Друга лактація
ЧС 41 101 100 101 101 99
УЧМгт 50 100 100 97 91 94
УЧМжт 34 100 100 96 90 93
УЧРМ 40 100 100 94 91 96
Г 250 100 100 93 90 96

Третя лактація
ЧС 41 101 100 102 104 102
УЧМгт 50 100 100 98 95 97
УЧМжт 34 100 100 99 95 97
УЧРМ 40 100 100 97 97 99
Г 250 100 100 99 98 100

Вища лактація
ЧС 41 100 100 98 96 98
УЧМгт 50 100 100 97 93 95
УЧМжт 34 100 100 96 92 96
УЧРМ 40 100 100 94 90 96
Г 250 100 100 95 90 95

Примітки: 1. * – теоретичний до фактичного надою. 2. ** – п/ф – прогнозований 
до фактичного. 3. *** – п/т –прогнозований до теоретичного надою.
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Таблиця 1.10
Ступінь реалізації спадкового потенціалу надою 

за закінчену лактацію в корів різних генотипів, %
Порода, 

заводський 
тип

n
Модель

Мак-Міллана* Мак-Неллі* Т. Бріджеса
т/ф* п/ф** п/т***

Перша лактація
УЧМ 84 100 100 97 92 95
УЧМгт 50 100 100 96 91 95
УЧМжт 34 100 100 97 92 95

Друга лактація
УЧМ 84 100 100 97 91 94
УЧМгт 50 100 100 97 91 94
УЧМжт 34 100 100 96 90 93

Третя лактація
УЧМ 84 100 100 98 95 97
УЧМгт 50 100 100 98 95 97
УЧМжт 34 100 100 99 95 97

Вища лактація
УЧМ 84 100 100 97 93 95
УЧМгт 50 100 100 97 93 95
УЧМжт 34 100 100 96 92 96

Примітки: 1. * – теоретичний до фактичного надою. 2. ** – п/ф – прогнозований 
до фактичного. 3. *** – п/т –прогнозований до теоретичного надою.
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Таблиця 1.11
Ступінь реалізації спадкового потенціалу надою 

за закінчену лактацію в корів голштинської породи різних 
генеалогічних ліній, %

Лінія n
Модель

Мак-Міллана* Мак-Неллі* Т. Бріджеса
т/ф* п/ф** п/т***

Перша лактація
Чіфа 50 100 100 92 86 94
Старбака 50 100 100 92 87 94
Елевейшна 50 100 100 92 86 93
Белла 50 100 100 89 82 92
Валіанта 50 100 100 92 85 92
В середньому 250 100 100 87 81 93

Друга лактація
Чіфа 50 100 100 98 96 98
Старбака 50 100 100 96 92 96
Елевейшна 50 100 100 94 86 92
Белла 50 100 100 94 91 97
Валіанта 50 100 100 97 95 98
В середньому 250 100 100 93 90 96

Третя лактація
Чіфа 50 100 100 99 99 100
Старбака 50 100 100 100 98 98
Елевейшна 50 100 100 93 87 94
Белла 50 100 100 93 88 95
Валіанта 50 100 100 95 84 88
В середньому 250 100 100 99 98 100

Вища лактація
Чіфа 50 100 100 99 98 99
Старбака 50 100 100 93 88 94
Елевейшна 50 100 100 94 82 89
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його реалізації залежно від генотипових і паратипових факторів 

Отже, наведена характеристика генетичного потенціалу 
ознак різних представників молочної і  комбінованої продук-
тивності порід великої рогатої худоби свідчить про їхню певну 
міжпородну специфічність, різницю за рівнями експресії ознак 
і її мінливості, причому і за різні лактації (тобто в онтогенезі), 
специфічну відповідь конкретного генотипу на паратипові фак-
тори, що виявляються в  умовах Півдня України. Встановлено, 
що спеціалізовані породи молочного і комбінованого напрямку 
продуктивності Півдня України не рівнозначні за своїми власти-
востями і дають різний ефект реалізації власних спадкових про-
грам у конкретних умовах існування.
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АДИТИВНИЙ, МАТЕРИНСЬКИЙ 

І ГЕТЕРОЗИСНИЙ ЕФЕКТИ 
В УСПАДКУВАННІ ОЗНАК  

МОЛОЧНОЇ ПРОДУКТИВНОСТІ

Сучасні програми великомасштабної селекції в  молочному 
скотарстві передбачають інтенсивне використання найбільш 
цінних плідників-лідерів породи для підвищення темпів гене-
тичного прогресу і біотехнологічних методів для прискореного 
розмноження цінних генотипів [75, 132]. Разом з  тим важливе 
значення має використання кращого світового генофонду для 
поліпшення продуктивних і  репродуктивних ознак вітчизня-
них порід і  типів молочної худоби при відтворному, ввідному 
і  поглинальному схрещуванні. В  Україні комплекс вказаних 
факторів забезпечив успішний процес породоутворення, наслід-
ком якого є створення нових внутрішньопородних типів і порід 
худоби, що мають високий рівень продуктивності, життєздатно-
сті й плодючості.

У той самий час подальший прогрес у популяціях молочної 
худоби може бути прискорено шляхом оцінки закономірностей 
успадкування полігенно зумовлених ознак та їх урахування для 
оптимізації селекційних програм. Уже відомо, що тип успадку-
вання ознак визначає форму підбору й методи розведення тва-
рин. Так, за адитивного (проміжного) типу батьківські форми 
(породи, лінії, окремі особини) мають бути контрастними за 
ознаками селекції з  переважним їх проявом у  статі з  більшим 
коефіцієнтом розмноження. Наприклад, у  свинарстві для під-
вищення енергії росту, оплати корму, ураховуючи відносно 
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високий рівень успадковуваності цих ознак, переважна селекція 
здійснюється на користь батьківських порід чи ліній, а  мате-
ринські породи повинні мати високі відтворні якості. За різних 
форм неадитивного успадкування (домінування батьківської 
або материнської форм, наддомінування – гетерозис) селекційні 
програми мають розроблятися на підставі оцінки поєднуваності 
(комбінаційної здатності) вихідних порід (родинних форм). Тому 
основним критерієм при відборі пар під час розведення ліній, 
для формування структури кросів при гібридизації є їхні показ-
ники загальної й специфічної комбінаційної здатності в системі 
контрольних випробувань. Виходячи з  теоретичних передумов 
можна дійти висновку, що для поліпшення ліній, порід при 
чистопородному розведенні необхідно використовувати плідни-
ків і маток із високим проявом адитивного типу успадкування 
ознак, а для міжлінійних кросів, гібридизації – із більшим спів-
відношенням неадитивної форми успадкування ознак. Особливо 
важливе значення це має для підвищення рівня репродуктивних 
ознак, тому що їх становлення відбувається шляхом контрольо-
ваної гетерозиготності.

У зв’язку з цим актуальними є дослідження, які спрямовані 
на вивчення компонентів фенотипової дисперсії ознак молочної 
продуктивності, зумовлених різними типами дії генів (адитив-
ними, неадитивними). Важливого значення набуває також визна-
чення впливу материнської породи на ефективність селекції за 
основними господарськи корисними ознаками. Тому нами про-
ведені дослідження з вивчення типу успадкування ознак молоч-
ної продуктивності у тварин української чорно-рябої молочної 
породи.

Для оцінки адитивного, материнського і гетерозисного ефек-
тів в успадкуванні ознак молочної продуктивності у корів україн-
ської чорно-рябої молочної породи (N = 320  гол.) використано 
метод, запропонований D. Minkema [294] і I. K. Oldenbrock [305]. 
Дослідження виконані на підставі аналізу даних молочної про-
дуктивності вихідної чорно-рябої й поліпшуючої голштинської 
породи, які наведені в  роботах М.  В.  Зубця, Ю.  В.  Карасика, 
В. П. Бурката та ін. [76]. Схему досліджень наведено на рис. 2.1.
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Були отримані помісі першого покоління, які в подальшому 
використовувались у  поглинальному схрещуванні з  голштин-
ською породою, а друга частина – із плідниками УЧРМ породи 
(за типом ввідного схрещування).

У базових господарствах, де відбувалося створення нової 
молочної породи великої рогатої худоби, вивчені показники 
надою й  вмісту жиру за І, ІІ й  ІІІ лактації для тварин різної 
частки крові за голштинами. Варто зазначити, що господарства 
відрізнялися за рівнем реалізації генетичного потенціалу молоч-
ної продуктивності, що дало змогу оцінити вплив паратипових 
факторів на закономірності успадкування ознак. У  досліджен-
нях визначалася структура фенотипового прояву ознак молочної 
продуктивності в помісей І покоління за такими компонентами: 
продуктивність материнської породи (А), адитивний тип дії 
генів (а), материнський (m) і гетерозисний ефект (h). Результати 
досліджень наведено в табл. 2.1.

Визначено, що ознака «Надій за лактацію» зумовлена пере-
важно адитивним типом дії генів, ефект якого за І  лактацію 
для всіх господарств становить від 94 до 732 кг. Аналогічні 
результати зафіксовано і для корів, що оцінені за даними ІІ і ІІІ 
лактацій, крім племзаводу «Зоря», де ці  ефекти були від’єм-
ними (–133 кг за ІІ і –336 кг за ІІІ лактацію). Проте в цьому разі 
має місце значний гетерозисний ефект за надоєм – 236 і 608 кг 
відповідно. 

 

   
 
 
 
           ¾                                       ¼                            ½                            ч/п  
 
                          УЧРМ                               Г 
 
 

Рисунок 2.1. Схема парування тварин різних порід  
для визначення адитивного, материнського  

і гетерозисного ефектів
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Одержані результати свідчать, що поряд із переважно ади-
тивним типом успадкування величини надою його підвищення 
в помісей досягається і внаслідок прояву гетерозису. Необхідно 
зазначити, що такий тип успадкування встановлено лише 
в племзаводі «Зоря», в якому молочна продуктивність вихідної 
материнської породи була значно меншою порівняно з іншими 
господарствами (3643 кг за ІІІ лактацію). Необхідно враховувати 
цей фактор, тому що прийняті теоретичні концепції орієнтують 
на більший прояв гетерозисного ефекту в оптимальних умовах 
середовища. Саме тому останнім часом здійснюються дослі-
дження з використанням гетерозисного ефекту як прийому подо-
лання несприятливих (стресових) умов середовища. Отримані 
дані підтверджують ефективність такого підходу, тому що 
в господарствах із надоєм 4000 кг молока і більше успадкування 
надою за різних форм схрещування здійснюється переважно за 
рахунок адитивних факторів, тобто збільшення продуктивності 
помісей зумовлюється генетичною різницею порід.

Отже, ефективність використання схрещування при ство-
ренні української чорно-рябої молочної породи була зумовлена 
перевагою в  племінній цінності голштинських плідників над 
чорно-рябими. Подальше підвищення ефекту селекції у створе-
ній новій породі залежить здебільшого від покращення роботи 
з оцінки бугаїв-плідників, що використовуються.

Встановлено також прояв гетерозисного ефекту за надоєм в плем-
заводі «Терезино» (h = 258 кг), але він певною мірою компенсував 
зниження надою за рахунок материнського впливу (m = –228 кг).  
На цьому тлі максимальним виявився адитивний ефект дії генів 
(+732 кг). Материнський і гетерозисний ефекти за їх позитивного 
впливу на величину надою значно знижували адитивний ефект, що 
необхідно враховувати при оцінці плідників. Отже, одні й ті самі 
значення надою можуть бути отримані за різного співвідношення 
генів, які зумовлюють ефекти, що вивчаються.

Загальна закономірність полягає в тому, що в разі збільшення 
рівня продуктивності стада підвищується величина адитивного 
ефекту в успадкуванні ознак. Це вказує на те, що реалізація гене-
тичного потенціалу продуктивності більш точно прогнозується 
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й збільшується в оптимальних умовах середовища. При цьому 
ефект гетерозису, як правило, не проявляється (суттєві від’ємні 
його показники встановлені в  І  і  ІІ лактації). Однак за ІІІ лак-
тацію засвідчується його незначний прояв (крім племзаводу 
«Зоря»).

Аналіз успадкування вмісту жиру (табл. 2.2) вказує, що вико-
ристання голштинських плідників у господарствах із високим рів-
нем продуктивності («Плосківський», «Бортничі») не викликало 
зменшення жирномолочності чистопорідних і  помісних корів. 
У той самий час у господарствах «Плосківський» і «Зоря» жир-
номолочність корів за ІІІ лактацію значно підвищилася (для помі-
сей І покоління становила 3,97 і 3,89 % відповідно). При цьому 
виявились значні відмінності в типі дії генів. Так, на племзаводі 
«Плосківський» підвищення жирномолочності за І  лактацію 
зумовлено материнським ефектом (+0,29 %) порівняно з  чисто-
породними чорно-рябими, у  яких зміни залежні від суттєвого 
гетерозисного ефекту (+9,5 %). У  той самий час на племзаводі 
«Бортничі» досить високі й позитивні гетерозисні ефекти збіль-
шення вмісту жиру в молоці (І лактація +0,12 %, ІІ лактація +0,14 
і  ІІІ лактація +0,06 %) елімінуються негативним материнським 
ефектом (–0,08 %, –0,14 % за І і ІІ лактації відповідно).

Виходячи з теоретичних передумов, відповідно до яких вміст 
жиру має значно вищі показники успадковуваності (h2 = 0,4…0,6) 
порівняно з  надоєм (h2 = 0,10…0,25), прийнято вважати, що 
вміст жиру в  молоці за лактацію зумовлений більшою част-
кою адитивно діючих факторів. Цим певною мірою обгрунто-
вано тезу, що селекція, спрямована на підвищення вмісту жиру 
в  молоці, є  більш ефективною порівняно з  ознакою «Надій за 
лактацію». Як свідчать отримані результати досліджень, вико-
ристання в процесі породоутворення подібних за рівнем проявів 
ознаки порід (за молочним жиром) не сприяє прояву адитивного 
типу успадкування, оскільки він здебільшого зумовлений кон-
трастністю порід (генотиповими відмінностями). Тому тради-
ційні уявлення про переважний адитивний тип успадкування 
вмісту жиру в молоці справедливий лише для порід, що мають 
суттєві генетичні відмінності за цією ознакою.
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Глава 2. Адитивний, материнський і гетерозисний ефекти 
в успадкуванні ознак молочної продуктивності 

Аналіз типів успадкування ознак при використанні як поліп-
шуючої породи червоно-рябих голштинів виявив деякі відмін-
ності порівняно з чорно-рябими голштинами при використанні 
на маточному поголів’ї симентальської породи. Так, за зни-
ження молочної продуктивності (ДПЗ «Колос») проявляється 
від’ємний гетерозисний ефект в усіх трьох лактаціях. Особливо 
значний він по І лактації і  становить 1348,5 кг. Однак певною 
мірою його дія компенсується високим генетичним потенціа-
лом червоно-рябих голштинських плідників (адитивний ефект 
становить +1777 кг). У подальшому (за другу і третю лактації) 
вплив небажаного ефекту від’ємного гетерозису знижується  
до –136,5 кг (див. табл. 2.1).

Таблиця 2.3
Адитивний, материнський і гетерозисний ефекти кількості 

молочного жиру за лактацію, кг

Племзавод Одиниця 
виміру

Кількість молочного жиру  
та його компоненти

½
УЧРМ

½ Г
A a m h

Перша лактація

«Світанок» кг 173,6 137,1 34,3 2,15 0,05
% 100 78,9 19,8 1,2 0,1

«Колос» кг 128,1 106,1 71,3 16,4 –65,7
% 100 82,8 55,6 12,8 –51,2

Друга лактація

«Світанок» кг 204,7 157,6 27,2 2,95 16,95
% 100 77,0 13,3 1,4 8,3

«Колос» кг 174,9 129,1 77,0 2,4 –33,6
% 100 73,8 44,0 1,4 –19,2

Третя лактація

«Світанок кг 248 172,6 33,6 16,0 25,8
% 100 69,6 13,5 6,5 10,4

«Колос» кг 226,4 165,4 64 5,95 –9,05
% 100 73,1 28,3 2,6 –4,0
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Виходячи з  отриманих даних зниження молочної продук-
тивності, низька комбінаційна здатність вихідних порід обу-
мовлена погіршенням рівня годівлі та умов утримання тварин. 
Аналогічні результати одержано в  ДПЗ «Колос» за ознакою 
«молочний жир» (% і кг; див. табл. 2.2, 2.3).

У той самий час за більш високого рівня молочної продуктив-
ності прояву негативних значень гетерозису практично не зафік-
совано. Так, у  ДПЗ «Світанок» ефект гетерозису за третю лакта-
цію за надоєм по ІІІ лактації становив +868,5 кг за  одночасного 
зниження адитивно зумовленої дисперсії за надоєм у  І  лактацію 
(+776 кг). Тобто підвищення молочної продуктивності для даного 
стада досягається внаслідок одночасної дії генів адитивного типу 
й ефекту домінування та наддомінування. При цьому їх співвідно-
шення в рівні генетичної мінливості складає пропорцію близьку до 
50:50 %. Засвідчується різний тип дії спадкових факторів на селек-
ційні ознаки залежно від рівня продуктивності стад та генофонду, 
що використовується. Так, при використанні як поліпшуючої породи 
чорно-рябих голштинів зниження рівня продуктивності зумовлено 
зменшенням адитивної дисперсії ознак, а  при використанні чер-
воно-рябих голштинів цей процес супроводжується значним рівнем 
адитивно зумовленої дисперсії в поєднанні з негативним проявом 
ефекту гетерозису, що викликано низьким ефектом комбінаційної 
здатності цієї породи в несприятливих умовах утримання. Зазначені 
відмінності в типах успадкування ознак залежно від генофонду, що 
використовується, потрібно враховувати при розробленні програм 
селекційного поліпшення стад молочної худоби.

Отже, результати досліджень свідчать, що один і той самий або 
близький рівень продуктивності може досягатися за різного співвід-
ношенні факторів, що зумовлюють адитивний, материнський і гете-
розисний ефекти, а також рівня продуктивності вихідних порід і умов 
середовища. Тому в практичній роботі з удосконалення ліній і типів 
молочної худоби необхідно конкретно до кожного господарства 
визначити тип успадкування ознак. Для цього можуть бути викори-
стані більш прості прийоми оцінки типу успадкування, засновані на 
порівнянні продуктивності матерів батьків, матерів і отриманих їхніх 
дочок (Зубец М. В., Карасик Ю. М., Буркат В. П. (1990)).
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У цілому, необхідно зазначити, що в  процесі створення 
нової української чорно-рябої молочної породи шляхом вико-
ристання голштинських плідників продуктивність підвищува-
лась переважно за адитивним типом успадкування (за надоєм) 
і  проявом материнського й  гетерозисного ефектів (за вмістом 
жиру в  молоці). А  отримані результати за надоєм обумовлені 
значною різницею в племінній цінності плідників голштинської 
і чорно-рябої порід. У той час як в умовах, що сприяють реалі-
зації високого рівня продуктивності (генетичного потенціалу), 
величина адитивних ефектів значно збільшується, а гетерозис-
ного  – зменшується. Уперше було показано, що при викорис-
танні плідників із високим генетичним потенціалом у стадах із 
середнім рівнем продуктивності збільшення надою може дося-
гатись унаслідок прояву гетерозисного ефекту.

До того ж  при розробленні селекційних програм удоскона-
лення української чорно-рябої молочної породи доцільно перед-
бачувати підбір контрастних за ознаками «Надій за лактацію»  
і «Вміст жиру в молоці» як окремих особин, так і  їх груп, що 
використовуються в  міжлінійних кросах у  межах породи. 
А питання оцінки препотентності плідників з урахуванням типу 
успадкування ознак у потомства потребує подальшого вивчення.
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ГЕНЕТИЧНІ АСПЕКТИ КОМПОНЕНТІВ 
ФЕНОТИПОВОЇ ДИСПЕРСІЇ ОСНОВНИХ 

КІЛЬКІСНИХ ОЗНАК МОЛОЧНОЇ ХУДОБИ

Невід’ємною складовою генетико-селекційного процесу в ста-
дах сільськогосподарських тварин є  штучний відбір, який зде-
більшого спрямований проти природного через велику потребу 
закріплення в представниках доместикованої фауни економічно 
цінних для людства ознак [17]. Такі еволюційно сформовані адап-
тивні системи зазнають корінної перебудови або шляхом моди-
фікації (що рідко має місце), або генетичними змінами на рівні 
генотипу, а  частіше  – генофондів. Як зазначає А.  А.  Жученко 
[70], адаптивний ефект еволюційно зумовлений, видо- та поро-
доспецифічний і може досягатися на субклітинному, клітинному, 
тканинному, органному, організменному, видовому і біоценотич-
ному рівнях та ступенях, тобто на всіх рівнях організації живої 
матерії. Тут потрібно додати, що в  породах сільськогосподар-
ських тварин і птиці необхідність генеалогічної структуровано-
сті, наприклад за заводськими лініями, давно доведений факт 
[25, 34, 38, 43, 88, 169]. Останні інколи настільки спеціалізовані, 
що генетичні зміни в них можуть розглядатися як початок мікро-
еволюційних процесів у породах. Саме цей етап стає ключовим 
моментом у  технологіях селекції, а  тому генетико-адаптивні 
реакції мають бути вивчені на різних рівнях й за різних методів 
і прийомів розведення сільськогосподарських тварин [17, 18, 28, 
36, 56, 87, 89, 99, 104, 140, 159, 251]. Особливе місце тут належить 
генетиці адаптивних реакцій, тобто усвідомленню їх генетичної 
природи у тварин й птиці. Оскільки ці питання в молочному ско-
тарстві недостатньо вивчені, вважаємо, що заслуговує на увагу 
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дослідження компонентів фенотипової мінливості головних 
кількісних ознак селекції у корів червоної степової породи різ-
них заводських ліній в умовах Півдня України.

Оцінка адаптивної здатності здійснювалась за коровами чер-
воної степової породи та її  помісей з  англерською, червоною 
датською, голштинською худобою різних поєднань (від двопо-
родних до чотирипородних) у племінних заводах Півдня України 
(N = 197 гол.) – «Чумаки» (86,8 % усього поголів’я), «Червоний 
Шахтар» (7,5 %) та «Любомирівка» (5,7 %) Дніпропетровської 
області [120]. Предметом досліджень стало вивчення пара-
метрів молочної продуктивності корів створених груп, їхні 
екстер’єрно-коституціональні характеристики, розвиток орга-
нізму худоби за живою масою (кг). Передусім було проведено 
оцінку спадкового потенціалу корів сформованих груп за озна-
ками молочної продуктивності жіночих предків корів за найвищі 
лактації.

Адаптаційні здатності худоби оцінювали, порівнюючи пара-
метри молочної продуктивності корів у  розрізі лактацій та 
генотипів за червоною степовою породою різних заводських 
ліній (Андалуза ОМН-324, Візита КГН-26, Веселого ЗАН-45, 
Златоуста ДН-29, Зевса ЗАН-10, Казбека ЗАН-60, Курая ЗАН-6,  
Ладного КМН-179, Рибака ЗАН-39, Фукса ЗАН-11) і зональних 
типів (запорізький і  дніпропетровський), різних типів підбору 
(прямий і реципрокний кроси, внутрілінійне розведення) та при-
йомів розведення в  англерської худоби (інбредні  – тісний сту-
пінь, близький, помірний, віддалений за Пушем-Шапоружем [5] 
та аутбредні) щодо встановлення їхньої загальної та специфіч-
ної адаптаційної здатності в трьох суміжних генераціях корів та 
у пробандів за період з початку лактації до її піку. Адаптаційну 
здатність визначали методом двофакторного аналізу за методи-
кою А. В. Кильчевского [84]. Під загальною адаптаційною здат-
ністю вважали середнє значення конкретного генотипу (завод-
ські лінії / зональний тип / тип підбору / прийом розведення) 
в усіх екологічних умовах (генераціях), під специфічною – від-
хилення від ЗАЗ у конкретних умовах. Вона враховувала ефект 
середовища та її взаємодію з генотипом.



42
Генетичний аналіз  

господарськи цінних ознак Bos Taurus

Компоненти фенотипічної варіанси, що зумовлені генетич-
ними, середовищними факторами та взаємодією конкретних 
генотипів, розраховували за методикою М.  А. Федіна та ін. 
[169]. Визначено регресію взаємодії «генотип×середовище» 
на зміну екологічних факторів. Досліджувалась продуктив-
ність корів найбільш поширених заводських ліній червоної 
степової породи / двох її зональних типів  – запорізького та 
дніпропетровського / найбільш поширених ліній дніпропе-
тровського зонального типу – Візита КГН-26, Златоуста ДН-29 
і  Фукса ЗАН-11 / корів червоної степової породи внутрі- 
лінійного підбору та прямого і реципрокного кросів / англер-
ських корів аутбредного та інбредного походження за мате-
рями батьків, матерями матерів, матерями та їх  дочками 
у вищу лактацію. З використанням дисперсійного і регресій-
ного аналізів встановлено компоненти фенотипової диспер-
сії молочної продуктивності, що зумовлені адитивним ефек-
том генів (di) певної лінії, адитивним ефектом середовища 
(ei) для конкретної генерації, ефектом взаємодії генотипів 
ліній з середовищем (di+gij), та визначено коефіцієнт лінійної 
регресії певної лінії (bi).

Еколого-генетичні параметри корів різних експерименталь-
них комбінацій дослідження визначалися шляхом кількісної 
оцінки параметрів взаємодії «генотип×середовище» [18, 154]. 
Початково було встановлено достовірність різниць між коро-
вами генотипів, що вивчались, та суттєвість впливу оточуючого 
середовища з використанням математичної моделі:

Xijk X gi lj mij lijk� � � � � ,                       (3.1)

де	X – середнє за всіма випробуваннями; g – ефект i-генотипа; 
l – ефект j-умов існування певної генерації; mij – ефект взаємо-
дії i-генотипа та j-умов існування певної генерації; lijk – ефект 
випадкових впливів.

Далі визначалося відхилення кожної групи тварин від серед-
ньої продуктивності для всіх урахованих генерацій для визна-
чення пластичності певної групи (bi) та її  стабільності (Si

2 ). 
Параметри пластичності розраховувалися шляхом визначення 
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коефіцієнта регресії показника кожної групи на середні зна-
чення за всіма генераціями. Оцінка здійснювалася за кращими 
стандартизованими (за 305  дн.) лактаціями за надоєм (кг) та 
жирністю молока (% та кг) у корів червоної степової та англер-
ської порід. Корови були оцінені за заводськими лініями, запо-
різьким і  дніпропетровським зональними типами, залежно 
від типу підбору (внутрілінійний підбір, прямий та реціпрок-
ний кроси), за ступенем спорідненості (інбредні й аутбредні). 
Одночасно еколого-генетичні параметри (продуктивність, 
пластичність та стабільність) було оцінено за таким принци-
пом: «–» – значення показника нижче від середнього за всіма 
генераціями; «+» – значення показника вище від середнього за 
всіма генераціями. Використано трифакторний дисперсійний 
аналіз для оцінки сили залежності ознак від різних чинників, 
що впливають.

За результатами аналізу (табл.  3.1) доведено, що за  надоєм 
з усіх поширених на Півдні України заводських ліній червоної 
степової породи найменший позитивний адитивний ефект харак-
терний для корів лінії Ладного КМН-179 (+0,79 кг) і  найбіль-
ший – у Златоуста ДН-29 (+441,57) та Фукса ЗАН-11 (+335,75 кг),  
що підтверджено в дослідженнях з оцінки загальної та специ-
фічної адаптаційної здатностей.

За вмістом жиру в  молоці (табл.  3.2) найбільшу від’ємну 
та найменшу позитивну адитивну дію генів встановлено, від-
повідно, у  представників лінії Златоуста ДН-29 (–0,08 %) та 
Рибака ЗАН-39 (+0,01 %), у той час як корови – нащадки лінії 
Ладного КМН-179 мають високу відселекціонованість за цією 
ознакою (+0,16).

За кількістю молочного жиру (табл.  3.3) найбільший пози-
тивний адитивний ефект встановлено у  представників ліній 
Златоуста ДН-29 (+12,77 кг), Фукса ЗАН-11 (+10,53 кг)  
та Ладного КМН-179 (+8,05 кг). Це є  результатом відселекціо-
нованості двох перших ліній за високою молочністю, а третьої –  
за жирністю молока. Низька адитивна дія генів за вказаною  
вище ознакою притаманна молочній худобі ліній Зевса ЗАН-10 
(–13,86 кг) та Веселого ЗАН-45 (–10,77 кг).
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Таблиця 3.1
Значення адитивних ефектів генів, середовища та 

їх взаємодії заводських ліній червоної степової породи 
(надій молока за 305 дн. лактації, кг)

Заводська лінія n
di + gij

di biМБ ММ М Д
Андалуза ОМН-324
Візита КГН-26
Веселого ЗАН-45
Златоуста ДН-29
Зевса ЗАН-10
Казбека ЗАН-60
Курая ЗАН-6
Ладного КМН-179
Рибака ЗАН-39
Фукса ЗАН-11

32
13
26
12
20
32
19
31
41
59

27,99
–1015,57
668,89
297,37
–551,23
–624,91
1290,07
–755,30
243,83
418,87

–103,13
–9,43

–699,39
864,62
–458,08
396,31
–284,81
142,58
–463,93
615,25

–112,19
45,51

–439,37
21,35

–252,90
380,88
–89,85
627,84
–253,12
71,86

103,28
745,14
–312,28
582,93
–464,52
–182,63
–405,27
–11,96

–291,71
237,02

–21,01
–58,59
–195,54
441,57
–431,68
–7,59
127,53
0,79

–191,23
335,75

0,06
–0,48
0,59
–0,13
–0,08
–0,47
0,70
–0,49
0,30
–0,01

Таблиця 3.2
Значення адитивних ефектів генів, середовища та 

їх взаємодії заводських ліній червоної степової породи 
(вміст жиру, %)

Заводська лінія n
di + gij

di bi
МБ ММ М Д

Андалуза ОМН-324
Візита КГН-26
Веселого ЗАН-45
Златоуста ДН-29
Зевса ЗАН-10
Казбека ЗАН-60
Курая ЗАН-6
Ладного КМН-179
Рибака ЗАН-39
Фукса ЗАН-11

32
13
26
12
20
32
19
31
41
59

–0,08
–0,12
–0,06
–0,06
0,31
–0,09
–0,10
0,17
0,06
–0,04

–0,01
–0,13
–0,13
–0,03
–0,02
0,11
0,01
0,17
0,08
–0,06

–0,05
–0,16
0,01
–0,07
0,01
0,11
0,10
0,12
–0,02
–0,05

–0,13
0,13
–0,05
–0,15
–0,09
0,15
0,11
0,18
–0,09
–0,05

–0,07
–0,07
–0,06
–0,08
0,05
0,07
0,03
0,16
0,01
–0,05

–0,43
0,60
0,09
–0,24
1,08
–0,71
–0,47
0,17
–0,13
0,05
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Таблиця 3.3
Значення адитивних ефектів генів, середовища та 

їх взаємодії заводських ліній червоної степової породи 
(кількість молочного жиру, кг)

Заводська лінія n di + gij di biМБ ММ М Д
Андалуза ОМН-324
Візита КГН-26
Веселого ЗАН-45
Златоуста ДН-29
Зевса ЗАН-10
Казбека ЗАН-60
Курая ЗАН-6
Ладного КМН-179
Рибака ЗАН-39
Фукса ЗАН-11

32
13
26
12
20
32
19
31
41
59

–3,76
–46,01
22,09
7,73
–3,19
–30,09
43,35
–18,92
13,86
14,95

–4,48
–6,16
–31,16
31,80
–19,43
19,93
–9,33
12,76
–14,51
20,57

–7,47
–1,37
–16,88
–2,71
–9,77
20,19
–0,59
29,82
–11,18
–0,03

–3,06
37,76
–14,87
14,27
–23,03
0,69
–11,06
8,55
–15,87
6,63

–4,69
–3,98
–10,20
12,77
–13,86
2,68
5,59
8,05
–6,92
10,53

0,02
–0,42
0,51
–0,13
0,13
–0,54
0,52
–0,40
0,29
0,01

Встановлено, що взаємодія «генотип×середовище» по-різ-
ному впливає на представників однієї й  тієї ж  лінії. Так, за 
надоєм (див. табл.  3.1) у  корів лінії Златоуста ДН-29 в  МБ, 
ММ, М  та самих дочках у  вищу лактацію середовище 
сприяє експресивності генотипу  – надої збільшуються на 
+297,37…+864,62…+21,35…+582,93 кг. Аналогічна тенденція 
виявлена й у тварин лінії Фукса ЗАН-11. Разом із тим те саме 
середовище зумовлює у  корів лінії Зевса ЗАН-10  лише змен-
шення молочної продуктивності.

За вмістом жиру в молоці (див. табл. 3.2) стабільний позитив-
ний ефект від взаємодії генотипів тварин й середовища мав місце 
лише в  корів лінії Ладного КМН-179 і  становив 0,12…0,18 % 
у трьох рядах суміжних генерацій. А результати вивчення такої 
взаємодії за кількістю молочного жиру стійких позитивних 
ефектів не довели, тим часом як від’ємні зафіксовані для худоби 
ліній Андалуза ОМН-324 і Зевса ЗАН-10.

Отже, нами встановлено адитивну дію середовища на оцінені 
генотипи – різні заводські лінії. Так, за надоєм у МБ вона мала 
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потенціал підвищувати продуктивність на 1388,82 кг, в  ММ 
і М – зменшувала, відповідно, на 914,93 і 475,15 кг і в дочках 
позитивно, але незначно покращувала – +1,26 кг (табл. 3.4). За 
вмістом і кількістю молочного жиру результатами аналізу під-
тверджено попередньо наведену тенденцію. Отже, кожна гене-
рація молочної худоби існувала в різних умовах середовища, але 
з подібним (за напрямком) адитивним типом впливу на генотипи.

Таблиця 3.4
Значення адитивного ефекту середовища формування 

кількісних ознак молочних корів усіх врахованих 
заводських ліній червоної степової породи (n = 285 гол.)

Полігенно зумовлена ознака Генерація
МБ ММ М Д

Надій молока за 305 дн. лактації, кг 1388,82 –914,93 –475,15 1,26
Вміст жиру в молоці, % 0,11 –0,09 –0,07 0,05
Кількість молочного жиру, кг 59,65 –40,10 –21,77 2,22

При створенні та вдосконаленні заводських ліній і зональ-
них типів молочної худоби вже досить тривалий час вико-
ристовуються методи чистопородного розведення та схре-
щування, але недостатньо розглянуті питання моніторингу 
підбору. Питання породної мікроеволюції розглядаються 
переважно в  площині мутаційної та онтогенетичної, кореля-
тивної мінливостей під впливом антропогенної дії людини. 
Однак виявилося, що саме адаптаційні механізми чомусь 
меншою мірою привертали увагу дослідників. Можливо, це 
сталося внаслідок дослівного сприйняття відомої гіпотези 
«адитивного впливу генотипу і  середовища» П. Хорна [173], 
але беззаперечним є те, що взаємодія «генотип×середовище» 
має місце в стадах і популяціях, навіть існує багато моделей 
її інтерпретації [217, 226–227, 249, 251]. У попередніх наших 
дослідженнях вже було розглянуто компоненти фенотипової 
мінливості продуктивних ознак червоної степової породи різ-
них заводських ліній, що входять до складу різних зональних 
типів. Тому виникла можливість зіставити ефекти взаємодій 



47
Глава 3. Генетичні аспекти компонентів фенотипової дисперсії 
основних кількісних ознак молочної худоби

«генотип×середовище» двох зональних типів  – дніпропе-
тровського та запорізького – в червоної степової породи, що 
й наведено нижче. За схемою висвітлення одержаних резуль-
татів наводяться також ефекти конкретних заводських ліній 
вказаних зональних типів. Результати проведеного аналізу 
(табл. 3.5) дозволяють сказати, що за надоєм серед оцінених 
зональних типів адитивний ефект генотипів у корів запорізь-
кого зонального типу від’ємний і значущий –231,82, а худоба 
дніпропетровського типу показала позитивні значення, що 
становить різницю майже в 464 кг. Помітно, що з шести ліній 
лише нащадки Златоуста ДН-29 і  Курая ЗАН-6 перевищили 
рубіж жирномолочності у 200 кг.

Таблиця 3.5
Значення адитивних ефектів генів, середовища та їх взаємодії 

червоної степової породи різних структурних одиниць  
(надій молока за 305 дн. лактації, кг)

Зональний тип,  
заводська лінія n

di + gij di bi
МБ ММ М Д

Дніпропетровський
Візита КГН-26
Златоуста ДН-29
Фукса ЗАН-11

Запорізький
Веселого ЗАН-45
Зевса ЗАН-10
Курая ЗАН-6

84
13
12
59
65
26
20
19

–147,77
–915,79
397,15
518,64
147,77
199,65

–1020,47
820,83

529,08
–499,58
374,48
125,10
–529,08
–218,63
22,68
195,95

170,29
–0,73
–24,89
25,62

–170,29
–178,66

7,80
170,86

375,69
223,44
61,23

–284,68
–375,69
81,74
–70,50
–11,24

231,82
–298,16
201,99
96,17

–231,82
–28,98
–265,12
294,10

–0,22
–0,27
0,10
0,18
0,22
0,13
–0,35
0,22

За вмістом жиру в молоці (табл. 3.6) ЗЗТ на 0,06 % мав вищі 
ефекти порівняно з  тваринами ДЗТ. Проте жодна з  оцінених 
ліній не перевищила окремо потенціал у  1,00 %, що потрібно 
враховувати при наступній селекції цієї худоби.

За кількістю молочного жиру корови ДЗТ виявили адитив-
ний ефект генотипу на рівні +7,66 кг, а  ЗЗТ на рівні –7,66 кг 
(табл. 3.7).
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Таблиця 3.6
Значення адитивних ефектів генів, середовища та 

їх взаємодії заводських ліній червоної степової породи 
різних структурних одиниць (вміст жиру, %)

Зональний тип, 
заводська лінія n di + gij di biМБ ММ М Д

Дніпропетровський
Візита КГН-26
Златоуста ДН-29
Фукса ЗАН-11

Запорізький
Веселого ЗАН-45
Зевса ЗАН-10
Курая ЗАН-6

84
13
12
59
65
26
20
19

–0,05
–0,05
0,02
0,04
0,05
–0,11
0,26
–0,15

–0,01
–0,06
0,04
0,02
0,01
–0,08
0,03
0,06

–0,04
0,00
–0,01
0,01
0,04
–0,03
–0,03
0,06

–0,01
0,15
–0,13
–0,03
0,01
–0,04
–0,08
0,12

–0,03
0,01
–0,02
0,01
0,03
–0,07
0,04
0,02

–0,12
0,47
–0,41
–0,06
0,12
–0,10
0,73
–0,63

Таблиця 3.7
Значення адитивних ефектів генів, середовища та 

їх взаємодії заводських ліній червоної степової породи 
різних структурних одиниць (кількість молочного жиру, кг)

Зональний тип,  
заводська лінія n di + gij di biМБ ММ М Д

Дніпропетровський
Візита КГН-26
Златоуста ДН-29
Фукса ЗАН-11

Запорізький
Веселого ЗАН-45
Зевса ЗАН-10
Курая ЗАН-6

84
13
12
59
65
26
20
19

–8,02
–38,23
15,50
22,73
8,02
1,34

–23,94
22,60

19,60
–21,56
16,39
5,17

–19,60
–11,19
0,54
10,65

4,66
0,00
–1,34
1,34
–4,66
–7,80
–0,69
8,49

14,41
18,24
–5,25
–13,00
–14,41
1,40
–6,73
5,33

7,66
–10,39
6,33
4,06
–7,66
–4,06
–7,71
11,77

–0,20
–0,19
0,04
0,15
0,20
0,08
–0,18
0,10

Встановлено, що взаємодія «генотип×середовище» має різний 
вплив на представників зональних типів та їх структурні заводські 
лінії. Так, за надоєм (див. табл. 3.5) у корів ДЗТ ефект di+gij забез-
печив у ММ та Д перевагу над спадковим потенціалом їх генотипів, 
тим часом як у тварин ЗЗТ, навпаки, поступалися. За вмістом жиру 
в молоці (див. табл. 3.6) реалізація спадкового потенціалу в умовах 
певного довкілля лише у  МБ та  корів обох зональних типів дала 
позитивно вищі ефекти, ніж це програмувалося лише спадкові-
стю. За кількістю молочного жиру (див. табл. 3.7) характеристики 
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взаємодій «генотип×середовище» у двох зональних типів тотожні до 
таких за надоєм. У межах наявних заводських ліній ефекти прийма-
ють специфічне для кожної структурної породної одиниці значення 
параметра, що й передбачалося нами. Наступні результати (табл. 3.8) 
оцінки адитивної дії самого середовища доводять передусім, що 
генетико-статистичний аналіз має тенденцію зміни кінцевих параме-
трів залежно від об’єктів і розмірів дослідження – вибірок.

Таблиця 3.8
Значення адитивного ефекту середовища формування 

кількісних ознак молочних корів всіх врахованих 
зональних типів та їх заводських ліній

Зональний тип,  
заводська лінія n Генерація

МБ ММ М Д
Надій молока за 305 дн. лактації, кг

Дніпропетровський
Візита КГН-26
Златоуста ДН-29
Фукса ЗАН-11

Запорізький
Веселого ЗАН-45
Зевса ЗАН-10
Курая ЗАН-6

84
13
12
56
65
26
20
19

1658,04
1049,47
1049,47
1049,47
1658,04
2024,63
2024,63
2024,63

–947,87
–664,36
–664,36
–664,36
–947,87
–1229,13
–1229,13
–1229,13

–642,75
–668,49
–668,49
–668,49
–642,75
–569,30
–569,30
–569,30

–67,41
283,38
283,38
283,38
–67,41
–226,20
–226,20
–226,20

Вміст жиру в молоці, %
Дніпропетровський

Візита КГН-26
Златоуста ДН-29
Фукса ЗАН-11

Запорізький
Веселого ЗАН-45
Зевса ЗАН-10
Курая ЗАН-6

84
13
12
56
65
26
20
19

0,13
0,09
0,09
0,09
0,13
0,15
0,15
0,15

–0,13
–0,11
–0,11
–0,11
–0,13
–0,14
–0,14
–0,14

–0,05
–0,07
–0,07
–0,07
–0,05
–0,04
–0,04
–0,04

0,05
0,08
0,08
0,08
0,05
–0,04
–0,04
–0,04

Кількість молочного жиру, кг
Дніпропетровський

Візита КГН-26
Златоуста ДН-29
Фукса ЗАН-11

Запорізький
Веселого ЗАН-45
Зевса ЗАН-10
Курая ЗАН-6

84
13
12
56
65
26
20
19

71,20
45,40
45,40
45,40
71,20
86,55
86,55
86,55

–42,63
–31,18
–31,18
–31,18
–42,63
–53,93
–53,93
–53,93

–28,00
–29,62
–29,62
–29,62
–28,00
–24,70
–24,70
–24,70

–0,56
15,39
15,39
15,39
–0,56
–7,91
–7,91
–7,91
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У даному випадку за всіма ознаками в  межах ДЗТ ефекти 
вищі, ніж за структурними заводськими лініями, а  у  ЗЗТ  – 
навпаки. Проте це не знижує точності одержаних даних, оскільки 
загальні тенденції не порушились. У  цілому необхідно зазна-
чити, що найбільший від’ємний вплив довкілля зафіксовано за 
надоєм, вмістом жиру та кількістю молочного жиру в генераціях 
ММ і М заводських ліній ЗЗТ, як і найбільший позитивний у МБ. 
Отже, кожна генерація молочної худоби мала різні умови існу-
вання, але з однаковим (за напрямком) адитивним типом впливу 
на генотипи.

Багато наукових робіт нині присвячені технологіям селек-
ційного процесу в  стадах сільськогосподарських тварин [4, 7, 
11, 79]. Це абсолютно зрозуміло, оскільки людство давно змі-
нює доместиковану фауну через соціальні й економічні потреби 
власного суспільства. Потреба швидко і  в  достатній кількості 
виробляти тваринницьку продукцію вимагає нині і  в  цій при-
кладній науці (селекції) розроблення точних методик (які базу-
ються в першу чергу на генетичних закономірностях), що здатні 
прогнозувати кінцевий результат, більш повноцінно використо-
вувати живу матерію – тварин, їхні генетичні програми.

Були створені різні класифікації й моделі взаємодії «генотип × 
середовище», що ґрунтувались на зміні рангів самих генотипів 
при змінах умов довкілля (Robertson F. W. [329]) або пояснювали 
ці процеси без урахування міжпопуляційних та внутрішньопо-
пуляційних генетичних змін (Haldane J.  B.S. [249]). І,  нарешті, 
лише B. G. McBride [290] та А. Dunlop [217] запропонували най-
більш повну класифікацію усіх типів взаємодії «генотип×сере-
довище». У  зв’язку з  цим слід вважати актуальним проведення 
досліджень компонентів фенотипової мінливості основних ознак 
селекції у  корів червоної степової породи запорізького зональ-
ного типу – Півдня України з позицій вивчення генетичних особ-
ливостей адаптивних реакцій різних заводських ліній в  умовах 
конкретного ареалу їх існування. Результати проведеного аналізу 
(табл. 3.9) свідчать, що за надоєм серед усіх оцінених заводських 
ліній червоної степової породи найменший від’ємний адитивний 
ефект характерний для корів лінії Веселого ЗАН-45 (–28,98 кг),  
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а найбільший позитивний – Курая ЗАН-6 (+294,10 кг), що раніше 
нами підтверджено в дослідженнях з оцінки прояву загальної та 
адаптаційної здатностей.

Таблиця 3.9
Значення адитивних ефектів генів, середовища та 

їх взаємодії заводських ліній червоної степової породи 
(надій молока за 305 дн. лактації, кг)

Заводська лінія n di + gij di biМБ ММ М Д
Веселого ЗАН-45
Зевса ЗАН-10
Курая ЗАН-6

26
20
19

199,65
–1020,47
820,83

–218,63
22,68
195,95

–178,66
7,80

170,86

81,74
–70,50
–11,24

–28,98
–265,12
294,10

0,13
–0,35
0,22

За вмістом жиру в молоці (табл. 3.10) найменша адитивна дія 
генів встановлена в  представників лінії Курая ЗАН-6 (+0,02), 
тим часом як корови – нащадки ліній Зевса ЗАН-10 мали ефект 
у +0,04 %, а Веселого ЗАН-45 – від’ємний, тобто зумовлювали 
зменшення жирності молока.

Таблиця 3.10
Значення адитивних ефектів генів, середовища та 

їх взаємодії заводських ліній червоної степової породи 
(вміст жиру, %)

Заводська лінія n di + gij di biМБ ММ М Д
Веселого ЗАН-45
Зевса ЗАН-10
Курая ЗАН-6

26
20
19

–0,11
0,26
–0,15

–0,08
0,03
0,06

–0,03
–0,03
0,06

–0,04
–0,08
0,12

–0,07
0,04
0,02

–0,10
0,73
–0,63

За кількістю молочного жиру (табл. 3.11) найбільший пози-
тивний адитивний ефект встановлено в  представників лінії 
Курая ЗАН-6 (+11,77), а  ровесники ліній Веселого ЗАН-45  
і  Зевса ЗАН-10 поступились їм на 15,83–19,48 кг. Отже, фак-
тично зафіксовано випадок більш високої відселекціонованості 
на високу молочність заводської лінії Курая ЗАН-6 і на жирність 
молока – Зевса ЗАН-10 у межах конкретного зонального типу.
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Таблиця 3.11
Значення адитивних ефектів генів, середовища та 

їх взаємодії заводських ліній червоної степової породи 
(кількість молочного жиру, кг)

Заводська лінія n
di + gij

di biМБ ММ М Д
Веселого ЗАН-45
Зевса ЗАН-10
Курая ЗАН-6

26
20
19

1,34
–23,94
22,60

–11,19
0,54
10,65

–7,80
–0,69
8,49

1,40
–6,73
5,33

–4,06
–7,71
11,77

0,08
–0,18
0,10

Наступними дослідженнями нами встановлено, що взаємо-
дія «генотип×середовище» має різний вплив на представників 
однієї лінії у  визначеному ареалі їх існування. Так, за надоєм 
(див. табл.  3.9) середовище зумовлює генотип порівняно на 
найвищу експресивність у  генерації МБ, ніж сама адитивна дія 
генів. У худоби лінії Веселого ЗАН-45 в генераціях ММ та М вза-
ємодія генотипів з  середовищем посилила від’ємний вплив на 
ознаку, а в ровесниць лінії Зевса ЗАН-10, навпаки, діяла на змен-
шення адитивного негативного ефекту. За вмістом жиру в молоці  
(див. табл. 3.10) стабільний позитивний ефект впливу і  взаємо-
дії з середовищем над адитивним зафіксовано в корів лінії Курая 
ЗАН-6 генерацій ММ, М  та Д. Корови всіх врахованих генера-
цій лінії Зевса ЗАН-10 і М, Д лінії Зевса ЗАН-10 показали потен-
ціал зниження вмісту жиру в  молоці через екологічні умови. 
Дослідженнями встановлено, що в худоби лінії Веселого ЗАН-45 
як спадкова програма, так і її взаємодія з паратиповими факторами 
забезпечували зменшення жирності молока, особливо в генерації 
дідів, а результати вивчення такої взаємодії за кількістю молоч-
ного жиру (див. табл. 3.11) виявили стійкі позитивні та найвищі 
ефекти в нащадків усіх генерацій лінії Курая ЗАН-6.

Для повноти проведених оцінок нижче наведено результати 
адитивної дії середовища на оцінені генотипи – різні генерації 
корів трьох заводських ліній. Встановлено, що в  усіх жіночих 
предків та в їхніх дочок ефекти мали певну різницю (табл. 3.12).

З наведених даних випливає, що найбільший від’ємний вплив 
довкілля зафіксовано за надоєм, вмістом жиру та кількістю 
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молочного жиру в  генераціях ММ і М. Отже, кожна генерація 
молочної худоби мала різні умови існування, але з однаковим (за 
напрямком) адитивним типом впливу на генотипи.

Таблиця 3.12
Значення адитивного ефекту середовища формування 

кількісних ознак молочних корів всіх врахованих 
заводських ліній (n = 65 гол.)

Полігенно зумовлена ознака Генерація
МБ ММ М Д

Надій молока за 305 дн. лактації, кг 2024,63 –1229,13 –569,30 –226,20
Вміст жиру в молоці, % 0,15 –0,14 –0,04 0,03
Кількість молочного жиру, кг 86,55 –53,93 –24,70 –7,91

Свого часу низка дослідників [99, 227] опублікували власне 
бачення щодо реагування генотипів у подібних та різних умо-
вах довкілля, яке, до речі, було суперечливим до поглядів 
J. Hammond [251]. Після того D. S. Falconer, М. Latyszewski [227] 
досить змістовно розвинули ці дослідження та сформулювали 
відомі всім висновки. Своєю чергою, Брандш (цит. за: П. Хорн 
[173]) доповнив вчення про взаємодію генотипу та середовища. 
Разом з тим теорія і практика селекційного процесу у тваринни-
цтві збагачувалася новими методиками і прийомами, що забезпе-
чило сьогодні існування багатьох порід сільськогосподарських 
тварин і птиці. Одним із питань при удосконаленні чистопород-
них популяцій, зокрема і молочної худоби, є застосування кро-
сів, доцільність внутрішньолінійного розведення. Однак адапто-
ваність створених генотипів від різних типів підбору ще вивчена 
недостатньо, а тому й зумовила актуальність подальших наших 
досліджень.

Результати проведеного аналізу (табл. 3.13) дозволяють ска-
зати, що за  надоєм серед усіх поширених на Півдні України 
заводських ліній червоної степової породи та їх кросів найбіль-
ший від’ємний адитивний ефект характерний для корів від вну-
трішньолінійного розведення (–117 кг), а найбільший – у кросо-
ваних тварин, причому рівний (+58 кг).
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Таблиця 3.13
Значення адитивних ефектів генів, середовища  

та їх взаємодії заводських ліній червоної степової породи 
(надій молока за 305 дн. лактації, кг)

Тип підбору n di + gij di biМБ ММ М Д
Внутрішньолінійне 
розведення
Прямий крос
Реципрокний крос

148
163
160

–212,94
79,91
133,03

–179,13
99,91
79,23

–42,81
44,87
–2,06

–33,12
9,03
24,09

–117,00
58,43
58,57

–0,04
0,00
0,04

За вмістом жиру в молоці (табл. 3.14) найбільша від’ємна ади-
тивна дія генів знову встановлена у тварин внутрішньолінійного 
підбору  – 0,02 %. Корови груп прямого і  реципрокного кросів 
мали подібні позитивні ефекти (di = 0,01 %).

Таблиця 3.14
Значення адитивних ефектів генів,  

середовища та їх взаємодії заводських ліній  
червоної степової породи (вміст жиру, %)

Тип підбору n di + gij di biМБ ММ М Д
Внутрішньолінійне розведення
Прямий крос
Реципрокний крос

148
163
160

–0,13
0,06
0,07

–0,02
0,01
0,00

0,02
–0,01
–0,01

0,05
–0,03
–0,02

–0,02
0,01
0,01

–0,40
0,18
0,22

Вивчення залежності кількості молочного жиру в худоби доз-
волило встановити, що адитивна дія генів у тварин, народжених 
у результаті кросу, вища за тварин внутрішньолінійного розве-
дення на 8,7–8,8 кг (табл. 3.15). Отже, молочна худоба, отримана 
в результаті кросів, потенційно більш продуктивна, що є загаль-
новизнаним фактом і  збігається з  нашими попередніми дослі-
дженнями [37–43].

Встановлено, що взаємодія «генотип×середовище» має різний 
вплив на худобу одного типу підбору. Так, у корів групи внутріш-
ньолінійного розведення (див. табл. 3.13) в МБ і ММ довкілля 
посилило дію генотипу, тим часом як у М та Д – навпаки. 
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Таблиця 3.15
Значення адитивних ефектів генів, середовища  

та їх взаємодії заводських ліній червоної степової породи 
(кількість молочного жиру, кг)

Тип підбору n di + gij di biМБ ММ М Д
Внутрішньолінійне розведення
Прямий крос
Реципрокний крос

148
163
160

–17,40
7,48
9,92

–7,28
4,93
2,35

–0,53
0,95
–0,42

1,92
–1,47
–0,45

–5,82
2,97
2,85

–0,12
0,04
0,08

Своєю чергою, в усіх тварин кросового розведення попередньо 
названа тенденція зберіглася. За вмістом жиру в  молоці (див. 
табл. 3.14) МБ в усіх типах підбору посилили дію генів зі збережен-
ням напрямку, а от у М та Д напрямок змінився на протилежний від-
носно дії спадкових програм на формування ознак. Характерно, що 
в генерації М середовище нівелювало дію генетичних програм у тва-
рин. Аналіз взаємодії «генотип×середовище» за кількістю молоч-
ного жиру (див. табл. 3.15) дозволив стверджувати, що в МБ, ММ 
та М групи корів внутрішньолінйного розведення напрямок дії генів 
на ознаку за рахунок впливу довкілля не був змінений, хоча мав різну 
експресію. Остання є специфічною і у тварин різних генерацій, наро-
джених у результаті кросів, але з найбільшим проявом у МБ.

А результати дослідження адитивної дії середовища на оці-
нені генотипи доповнюють виконані нами оцінки в різних гене-
раціях корів трьох типів підбору. Встановлено, що в усіх жіночих 
предків та в їх дочок ефекти мали певну різницю (табл. 3.16).

Таблиця 3.16
Значення адитивного ефекту середовища формування 

кількісних ознак молочних корів усіх врахованих типів 
підбору (n = 471 гол.)

Полігенно зумовлена ознака
Генерація

МБ ММ М Д
Надій молока за 305 дн. лактації, кг 1705,83 –847,58 –725,54 –33,12
Вміст жиру в молоці, % 0,24 –0,12 –0,09 –0,02
Кількість молочного жиру, кг 80,79 –39,63 –33,69 –7,47
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Так, у  генерації МБ ei  забезпечив позитивні результати за 
всіма ознаками, у  той часі як в  інших корів  – лише від’ємні 
з найбільшим рівнем у ММ.

Невід’ємною складовою породотворного процесу є і генеа-
логічна структурованість порід за заводськими лініями, існу-
вання зональних типів, відрідь тощо. Отже, ми, свідомо зву-
жуючи варіабельність ознак у  межах породних структурних 
одиниць, далі різко розширюємо її шляхом запровадження 
кросів, викликаємо ефекти гетерозису, або здійснюємо схре-
щуванням та гібридизацією. Усе це має різні наслідки на 
кількісних ознаках, а  також на репродуктивних функціях 
й  відтворювальній здатності тварин [227, 251]. Тому своє-
часним є визначення міри адаптивності новостворених гено-
типів, наприклад, від різних прийомів розведення. Одним із 
прийомів удосконалення чистопородних популяцій, зокрема 
і молочної худоби, є застосування інбридингу або протилеж-
ного його прийому  – аутбридингу. Їх доцільність і  необхід-
ність не потребує додаткових доказів унаслідок всебічного 
висвітлення в науковій літературі цієї проблеми. Разом із тим 
адаптаційна здатність генотипів, створених при використанні 
різних ступенів інбридингу чи аутбридингу оцінена ще недо-
статньо, а тому її вивчення нами і виконано.

Результати проведеного аналізу (табл. 3.17) дозволяють ствер-
джувати, що за надоєм корови англерської породи групи тісного 
інбридингу за всіма врахованими генераціями виявили най-
більший від’ємний показник адитивної дії генотипів на ознаку 
(–308,53 кг), а їх ровесниці в групах віддаленого інбридингу та 
аутбредні показали вищі ефекти – на 631,0–572,8 кг відповідно.

За вмістом жиру в молоці (табл. 3.18) найвищі ефекти суміс-
ної дії полігенів зафіксовано в  корів аутбредного розведення 
(+0,07 %) та групи близького інбридингу (+0,05 %), а найбільші 
від’ємні  – віддаленого інбридингу (–0,15 %), що на 0,22 % 
менше ніж у лідера, та на 0,18 % – ніж у  групи корів помірно 
інбредованих.
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Таблиця 3.17
Значення адитивних ефектів генів, середовища та 

їх взаємодії англерських корів різних прийомів розведення 
(надій молока за 305 дн. лактації, кг)

Прийом розведення n di + gij di biМБ ММ М Д
Тісний інбридинг
Близький інбридинг
Помірний інбридинг
Віддалений інбридинг
Аутбредне розведення

10
50
48
22
50

–889,50
–65,96
–36,39
842,81
149,04

–197,56
194,10
–11,22
46,29
–31,62

–47,62
30,99
–90,23
–17,52
124,40

–99,45
–582,87
–551,25
418,31
815,25

–308,53
–105,93
–172,27
322,47
264,27

–0,63
–0,21
–0,03
0,72
0,15

Таблиця 3.18
Значення адитивних ефектів генів, середовища та 

їх взаємодії англерських корів різних прийомів розведення 
(вміст жиру, %)

Прийом розведення n di + gij di biМБ ММ М Д
Тісний інбридинг
Близький інбридинг
Помірний інбридинг
Віддалений інбридинг
Аутбредне розведення

10
50
48
22
50

–0,07
0,04
0,00
–0,04
0,06

0,06
0,03
0,05
–0,13
0,00

–0,02
0,03
0,05
–0,13
0,00

–0,02
0,07
0,02
–0,14
0,07

–0,01
0,05
0,03
–0,15
0,07

–0,06
–0,04
–0,04
0,18
–0,03

Характерно, що у тварин інбредного розведення адитивна дія 
генів на прояв вмісту жиру в  молоці мала криволінійну залеж-
ність зі зменшенням ступеня спорідненості. За кількістю молоч-
ного жиру (табл. 3.19), як і при оцінці корів за надоями, більший 
спадковий потенціал виявлено в англерів аутбредного походження 
(+16,43 кг), а найбільший від’ємний і майже тотожний за абсолют-
ною величиною – в аналогів групи тісного інбридингу (–16,59 кг).

Отже, найбільший рівень гомозиготності популяції, як і най-
менший, у молочної худоби (у даному випадку – англерів) лише 
посилював негативний тиск генотипу на жирність молока, 
а  також застосування майже всіх найбільш тісних ступенів 
інбридингу не покращувало молочність худоби.
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Таблиця 3.19
Значення адитивних ефектів генів, середовища та 

їх взаємодії англерських корів різних прийомів розведення 
(кількість молочного жиру, кг)

Прийом розведення n di + gij di biМБ ММ М Д
Тісний інбридинг
Близький інбридинг
Помірний інбридинг
Віддалений інбридинг
Аутбредне розведення

10
50
48
22
50

–50,74
–4,01
–3,59
47,46
10,87

–6,45
10,91
1,75
–4,52
–1,69

–2,68
5,58
–1,01
–14,84
12,96

–6,48
–24,12
–23,36
10,38
43,58

–16,59
–2,91
–6,55
9,62
16,43

–0,51
–0,04
0,02
0,59
–0,05

Встановлено, що взаємодія «генотип×середовище» має різ-
ний вплив на англерську худобу одного прийому розведення. 
Передусім необхідно зазначити, що лише дочки є  такими, що 
отримані в результаті або інбридингу, або аутбридингу, у той час 
як решта генерацій в усіх сформованих груп не є спорідненими. 
Тому результати проведеного дослідження за надоєм і кількістю 
молочного жиру (див. табл. 3.17 і 3.19) доводять, що вплив сере-
довища на генотип у худоби аутбредного розведення та всіх сту-
пенів інбридингу, крім тісного, посилили пряму адитивну дію 
генотипу. За вмістом жиру в  молоці (див. табл.  3.18) суттєвих 
змін ознаки від взаємодії контролюючих її спадкових програм 
з довкіллям не виявлено, крім корів групи близького інбридингу.

Доповнюють ці оцінки нижче наведені результати адитивної 
дії середовища на досліджені генотипи – різні генерації корів 
трьох варіантів підбору. Встановлено, що в усіх жіночих пред-
ків та в їхніх дочок ефекти мали певну різницю (табл. 3.20). 

Таблиця 3.20
Значення адитивного ефекту середовища формування 
кількісних ознак англерських корів усіх врахованих 

прийомів розведення (n = 180 гол.)
Полігенно зумовлена ознака Генерація

МБ ММ М Д
Надій молока за 305 дн. лактації, кг 744,47 –398,87 –428,61 83,01
Вміст жиру в молоці, % 0,51 –0,03 –0,14 –0,34
Кількість молочного жиру, кг 66,48 –21,47 –28,69 –16,32
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Як видно з  наведених даних, найбільший від’ємний вплив 
довкілля зафіксовано за надоєм і  жирністю молока в  генера- 
ціях ММ та М, проте як у МБ він є позитивний. Отже, кожна гене-
рація молочної худоби мала різні умови існування, але з однако-
вим (за напрямком) адитивним типом впливу на генотипи.

Отже, проведений регресійний аналіз дав змогу нам встано-
вити заводські лінії, зональні типи, які є низько-, середньо- і висо-
костабільними, а також типи підбору та прийоми розведення, що 
забезпечують вказані ефекти. За надоєм до низькостабільних слід 
віднести худобу ліній Андалуза ОМН-324, а  середньостабіль-
них – Рибака ЗАН-39, Веселого ЗАН-45 і Курая ЗАН-6. Аналоги 
ліній Візита КГН-26, Казбека ЗАН-60 і Ладного КМН-179 мають 
низьку пластичність за цією ознакою. Високостабільними 
за вмістом жиру в  молоці є  корови ліній Казбека ЗАН-60,  
Курая ЗАН-6, а більш пластичними – аналоги ліній Візита КГН-26  
і  Зевса ЗАН-10. Подібну пластичність за кількістю молочного 
жиру виявлено в худоби ліній Курая ЗАН-6 та Веселого ЗАН-45, 
а в лініях Андалуза ОМН-324, Зевса ЗАН-10, Фукса ЗАН-11 ста-
більність ознаки є середньою.

У межах ДЗТ худоба за надоєм і кількістю молочного жиру 
в  цілому та ліній Візита КГН-26 і  Зевса ЗАН-10 є  сталою. 
Вміст жиру в  молоці відрізняється стабільністю в  корів ліній 
Златоуста ДН-29 і Курая ЗАН-6 та в цілому у тварин ДЗТ. У ЗЗТ 
червоної степової худоби лінії Веселого ЗАН-45 та Курая ЗАН-6 
за надоєм є  середньостабільними, а  Зевса ЗАН-10  – високоста-
більними з малою пластичністю. Середньопластичними за вміс-
том жиру в  молоці є  корови лінії Зевса ЗАН-10, проте як ана-
логи лінії Курая ЗАН-6  малопластичні. За кількістю молочного 
жиру середньостабільними є тварини ліній Веселого ЗАН-45 та 
Курая ЗАН-6.

Встановлено, що народжена в результаті кросового підбору 
худоба за надоєм, вмістом та кількістю молочного жиру є серед-
ньопластичною, а  внутрішньолінійного розведення  – стабіль-
ною. Також сталою і  малопластичною за надоєм є  худоба тіс-
ного, близького і помірного ступенів спорідненості з перевагою 
за тваринами групи тісного інбридингу. Середньопластичними 
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за жирністю молока виявлено лише корів групи віддаленого 
інбридингу. У той час як за кількістю молочного жиру англери, 
що народжені в результаті віддаленого інбридингу, є менш ста-
лими, а помірного – середньостабільні, решта – малопластичні.

Виходячи з  одержаних еколого-генетичних параметрів, ми 
засвідчуємо, що найбільш оптимальними лініями в  черво-
ній степовій породі Півдня України для виробничих комплек-
сів через сталість пенетрантності кількісних ознак є  корови 
лінії Візита КГН-26, Казбека ЗАН-60 і  Ладного КМН-179.  
За основними ознаками молочної продуктивності зазначені 
вище параметри більш сталі у тварин ДЗТ, проте в аналогів ЗЗТ 
вони є  середньостабільними. Одночасно найбільш оптималь-
ними лініями в  червоній степовій породі запорізького зональ-
ного типу є корови ліній Зевса ЗАН-10 та Курая ЗАН-6. Разом із 
тим структурні заводські лінії не завжди відповідають загальним 
характеристикам фенотипової мінливості компонентів основних 
ознак селекції в червоній степовій породі.

Внутрішньолінійне розведення червоної степової породи, що 
підтвердилось, призводить до зменшення пластичності та забез-
печує негативні впливи відповідних полігенних комплексів на 
формування молочної продуктивності, а кроси – навпаки. Отже, 
еколого-генетичні параметри в  молочної худоби залежно від 
ступеня спорідненості знаходяться під різним контролем гено-
типів; вони є більш залежними від ефектів взаємодії з спадко-
вістю за надоями та малопластичними за збільшення ступеня 
спорідненості.
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ГЛАВА 4. _________________________________________
ГЕНЕТИЧНИЙ АНАЛІЗ  

ПОЛІГЕННО ЗУМОВЛЕНИХ ОЗНАК 
МОЛОЧНОЇ ПРОДУКТИВНОСТІ  

В СИСТЕМІ ДІАЛЕЛЬНИХ СХРЕЩУВАНЬ

Одним із важливих завдань селекційної роботи в молочному 
скотарстві нині, як ми  передбачаємо, будуть вважати підтри-
мання високого рівня гетерозисного ефекту в певних генераціях 
худоби. Раніше нами вже доведено [38] наявність цього явища 
за основними ознаками селекції в корів, що мають оптимальну 
комбінаційну здатність. Не будемо зупинятись тут і на формах 
виявлення гетерозисного ефекту, оскільки це питання докладно 
висвітлено у  науковій літературі [100, 105, 127, 148, 149, 166, 
168, 174, 240, 254, 257].

Зазначимо лише, що при плануванні племінної роботи на вказа-
ний вище результат виключно важливу роль відіграє поєднуваність 
вихідних генотипів (батьківські пари, лінії та родини, відріддя та 
заводські типи, породи, види). Звідси зрозумілим стає актуальність 
генетичних досліджень кількісних ознак у молочному скотарстві 
з використанням діалельного аналізу. Останній вже широко вико-
ристовується в рослинництві [107–108, 119, 144–145, 169, 255–256, 
343, 346] та в окремих тваринництва – птахівництві [149] і вівчар-
стві, проте в селекції великої рогатої худоби молочного напрямку 
продуктивності він не використовувався.

Виходячи з  цих передумов нами було поставлено завдання 
визначити ефекти генів і генетичні відмінності між заводськими 
лініями червоної степової породи двох заводських типів – дні-
пропетровського та запорізького.
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У повному діалельному аналізі досліджувалось два варі-
анти по дев’ять гібридних комбінацій (міжлінійні). Дані дис-
персійного аналізу (табл. 4.1–4.5) свідчать про суттєву перевагу 
впливу материнського генотипу на рівень надою корів дніпропе-
тровського зонального типу (Р > 0,95), високоймовірний вплив 
генотипу обох батьківських ліній на жирномолочність, у  той 
час як швидкість молоковіддачі та жива маса більш залежні від 
плідників (Р < 0,95 – Р > 0,95); у худоби запорізького зонального 
типу вплив генотипів був імовірним на жирність молока (%, кг), 
рівень надою за вищу лактацію.

Таблиця 4.1
Факторіальна залежність надою червоних степових корів 

(вища лактація, кг)

Джерело  
мінливості

Зо
на

ль
ни

й 
ти

п

SS df MS

F-
ро

зр
ах

ун
ко

ве

F-
те

ор
ет

ич
не

η x
2

За материнськими 
лініями

ДЗТ 1 628 100 2 814 050 0,73 3,04 0,008
ЗЗТ 1 179 600 2 589 800 1,46 3,07 0,021

За батьківськими 
лініями

ДЗТ 687 700 2 343 850 0,31 3,04 0,003
ЗЗТ 1 497 600 2 748 800 1,85 3,07 0,026

Взаємодія ліній ДЗТ 3 963 100 4 990 775 0,89 2,41 0,019
ЗЗТ 5 235 300 4 1 308 825 3,24 2,44 0,092

Загальний вплив 
організованих 
факторів

ДЗТ 6 278 900 – – – – 0,030

ЗЗТ 7 912 500 – – – – 0,138

Випадкові ДЗТ 2,049337 08 185 1 107 750 – – 0,970
ЗЗТ 57180600 122 403 837 – – 0,862

Загальна ДЗТ 2,112126 08 193 – – – –
ЗЗТ 57180600 130 – – – –
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Таблиця 4.2
Факторіальна залежність вмісту жиру в молоці  

червоних степових корів (вища лактація, %)

Джерело мінливості

Зо
на

ль
ни

й 
 

ти
п SS df MS

F-
ро

зр
ах

ун
ко

ве

F-
те

ор
ет

ич
не

ηx
2

За материнськими лініями ДЗТ 0,23 2 0,115 2,8 3,04 0,027
ЗЗТ 0,24 2 0,120 3,0 3,07 0,045

За батьківськими лініями ДЗТ 0,0064 2 0,0032 0,08 3,04 0,0008
ЗЗТ 0,4400 2 0,2200 5,50 3,07 0,082

Взаємодія ліній ДЗТ 0,6636 4 0,1659 4,05 2,41 0,080
ЗЗТ 0,0500 4 0,0125 0,31 2,44 0,009

Загальний вплив 
організованих факторів

ДЗТ 0,90 – – – – 0,106
ЗЗТ 0,73 – – – – 0,135

Випадкові ДЗТ 7,61 185 0,041 – – 0,894
ЗЗТ 4,66 122 0,040 – – 0,865

Загальна ДЗТ 8,51 193 – – – –
ЗЗТ 5,39 130 – – – –

Таблиця 4.3
Факторіальна залежність кількості молочного жиру 

червоних степових корів (вища лактація, кг)

Джерело 
мінливості

Зо
на

ль
ни

й 
ти

п

SS df MS

F-
ро

зр
ах

ун
ко

ве

F-
те

ор
ет

ич
не

ηx2

1 2 3 4 5 6 7 8
За материнськими 
лініями

ДЗТ 4710,1 2 2355,1 1,19 3,04 0,012
ЗЗТ 449,8 2 224,9 0,37 3,07 0,005

За батьківськими 
лініями

ДЗТ 1474,1 2 737,05 0,37 3,04 0,004
ЗЗТ 5500,0 2 2750,00 4,47 3,07 0,063
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1 2 3 4 5 6 7 8

Взаємодія ліній ДЗТ 11453,6 4 2863,4 1,45 2,41 0,030
ЗЗТ 5844,9 4 1461,0 2,37 2,44 0,067

Загальний вплив 
організованих 
факторів

ДЗТ 17637,8 – – – – 0,046

ЗЗТ 11794,7 – – – – 0,136

Випадкові ДЗТ 364773,2 185 1971,747 – – 0,954
ЗЗТ 75099,9 122 615,600 – – 0,864

Загальна ДЗТ 382411,0 193 – – – –
ЗЗТ 86894,6 130 – – – –

Таблиця 4.4
Факторіальна залежність швидкості молоковіддачі 

червоних степових корів (вища лактація, кг/хв)

Джерело мінливості

Зо
на

ль
ни

й 
ти

п

SS df MS
F-

ро
зр

ах
ун

ко
ве

F-
те

ор
ет

ич
не

ηx2

За материнськими  
лініями

ДЗТ 0,08 2 0,04 0,25 3,07 0,003
ЗЗТ 0,41 2 0,21 1,50 3,09 0,026

За батьківськими  
лініями

ДЗТ 1,11 2 0,555 3,47 3,07 0,038
ЗЗТ 0,60 2 0,300 2,14 3,09 0,038

Взаємодія ліній
ДЗТ 1,18 4 0,295 1,84 2,44 0,040
ЗЗТ 0,48 4 0,120 0,86 2,46 0,031

Загальний вплив  
організованих факторів

ДЗТ 2,37 – – – – 0,080
ЗЗТ 1,49 – – – – 0,095

Випадкові
ДЗТ 27,17 168 0,01 – – 0,920
ЗЗТ 14,14 104 0,14 – – 0,905

Загальна
ДЗТ 29,54 176 – – – –
ЗЗТ 15,63 112 – – – –

Закінчення таблиці 4.3
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Таблиця 4.5
Факторіальна залежність живої маси червоних степових 

корів (вища лактація, кг)

Джерело мінливості

Зо
на

ль
ни

й 
ти

п

SS df MS

F-
ро

зр
ах

ун
ко

ве

F-
те

ор
ет

ич
не

ηx2

За материнськими лініями
ДЗТ 4552 2 2276,0 0,50 3,04 0,005
ЗЗТ 10767 2 5383,5 1,29 3,07 0,019

За батьківськими лініями
ДЗТ 9391 2 4695,5 1,04 3,04 0,011
ЗЗТ 10670 2 5335,0 1,28 3,07 0,019

Взаємодія ліній
ДЗТ 9250 4 2312,5 0,51 2,41 0,011
ЗЗТ 34176 4 8544,0 2,05 2,44 0,061

Загальний вплив  
організованих факторів

ДЗТ 23193 – – – – 0,027
ЗЗТ 55613 – – – – 0,098

Випадкові
ДЗТ 838656 185 4533,3 – – 0,973
ЗЗТ 509155 122 4173,4 – – 0,902

Загальна
ДЗТ 861849 193 – – – –
ЗЗТ 564768 130 – – – –

Після оцінки компонентної залежності ознак молочної про-
дуктивності були розраховані параметри D, H1, H2, F, h2, E та 
інші, які дозволяють дійти висновку про характер генетичних 
систем, що контролюють основні ознаки селекції в  червоної 
степової худоби (табл.  4.6). Аналіз адитивних генів (D), що 
вносять власну складову на формування надою і жирності молока 
(%, кг) у тварин ДЗТ встановив, що їх експресія значно більша, 
ніж в  аналогів ЗЗТ (крім швидкості молоковіддачі). З  віком 
їх кількість (генів) змінюється, що свідчить про специфічну 
активність локусів та певних алелів, які є «утворюючими» до 
певної ознаки.
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Необхідно зазначити, що батьківські форми ДЗТ червоної 
степової породи за досліджуваними ознаками селекції (крім 
швидкості молоковіддачі та живої маси) характеризувалися 
явною перевагою домінантних алелів (F > 0), у  той час як 
їх  аналоги ЗЗТ мали переважну кількість рецесивних генів 
(F < 0). Але балансова (uv) характеристика корів обох зональ-
них типів та аналіз значень Н1 та Н2 виявили за загальною 
кількістю домінантних і  рецесивних генів все ж  таки пере-
вагу останніх, причому різниця між групами не була суттєвою. 
Підтвердженням цьому є значення домінування за всіма гете-
розиготними локусами (h2) прямого контролю ознак молочної 
продуктивності, що у тварин ЗЗТ були від’ємними, коли в ана-
логів ДЗТ – позитивними, крім живої маси. Зіставлення вели-
чин D  і  H1 вказує, що за  ознаками молочної продуктивності, 
живою масою червоні степові корови дніпропетровського 
зонального типу забезпечують нащадкам високий тип успад-
кування їх (за ознаками) генетичної мінливості з можливістю 
порівняно легкої оцінки, тим часом як в аналогів запорізького 
зонального типу – навпаки.

У гібридів (нащадків F1) запорізького зонального типу 
середня ступінь домінування (sqr) виявила гетерозисні ефекти 
за надоєм і жирністю молока (%, кг), швидкістю молоковіддачі 
лише в  першу лактацію; з  віком ці характеристики змінилися 
за першими двома ознаками на неповне домінування. Це свід-
чить про зміну характеру генного контролю ознак в онтогенезі. 
Худоба дніпропетровського зонального типу в усі оцінені лак-
тації мала неповно домінантний тип генетичного зумовлення 
основних ознак селекції. Варто відмітити, що за живою масою 
у  всіх представників червоної степової породи гетерозисні 
ефекти у віці першої лактації нами не були зафіксовані.

Частка домінантних локусів (kd/(kd+kr)) у  корів ДЗТ була 
в усі лактації вищою за такі в аналогів ЗЗТ, із різною величиною 
різниці за досліджуваними ознаками; з  віком вона збільшува-
лася. Це збігається і з одержаними значеннями числа ефективних 
факторів (за домінантними генами) у тварин. При цьому серед-
ній напрямок домінування не має повної тотожності з часткою 
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алелів із позитивною домінантною дією, тобто останні часто є 
«прихованими» генетичним фоном поліморфних локусів.

Встановлено високі й  середні показники успадкування 
у вузькому розумінні (h2n; за компонентами батьків) відповідно 
до вмісту та кількості молочного жиру (0,72 і 0,52), рівню надоїв 
(0,50) у корів ДЗТ у першу лактацію. Аналоги ЗЗТ їм поступа-
лись, а з віком ці значення в обох представників досліджуваних 
зональних типів змінювалися. Зіставляючи характеристики h2b 
та h2n за живою масою в корів червоної степової породи можна 
стверджувати, що поєднання спадкових програм батьківських 
форм призводить до зміни ефектів генетичного контролю ознаки, 
що потрібно враховувати в селекційних програмах тварин.

Вміст жиру в  молоці порівняно до всіх інших ознак дослі-
дження має найменший ступінь залежності від впливу умов сере-
довища, причому в обох зональних типах (Е = 0,0029…0,0008; 
перша лактація), проте найбільша підконтрольність середовищу 
виявлена за кількістю надоєного молока. З віком, як і очікува-
лось, методика діалельного аналізу встановлює слабшання гене-
тичного контролю ознак молочної продуктивності. Зіставлення 
дисперсій (Vі) ознак молочної продуктивності і  живої маси за 
батьками, матерями, їх середніми значеннями та внеску мін-
ливості за рахунок середовища (Еі) доводить, що паратипові 
впливи мають порівняно більшу частку в загальній мінливості 
фена під час реалізації генетичної програми, причому з різним 
ефектом (за часткою) у представників ДЗТ та ЗЗТ за конкретною 
ознакою і віком постнатального онтогенезу.

Отже, нами встановлено тип генів, що визначають рівень 
молочної продуктивності і живої маси в корів різних зональних 
типів червоної степової породи. Так, при переважній залежно-
сті ознак селекції від адитивної дії генів прямого впливу локусів 
домінантної дії на фени, як правило, не встановлюється (харак-
терно для худоби ДЗТ), баланс між домінантними і рецесивними 
алелями є на користь останніх, успадкування ознак при цьому 
високе, а гетерозисних ефектів не фіксується. У таких корів чер-
воної степової породи кількість ефективних локусів домінантної 
дії порівняно вища, але і вплив середовищних ефектів на ознаки 
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є значущим. Разом із тим у представників запорізького зональ-
ного типу при перевазі дій домінантних генів, ніж адитивного 
типу контролю ознак, успадкування характеру реалізації спад-
кової програми є низьким, проте гетерозисні ефекти є панівним 
типом формування основних фенів селекції молочної худоби. 
Частка ефективних локусів домінантної дії не є значущою при 
все ж  таки перевазі рецесивних генів у  балансі поліморфних 
локусів, що мають пряму дію на селекційні ознаки.

Зазначимо, що частка домінантних локусів з віком має тен-
денцію до збільшення в обох зональних типах червоної степової 
породи, як і кількість ефективних локусів домінантної дії, хоча 
експресія гетерозисних ефектів з лактаціями слабшає (за підкон-
трольними ознаками дослідження).

Встановлено, що середній напрямок домінування всіх полі-
генних локусів ознак молочної продуктивності повністю не 
збігається з  таким ефективної дії, що необхідно враховувати 
при організації племінної роботи в  стадах і  популяціях тва-
рин. Проведені дослідження свідчать про доцільність викори-
стання діалельного аналізу для оцінки компонентів складних 
полігенних ознак, типу їх успадкування та використання окре-
мих результатів для проведення належної селекційної роботи 
з молочної худобою.
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ГЛАВА 5. _________________________________________
ВИКОРИСТАННЯ  

ІМУНОГЕНЕТИЧНОГО АНАЛІЗУ  
ЗА ГАПЛОТИПАМИ ТВАРИН  

ДЛЯ ОПТИМІЗАЦІЇ ГЕНЕТИЧНОЇ 
СТРУКТУРИ СТАД ВЕЛИКОЇ  

РОГАТОЇ ХУДОБИ

Використання генофонду вітчизняних новостворених порід 
великої рогатої худоби за умов більш повної реалізації їхнього гене-
тичного потенціалу продуктивності, племінної цінності, ведення 
великомасштабної селекції в молочному скотарстві є актуальною про-
блемою й потребує вирішення багатьох завдань [135]. Одним із них 
є розроблення методів та прийомів біохімічного та імуногенетичного 
аналізу в селекційно-племінній роботі. Як стверджують В. Н. Іовенко 
[80], В. Н. Іовенко, В. М. Туринський [81], В. Г. Назаренко та ін. [126], 
В. А. Кириченко [85], спостереження за змінами генетичних струк-
тур популяцій в процесі схрещування та чистопородного розведення 
дозволяє оцінити алельний стан генів, що кодують синтез білків, 
виявити генетичні маркери високої продуктивності, резистентно-
сті, оптимального поєднання батьківських пар, а також встановити 
роль кожної з  вихідних порід у  формуванні генетичної структури 
на різних етапах породоутворення. На переконання багатьох вчених  
[3, 8, 13, 52, 115] для більш глибокого вивчення окремих порід, попу-
ляцій та стад з метою визначення внутрішньої диференціації, попе-
редніх процесів породоутворення, оцінки результатів внутрішньо-
породного удосконалення та філогенетичних взаємин і  взаємного 
впливу необхідно проводити імуногенетичні дослідження.
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Низка дослідників [160, 112, 115, 162] неодноразово наголо-
шували, що одержана імуногенетична інформація щодо особ-
ливостей генофонду дозволяє відбирати вихідний матеріал для 
селекції на підставі генетичної оцінки рівнів внутрішньопород-
ної та міжпородної мінливості. Інколи такі дослідження усклад-
нені тим, що фахівцю відомі лише частоти еритроцитарних 
антигенів без інформації про частоти генотипів.

У такому разі набір кров’яних факторів можна розглядати 
як гаплотип [151], вивчення якого і  стало предметом наших 
досліджень.

Визначення груп крові піддослідних тварин проводили в лабо-
раторіях імуногенетики Інституту тваринництва степових районів 
ім.  М.  Ф.  Іванова «Асканія-Нова» НААН та ПП  В.  М.  Врублєв- 
ського (м. Бровари) з використанням стандартних моноспецифіч-
них реагентів та методик дослідження [139].

Проаналізовано на першому етапі поліморфізм дев’яти гене-
тичних систем 53 еритроцитарних факторів у корів порід червона 
степова і українська червона молочна двох заводських типів – 
жирномолочного і  голштинізованого, українська чорно-ряба 
молочна. На другому етапі імуногенетичних досліджень було 
проаналізовано поліморфізм чотирьох однофакторних генетич-
них систем – J, L, M та Z у зазначених вище порід.

Вибіркові оцінки частот алелів було одержано для худоби всіх 
генотипів методом максимальної правдивості за кожним полі-
морфним локусом окремо та за всією вибіркою (Bейр Б. [27]). 
Алельна різноманітність багатофакторних генетичних систем 
була оцінена за середньою кількістю алелів на локус (Na), серед-
ньою ефективною кількістю алелів на локус (Ne), інформацій-
ним індексом Шеннона (І), у  той час як однофакторних  – за 
кількістю бінарних локусів (No.Bands), частотністю бінарних 
локусів (No.Bands Freq.), кількістю унікальних бінарних локу-
сів (No.Private Bands), кількістю загальних бінарних локусів  
(No.LComm Bands) та середнім рівнем гетерозиготності (He±SE). 
Для оцінки рівня генетичної мінливості в межах кожного гено-
типу і  між ними використано аналіз молекулярної мінливості 
(AMOVA). Міжгрупові відмінності для всіх вибірок одержано 
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на підставі оцінки Фst (аналог Fst). Розраховано значення остан-
нього для усіх пар оцінених генотипів. Рівень значущості було 
визначено за допомогою рандомізації (використано 999 перму-
тацій). Рух генів (gene flow) між вибірками (середня кількість 
мігрантів за одну генерацію) розраховано за формулою 5.1:

Nm
Фst

� ��
�
�

�
�
�

1

4

1
1 .                                (5.1)

Рівень генетичної подібності між породами й  типами 
визначено за допомогою матриць генетичної дистанції (CD) 
Нея (Nei  М., 1972) та міжгрупової (Фst) молекулярної різниці 
(AMOVA). На підставі останніх побудовано дендрограми гене-
тичної подібності між дослідженими генотипами; використано 
метод UPGMA. Також здійснено візуалізацію близькості оціне-
них порід і типів у просторі перших двох координат (PCoA). Далі 
визначено кореляційну мінливість між значеннями CD та Фst за 
допомогою параметра Мантеля (MP; Peakall R., Smouse P.  E.,  
2006). Фіксація генетичної дискретності порід молочної худоби 
в  просторі двох координат виконана за допомогою параметра 
рангової кореляції Кендаля (Kendall; τк). Візуалізацію просто-
рової орієнтації окремих еритроцитарних факторів у  площині 
двох координат здійснено за допомогою міри ідентичності 
Хеммінга (Hamming). Статистичний аналіз генетичних параме-
трів виконано за допомогою програм GenIAEx v.6.0 (Peakall R.,  
Smouse P. E., 2006) [314], STATISTICA v.5.5 [104] та MEGA v.3.1 
(Kumar S., Tamura K., Nei M., 2004) [278].

Аналіз усіх досліджених локусів дозволив виявити мономорф-
ність корів оцінених генотипів лише за локусом BB' (рис. 5.1), у той 
час як унікальні алелі встановлено для локусів BK' у червоної степо-
вої породи та в корів УЧРМ – AZ' та BB" відповідно (табл. 5.1–5.2).

У генетичній системі А максимальна частота характерна для 
алелі А2 (0,517) як у  загальному аналізі (група контролю), так 
і в розрізі генотипів корів. Алель Z' був наявний лише в худоби 
УЧРМ породи, проте в останніх не виявлено алелі А1. У гене-
тичній системі В алелі В2, Y2, E'2 виявили максимальну наявність 
у худоби всієї вибірки, тим часом як для ЧС породи найбільшу 
частоту зафіксовано в алелів B2 (0,400), Y2 (0,700) та Q' (0,400), 
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в аналогів УЧМжт – B2, О1, О2, A'1, A'2 i G', УЧМгт – B2, Y2, A'1, A'2 
і E'2 та худоби УЧРМ породи – лише E'2 (0,679). Відповідно до 
вказаних вище генотипів встановлено й відсутність таких але-
лів – I1, Q, B', D', I', B''; I1, Q, T1, T2, B', I', K', J'2, B'', G''; B', D', K', 
J'2, B''; K, I1, O1, P2, T1, A'1, A'2, B', K', J'2, Y' та B''.

Таблиця 5.1
Частота ідентифікованих унікальних (Private Alleles)  

алелів молочної худоби різних генотипів
Порода,

заводський тип n Алель Na Частота

ЧС 10 К' 2 0,100
УЧРМ-1 28 Z' 2 0,071
УЧРМ-2 47 B'' 2 0,021

Таблиця 5.2
Перелік корів з ідентифікованими унікальними алелями 

(Private Alleles)

Порода, 
заводський  

тип

Кличка  
і номер  

тварини

Система  
крові  

та алель

Рівень розвитку ознак 
молочної продуктивності 

в першу лактацію

надій, кг

вміст  
жиру 

в молоці,  
%

кількість 
молочного 
жиру, кг

ЧС Шустрая ВК' 3317 – –

УЧРМ-1 Кайма 334 АZ' 2103 3,86 81
Мавка 0037 АZ' 2504 3,89 97

УЧРМ-2 Ласкава 4961 ВB" 4100 3,60 148

У генетичній системі С алель R1 не знайдено у ЧС та її дочірньої 
породи – УЧМ. Для останньої (в обох заводських типах) специ-
фічністю є висока частота алелі С' (0,571–0,714) і одночасно від-
сутність фактору Х1. Корови української чорно-рябої молочної 
породи мали всі досліджені алелі генетичної системи С з макси-
мальною частотою за антигенами С1, С2, Е, Х1 та Х2.
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Контрольна група Червона степова

Українська червона молочна
жирномолочний тип голштинізований тип

Українська чорно-ряба молочна
ДП ДГ «Червоний шахтар» ДП «ПЗ “Степове”»
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Рисунок 5.1. Імуногенетичні профілі мікропопуляцій 
молочної худоби різних порід та заводських типів
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У генетичній системі F  виявлено перевагу в  молочної 
худоби всіх генотипів за алелем F (0,975), проте в системах J,  
L та Z суттєвих різниць між генотипами худоби не встановлено. 
Аналіз корів за локусом М М виявив його відсутність у тварин 
УЧРМ та УЧМжт. А  ідентифікація наявності антигенів сис-
теми S встановила лише високу частоту алелі H' в усіх оціне-
них порід і типів корів (0,571–0,851). Худоба ЧС та УЧРМ не 
мала у своєму генотипі алелі S1, у той час як усі червоні породи 
характеризувалися відносно вищою за аналогів УЧРМ часто-
тою алелі U'.

Отже, для червоних і  чорно-рябих порід молочної худоби 
характерною є специфічність присутності та частоти антигенного 
набору, а також поліморфність усіх оцінених генетичних систем.

Досліджено, що рівень гаплотипної різноманітності (рис. 5.2), 
як правило, мав вищий прояв у тих алелів, які мали високу час-
тотність у мікропопуляціях молочної худоби, але в ЧС породи 
високочастотний локус C R2 одночасно мав h на рівні 0,320.

Аналогічне встановлено за локусом B B2 для корів голштинізо-
ваного і  жирномолочного заводських типів УЧМ та локусом S H' 
в УЧРМ породі. Разом із тим низькочастотні локуси B B2, B G3, C R1, 
C R2 та J J у представників української чорно-рябої молочної худоби 
мали високий рівень генетичної різноманітності (h = 0,408–0,462). 
Максимальні значення гаплотипної мінливості (0,500) були вста-
новлені в корів ЧС породи за алелями C' і U', в аналогів УЧМгт – A'1 
і E'2 та УЧРМ – Е, де виявлено й високу частоту алелів.

Необхідно зазначити також, що корови всіх оцінених порід 
і  типів мали низьку середню локусну різноманітність власних 
гаплотипів (H = 0,273; табл. 5.3), хоча в контексті досліджених 
мікропопуляцій відносно більші значення характерні для пред-
ставників ЧС та її дочірньої породи – УЧМ (0,246–0,298).

Рівень мінливості між породами й заводськими типами є незнач-
ний (табл. 5.4). Найвища кількість алелів на локус характерна для 
ЧС корів та аналогів УЧМгт – 1,811 ± 0,054 та 1,849 ± 0,050 відпо-
відно. У цих тварин встановлено вищі значення ефективної кілько-
сті алелів на локус, проте аналоги УЧРМ породи мають найменші 
значення вказаних параметрів. 
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Рисунок 5.2. Профілі генетичної різноманітності 
еритроцитарних антигенів мікропопуляцій худоби різних 

порід і заводських типів
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Подібна закономірність між худобою спільного походження (чер-
воного кореня та чорно-рябої масті) притаманна щодо значень інфор-
маційного індексу Шеннона та очікуваної локусної гетерозиготності.

Таблиця 5.3
Середні значення мінливості гаплотипів молочної худоби 

різних порід та типів, X

Параметр 
різноманітності

Порода, заводський тип
N = 120ЧС,

n = 10
УЧМжт,

n = 7
УЧМгт,
n = 28

УЧРМ-1,
n = 28

УЧРМ-2,
n = 47

Середня гаплотипна 
локусна (Н) 0,286 0,246 0,298 0,201 0,227 0,273

Очікувана (Ve) 9,308 7,610 9,287 6,783 7,388 9,088

На переконання багатьох дослідників [69, 157, 193, 220, 273, 
280, 284, 291, 340, 345, 351, 356], аналіз алелів та еритроцитар-
них факторів за певними генеалогічними структурами, різними 
генофондами на всіх етапах породоутворення є  невід’ємним 
елементом у технології селекції.

Таблиця 5.4
Гаплотипні моделі алелів молочної худоби  

різних порід та типів, X±Sx

Параметр
Порода, заводський тип

N = 120ЧС,
n = 10

УЧМжт,
n = 7

УЧМгт,
n = 28

УЧРМ-1,
n = 28

УЧРМ-2,
n = 47

1 2 3 4 5 6 7
Кількість алелів  
на локус (Na)

1,811 ±
0,054

1,623 ±
0,067

1,849 ±
0,050

1,679 ±
0,065

1,774 ±
0,058

1,981 ±
0,019

Кількість алелів 
з мінливістю  
більше ніж 5 %  
(Na Freq.>= 5 %)

1,811 ±
0,054

1,623 ±
0,067

1,755 ±
0,060

1,604 ±
0,068

1,604 ±
0,068

1,792 ±
0,056

Ефективна кількість 
алелів на локус (Ne)

1,475 ±
0,045

1,403 ±
0,053

1,519 ±
0,051

1,326 ±
0,046

1,381 ±
0,050

1,449 ±
0,047

Інформаційний 
індекс Шеннона (І)

0,430 ±
0,033

0,362 ±
0,041

0,443 ±
0,035

0,311 ±
0,036

0,346 ±
0,036

0,422 ±
0,030
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1 2 3 4 5 6 7
Кількість 
унікальних алелів 
(No. Private Alleles)

0,019 ±
0,019 0,000 0,000 0,019 ±

0,019
0,019 ±
0,019

1,981±
0,019

Кількість загальних 
алелів, наявних 
у 25 % чи менше  
від популяції  
(No. LComm Alleles 
(<=25 %))

0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000

Кількість загальних 
алелів, наявних 
у 50 % чи менше  
від популяції  
(No. LComm Alleles 
(<=50 %))

0,075 ±
0,037

0,038 ±
0,026

0,132 ±
0,047

0,133 ±
0,044

0,132 ±
0,047 0,000

Очікувана 
гетерозиготність  
на локус (Не)

0,286 ±
0,023

0,246 ±
0,028

0,298 ±
0,026

0,201 ±
0,025

0,227 ±
0,026

0,273 ±
0,023

Разом із тим ініційовані в країні породотворні процеси зумо-
вили тиск генетичного навантаження на самі популяції молочної 
худоби, а порівняльну оцінку генофондів, на думку Б. Є. Подоби 
та ін. [139], варто здійснювати на антигенному рівні, оскільки 
такі дослідження за алелями в  багатьох випадках ускладнено 
через високу породоспецифічність.

Одночасно варто нагадати, що кількість наявної інформа-
ції про значущість імуногенетичного тестування викликала 
й потребу удосконалення методології, яка дозволяє здійснювати 
генетичний моніторинг стад і порід, їх структур і, звісно, ознак 
селекції. У разі наявності лише частот гаплотипів, як з’ясовано 
нами, вдається провести порівняння порід та популяцій, стад 
тварин.

Оцінка молекулярної диференціації молочної худоби 
(табл. 5.5) підтверджує високу вірогідну відмінність між дослі-
дженими генотипами корів (Фst = 0,102; р < 0,001). При цьому 
коефіцієнти генетичної дистанції (табл. 5.6) вказують на певну 

Закінчення таблиці 5.4
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відокремленість ЧС, УЧМ та УЧРМ порід. Худоба червоних 
порід утворює досить відокремлений генний пул від тварин 
чорно-рябої масті (рис. 5.3).

Таблиця 5.5
Молекулярна мінливість (AMOVA) локусів еритроцитарних 

антигенів у молочної худоби різних порід та типів
Фактор мінливості SS df MS E(MS) % Фst p

Міжгруповий 93,453 4 23,363 0,762 10 0,102 < 0,001

Внутрігруповий 773,947 115 6,730 6,730 90

Загальний 867,400 119 30,093 7,493

Таблиця 5.6
Міжгрупова генетична дистанція (GD; нижче діагоналі) та 

генетична тотожність (GI) за Неєм (Nei, 1972; вище діагоналі) 
молочної худоби різних порід та типів

Порода, 
заводський тип n

Порода, заводський тип
ЧС УЧМжт УЧМгт УЧРМ-1 УЧРМ-2

ЧС 10 Х 0,981 0,944 0,898 0,956
УЧМжт 7 0,063 Х 0,925 0,867 0,940
УЧМгт 28 0,039 0,035 Х 0,966 0,961
УЧРМ-1 28 0,062 0,142 0,078 Х 0,939
УЧРМ-2 47 0,045 0,108 0,058 0,019 Х

Одночасно, обидва заводські типи української червоної 
молочної породи є  близькими (GI = 0,925) між собою, хоча 
худоба УЧМжт найбільш генетично ідентична (GI = 0,981) 
до власної материнської породи  – ЧС, ніж УЧМгт (табл.  5.7). 
Очікувана невисока відмінність між представниками УЧРМ 
у різних племінних стадах і фактично виявилась мізерно малою 
(GD = 0,019; табл.  5.8). Варто уваги і  те, що голштинізований 
тип, а  ні жирномолочний УЧМ породи, мав меншу генетичну 
дистанцію з представниками УЧРМ, де також характерна частка 
крові голштинської худоби (GD = 0,058–0,078).
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Таблиця 5.7
Парна міжгрупова генетична дистанція (GD) за Неєм  

(Nei, 1972) молочної худоби різних порід та типів
Порода, заводський тип GD

ЧС – УЧМжт 0,063
ЧС – УЧМгт 0,039
УЧМжт – УЧМгт 0,035
ЧС – УЧРМ-1 0,062
УЧМжт – УЧРМ-1 0,142
УЧМгт – УЧРМ-1 0,078
ЧС – УЧРМ-2 0,045
УЧМжт – УЧРМ-2 0,108
УЧМгт – УЧРМ-2 0,058
УЧРМ-1 – УЧРМ-2 0,019

Ці дослідження підтверджуються й аналізом міжгрупової різ-
ниці при використанні алгоритму AMOVA (рис. 5.4), хоча рівень 
розмежованості дещо змінився (табл. 5.9).

 

 

 JT

 GT

 RS

 RM1
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Рисунок 5.3. Дендрограма генетичної подібності між молочною 
худобою різних генотипів за GD (Nie, 1972; RS – ЧС,  

JT – УЧМжт, GT – УЧМгт, RM1 – УЧРМ-1, RM2 – УЧРМ-2)



83
Глава 5. Використання імуногенетичного аналізу за гаплотипами тварин   
для оптимізації генетичної структури стад великої рогатої худоби 

Таблиця 5.8
Показники міжгрупової Фst (нижче діагоналі) та р 

(вище діагоналі) молочної худоби різних порід та типів
Порода, 

заводський 
тип

Порода, заводський тип

ЧС УЧМжт УЧМгт УЧРМ-1 УЧРМ-2

ЧС × 0,196 0,182 0,001 0,001
УЧМжт 0,024 × 0,421 0,001 0,001
УЧМгт 0,020 0,000 × 0,001 0,001
УЧРМ-1 0,115 0,272 0,159 × 0,001
УЧРМ-2 0,069 0,197 0,119 0,038 ×

Примітка: виділені значення р < 0,05.
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Рисунок 5.4. Дендрограма генетичної подібності між 
молочною худобою різних генотипів за Фst (AMOVA; 
RS – ЧС, JT – УЧМжт, GT – УЧМгт, RM1 – УЧРМ-1, 

RM2 – УЧРМ-2)

Таблиця 5.9
Парна міжгрупова генетична різниця (Фst) молочної худоби 

та оцінка руху генів (Nm) молочної худоби  
різних порід і типів

Порода, заводський тип Фst Nm p
1 2 3 4

ЧС – УЧМжт 0,024 9,991 0,196
ЧС – УЧМгт 0,020 12,218 0,182
УЧМжт – УЧМгт 0,000 0,000 0,421
ЧС – УЧРМ-1 0,115 1,915 0,001
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1 2 3 4
УЧМжт – УЧРМ-1 0,272 0,669 0,001
УЧМгт – УЧРМ-1 0,159 1,327 0,001
ЧС – УЧРМ-2 0,069 3,373 0,001
УЧМжт – УЧРМ-2 0,197 1,020 0,001
УЧМгт – УЧРМ-2 0,119 1,856 0,001
УЧРМ-1 – УЧРМ-2 0,038 6,341 0,001

Примітка: виділені значення Фst р < 0,05.

Ступінь генетичної подібності, що оцінена за методикою 
Майала – Ліндстрема [67], найвищою є між коровами голштині-
зованого і жирномолочного заводських типів УЧМ й різних стад 
УЧРМ (rУЧМжт-УЧМгт = 0,4441; rУЧРМ-1-УЧРМ-2 = 0,3876) та коровами 
ЧС і УЧМ порід (rЧС-УЧМгт = 0,4743; rЧС-УЧМжт = 0,5952), у той час 
як в решти ці значення, зрозуміло, вищі. Змодельована дендро-
грама на підставі значень r  сформувала генний пул генетично 
подібних порід – ЧС та УЧМ і окремий пул – різні стада УЧРМ 
(рис.  5.5). Варто уваги і  те, що аналіз еритроцитарних факто-
рів дозволив встановити значущий рух генів (див. табл. 5.9) між 
ЧС і УЧМ породами (Nm = 9,991–12,218), а також зафіксував це 
явище, зрозуміло, і в одній і тій самій породі, у нашому випадку – 
УЧРМ (Nm = 6,341), яка представлена (у наших дослідженнях) 
двома географічно різними племінними стадами. У решти пар 
«поєднань» порід і  типів обмін генами несуттєвий, проте між 
представниками двох заводських типів УЧМ породи ані значень 
Фst, ані Nm не  встановлено, що може бути пояснено їхньою 
високою генетичною близькістю.

Використання розрахованих матриць генетичних дистанцій 
за Неєм (Nei М., 1972) з урахуванням ординації сформованих 
мікропопуляцій у  просторі перших двох координат (рис.  5.6) 
фактично візуалізовало чітку відокремленість корів червоної 
степової породи від аналогів УЧМ та переважно від УЧРМ 
порід. Останні також знаходяться в різних квадратах площини 
«генетичного поля». Використання ж цієї методики для аналізу 
матриці міжгрупових дистанцій за Фst (рис. 5.7), не змінюючи 

Закінчення таблиці 5.9
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суттєво попередню інтерпретацію, візуально підтверджує 
більшу подібність наявних у дослідженні червоних порід між 
собою, ніж до ровесниць української чорно-рябої молочної 
породи.

 
Рисунок 5.5. Дендрограма генетичної подібності між 

молочної худобою різних генотипів за r  
(Майала та Ліндстрема; RS – ЧС, JT – УЧМжт,  
GT – УЧМгт, RM1 – УЧРМ-1, RM2 – УЧРМ-2)
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Рисунок 5.6. Результати аналізу головних координат (PCoA; 
молочна худоба різних генотипів у просторі перших двох 

координат, що розраховані за Неєм (Nei М., 1972);  
Рор 1 – ЧС, Рор 2 – УЧМжт, Рор 3 – УЧМгт, Рор 4 – УЧРМ-1,  

Рор 5 – УЧРМ-2)
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Нами перевірено ідентичність ефективності застосування 
значень генетичної подібності та дискретності за методиками М. 
Nei та AMOVA при застосуванні процедури ординації мікропо-
пуляцій у просторі перших двох координат (рис. 5.8).
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Рисунок 5.7. Результати аналізу головних координат (PCoA; 
молочна худоба різних генотипів у просторі перших  

двох координат, що розраховані за Фst (AMOVA);  
Рор 1 – ЧС, Рор 2 – УЧМжт, Рор 3 – УЧМгт, Рор 4 – УЧРМ-1,  

Рор 5 – УЧРМ-2)

PW vs NEI
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Рисунок 5.8. Кореляційнa мінливість за Мантелєм (Mantel 
Parameters; Peakall, Smouse, 2006) значень CD (Nei М., 1972) 
та Фst (AMOVA) частот еритроцитарних факторів молочної 

худоби різних генотипів (NEI – CD, PW – Фst)
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Оцінка матриць відповідних частот генетичної диференціації 
за М. Nei та AMOVA на підставі відповідних еритроцитарних 
локусів за допомогою параметра Мантеля підтвердило їх високу 
подібність (RМ = 0,920; рZ = 0,020), що вказує на їх (методик оці-
нювання) однакову ефективність при генетичній характеристиці 
порід і типів молочної худоби.

Вивчення характеру парної залежності еритроцитарних анти-
генів у корів молочних порід за допомогою параметра рангової 
кореляції Кендаля в нашому дослідженні дозволило встановити, 
що худоба червоного кореню походження має значущу відо-
кремленість від ровесниць чорно-рябої масті за рахунок алелів 
поліморфних систем В (B2, К, A'1, A'2), С (С1, С2, R1, L' ), S (H', 
U, U', H', U'' ), а також локусу JJ (рис. 5.9). Одночасно червона 
степова і  ровесниці УЧМ, УЧРМ порід чітко дистанційовані 
завдяки антигенам BT2, BY2 та Zz. Отже, підтверджуються попе-
редні висновки про генетичну подібність худоби УЧМ голшти-
нізованого і  жирномолочного заводських типів та різних стад  
УЧРМ породи.

 

Рисунок 5.9. Результати агалізу τК еритроцитарних 
антигенів молочної худоби різних генотипів
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Зіставлення алелофондів порівнюваних порід, як випливає 
з  наших досліджень, дозволяє характеризувати генетичні від-
мінності й подібність окремих представників підроду Bos tau-
rus, хоча інколи становить науковий інтерес встановлення близь-
кості їх антигенів. Використаний параметр міри ідентичності 
Хеммінга встановив (рис. 5.10), що незалежно від походження 
антигени мають здатність формування острівної моделі «гене-
тичного поля», що пояснюється частотністю кров’яних факторів 
і, імовірно, може інтерпретуватися як їх зчеплене успадкування.

Досвід впровадження імуногенетичних методів в  Україні 
засвідчує, що при запровадженні технологічного процесу селек-
ції стад і порід молочної худоби під імуногенетичним контролем 
досягається високий ступінь організаційної форми експертизи 
племінних (нуклеарних) тварин. Типування останніх здійс-
нюється у  ранньому віці, а  оскільки еритроцитарні фактори 
незмінні з  віком (за деякими винятками) [139], незалежні від 
фізіологічного стану тварин, хвороб і  різних впливів зовніш-
нього середовища [49], їх спільність з полігеннно зумовленими 
корисними ознаками безсумнівна [123].

 

Рисунок 5.10. Результати аналізу ідентичності 
еритроцитарних антигенів молочної худоби різних 

генотипів за Hamming
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На підставі цього фактично маємо те, що за відносно неве-
ликою кількістю тварин надається досить точна характерис-
тика активній частині породи, і в більшості випадків це оцінка 
за гаплотипами. У  вирішенні проблеми швидкості одержання 
такого аналізу та його надійності в  особин з  великим гене-
раційним інтервалом це розглядається як можливе рішення. 
Порівняння ж порід у таких випадках здійснюють за матеріалами 
дослідження маточного поголів’я або племінного молодняку 
в заводських стадах, або по бугаях-плідниках племпідприємств.

Ураховуючи що велика рогата худоба має досить велику кіль-
кість генетичних систем, початково дослідження здійснюють 
за простішими з  них  – однофакторними. Однак залишається 
вірогідним можливість формування некоректних висновків, 
оскільки вивчаються маломорфні системи. А  тому нами вико-
нані дослідження для з’ясування цих питань при використанні 
частот гаплотипів за генетичними системами J, L, M та Z.

Аналіз взаємозалежних частот локусів дозволив виявити 
вищі рівні значень у  худоби УЧМ породи (обидва заводські 
типи) та УЧРМ генетичної системи Z (табл. 5.10), у той час як 
у ровесниць ЧС корів це системи J та L (0,200). В останніх та 
УЧМгт, що характерно, виявлена наявність антигенів генетич-
ної системи М, коли в решти досліджених тварин вони відсутні. 
Найвища гетерозиготність виявлена в  корів УЧРМ-2 і  УЧМгт 
за локусом Z Z (He = 0,432 та 0,414), що й мали високу частот-
ність. Антигени J та L у корів ЧС та її дочірньої – УЧМжт мали 
подібні між собою рівні гетерозиготності, хоча загалом у пред-
ставників материнської породи параметри були порівняно вищі 
(He = 0,189). Одночасна оцінка всіх генетичних однофакторних 
систем встановила повну поліморфність їх у  корів порід ЧС 
та УЧМгт, проте як у решти значення не перевищували 75 %.

Аналіз бінарних алелів антигенів залежно від породи і  завод-
ського типу підтвердив різну кількість бінарних локусів та їх частот-
ність (табл. 5.11), а також дозволив встановити, що й очікувалося, 
відсутність унікальних локусів в  оцінених генетичних системах. 
Разом із тим у тварин УЧРМ-1, УЧРМ-2 та УЧМгт, де є частка крові 
голштинської худоби, середня гетерозиготність була порівняно вище 
за таку в ровесниць інших генотипів (0,201 ± 0,076…0,252 ± 0,092).
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Таблиця 5.10
Генетична структура молочної худоби різних порід та типів

Порода, 
завод- 

ський тип

Гене- 
тична  

система  
крові

n

Взаємо- 
залежна  
частота  
локусів
(Band  
Freq.)

Частота 
локусу

Очікувана  
гетеро- 

зиготність 
генетичної 
різноманіт- 
ності (He)

Відсо- 
ток  

полі- 
морф- 

них 
локусів

“p” “q”

ЧС

J

10

0,200 0,106 0,894 0,189

100L 0,200 0,106 0,894 0,189
M 0,051 0,051 0,949 0,097
Z 0,163 0,163 0,837 0,273

УЧМжт

J

7

0,074 0,074 0,926 0,137

75L 0,074 0,074 0,926 0,137
M 0,000 0,000 1,000 0,000
Z 0,244 0,244 0,756 0,369

УЧМгт

J

28

0,134 0,134 0,866 0,232

100L 0,176 0,176 0,824 0,290
M 0,018 0,018 0,982 0,035
Z 0,293 0,293 0,707 0,414

УЧРМ-1

J

28

0,176 0,176 0,824 0,290

75L 0,094 0,094 0,906 0,170
M 0,000 0,000 1,000 0,000
Z 0,221 0,221 0,779 0,344

УЧРМ-2

J

47

0,149 0,149 0,851 0,254

75L 0,201 0,201 0,799 0,321
M 0,000 0,000 1,000 0,000
Z 0,316 0,316 0,684 0,432

За 
вибіркою × 120 × × × × 85

Оцінка молекулярної диференціації молочної худоби 
(табл. 5.12) не підтвердила вірогідної та й наявної відмінності 
між дослідженими генотипами корів (Фst = 0,000; р < 0,080). 
А  коефіцієнти генетичної дистанції (табл.  5.13) вказують на 
наявну відокремленість ЧС від УЧМгт та УЧРМ-2 порід, а також 
УЧМжт від УЧРМ-2. Не може бути пояснена й подібна до попе-
редніх дистанційованість УЧРМ-1 й УЧРМ-2 (табл. 5.14).
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Таблиця 5.11
Характеристика бінарних алелів антигенів молочної худоби 

різних порід і типів

Параметр Порода, заводський тип
ЧС УЧМжт УЧМгт УЧРМ-1 УЧРМ-2

Кількість бінарних локусів 
(No.Bands) 4 3 4 3 3

Частотність бінарних 
локусів з мінливістю >= 5 % 
(No.Bands Freq.>= 5 %)

4 3 3 3 3

Середній рівень 
гетерозиготності (He±SE)

0,187 ±
0,036

0,167 ±
0,077

0,243 ±
0,079

0,201 ±
0,076

0,252 ±
0,092

Таблиця 5.12
Молекулярна мінливість (AMOVA) локусів еритроцитарних 

антигенів у молочної худоби різних порід і типів
Фактор 

мінливості SS df MS E(MS) % Фst p

Міжгруповий 1,866 4 0,467 0,000 0 0,000 < 0,080
Внутрігруповий 77,800 115 0,677 0,677 100
Загалом 79,667 119 1,143 0,667

Таблиця 5.13
Міжгрупова генетична дистанція (GD; нижче діагоналі)  

та генетична тотожність (GI) за Неєм (Nei, 1972;  
вище діагоналі) молочної худоби різних порід і типів

Порода,  
заводський тип

Порода, заводський тип
ЧС УЧМжт УЧМгт УЧРМ-1 УЧРМ-2

ЧС × 0,980 0,998 0,975 0,965
УЧМжт 0,010 × 0,986 0,989 0,988
УЧМгт 0,023 0,015 × 0,985 0,978
УЧРМ-1 0,012 0,011 0,014 × 0,990
УЧРМ-2 0,036 0,025 0,002 0,020 ×

Використані значення генетичної дистанції корів різних  
мікропопуляцій дозволили сформувати два генні пули складом 
порід, який не збігається з попередньо одержаними нами даними 
щодо подібності цих генотипів (рис. 5.11).
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Таблиця 5.14
Парна міжгрупова генетична дистанція (GD)  

за Неєм (Nei, 1972) молочної худоби різних порід і типів
Порода, заводський тип GD

ЧС – УЧМжт 0,010
ЧС – УЧМгт 0,023
УЧМжт – УЧМгт 0,015
ЧС – УЧРМ-1 0,012
УЧМжт – УЧРМ-1 0,011
УЧМгт – УЧРМ-1 0,014
ЧС – УЧРМ-2 0,036
УЧМжт – УЧРМ-2 0,025
УЧМгт – УЧРМ-2 0,002
УЧРМ-1 – УЧРМ-2 0,020

 

 JT

 RM1

 RS

 GT

 RM2

0.00000.00050.00100.0015

Рисунок 5.11. Дендрограма генетичної подібності між молочної 
худобою різних генотипів за GD (Nei М., 1972; RS – ЧС,  

JT – УЧМжт, GT – УЧМгт, RM1 – УЧРМ-1, RM2 – УЧРМ-2)

 

 RS

 RM1

 JT

 GT

 RM2

0.0005

Рисунок 5.12. Дендрограма генетичної подібності між 
молочною худобою різних генотипів за Фst (AMOVA; RS – ЧС, 
JT – УЧМжт, GT – УЧМгт, RM1 – УЧРМ-1, RM2 – УЧРМ-2)
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Важко пояснити і можливість генетичної близькості чорно-рябих 
і червоних порід молочної худоби, особливо якщо в них немає час-
ток крові голштинської породи. Аналіз міжгрупової різниці при 
використанні алгоритму AMOVA (рис. 5.12) підтвердив наявність 
генетичної мінливості між коровами порід ЧС та УЧРМ-1 (0,08), 
а також між (!) УЧРМ-1 та УЧРМ-2 (0,012; табл. 5.15).

Таблиця 5.15
Показники міжгрупової Фst (нижче діагоналі) та р  

(вище діагоналі) молочної худоби різних порід та типів
Порода, 

заводський тип
Порода, заводський тип

ЧС УЧМжт УЧМгт УЧРМ-1 УЧРМ-2
ЧС × 0,411 0,382 0,413 0,362
УЧМжт 0,000 × 0,418 0,397 0,382
УЧМгт 0,000 0,000 × 0,401 0,400
УЧРМ-1 0,000 0,000 0,000 × 0,213
УЧРМ-2 0,008 0,000 0,000 0,012 ×

Молекулярної різниці однофакторних алелів в інших зістав-
леннях порід й заводських типів не було виявлено (табл. 5.16). 
Аналізом еритроцитарних факторів встановлено значущий рух 
генів між УЧРМ-1 і УЧРМ-2, що є зрозумілим явищем в умо-
вах однієї породи (Nm = 19,980), також зафіксовано це явище (!)  
між представниками ЧС і  УЧРМ-2 (Nm = 29,748). У  решти 
пар «поєднань» порід і  типів обмін генами не встановлено.  
Це не знаходить підставних пояснень.

Таблиця 5.16
Парна міжгрупова генетична різниця (Фst) та оцінка руху 

генів (Nm) молочної худоби різних порід та типів
Порода, заводський тип Фst Nm p

1 2 3 4
ЧС – УЧМжт 0,000 0,000 0,411
ЧС – УЧМгт 0,000 0,000 0,382
УЧМжт – УЧМгт 0,000 0,000 0,418
ЧС – УЧРМ-1 0,000 0,000 0,413
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1 2 3 4
УЧМжт – УЧРМ-1 0,000 0,000 0,397
УЧМгт – УЧРМ-1 0,000 0,000 0,401
ЧС – УЧРМ-2 0,008 29,748 0,362
УЧМжт – УЧРМ-2 0,000 0,000 0,382
УЧМгт – УЧРМ-2 0,000 0,000 0,400
УЧРМ-1 – УЧРМ-2 0,012 19,980 0,213

Використання розрахованих матриць генетичних дистанцій 
за Неєм (Nei М., 1972) з  урахуванням ординації сформованих  
мікропопуляцій у  просторі перших двох координат (рис.  5.13) 
фактично візуалізовало чітку відокремленість корів червоної 
степової породи, жирномолочного типу української черво-
ної молочної та української чорно-рябої молочної (стадо ДП 
ДГ «Червоний шахтар») порід від тварин УЧРМ-2 й  УЧМгт. 
Подібність останніх може бути пояснена часткою крові голштин-
ської худоби, що є  генофондах обох мікропопуляцій, проте 
близькість корів ЧС та УЧРМ-1, зрозуміло, сумнівна.

 

Principal Coordinates

Pop5

Pop4

Pop3

Pop2
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Рисунок 5.13. Результати аналізу головних координат 
(PCoA; молочна худоба різних генотипів у просторі перших 

двох координат, що розраховані за Неєм (Nei М., 1972);  
Рор 1 – ЧС, Рор 2 – УЧМжт, Рор 3 – УЧМгт, Рор 4 – УЧРМ-1, 

Рор 5 – УЧРМ-2)

Закінчення таблиці 5.16
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Отже, методика оцінки гаплотипів з використанням програми 
GenIAEx v.6.0 (Peakall R., Smouse P. E., 2006), STATISTICA v.5.5 
та MEGA v.3.1 (Kumar S., Tamura K., Nei M., 2005) забезпечує 
технологу-селекціонеру досить повну характеристику алело-
фонду та генетичної структури порід і заводських типів молоч-
ної худоби.

Встановлено, що для червоних і чорно-рябих порід молочної 
худоби характерною є  специфічність наявності та частотності 
антигенного складу, а також поліморфність усіх оцінених гене-
тичних систем. У мікропопуляціях молочної худоби рівень гапло-
типної різноманітності, як правило, має вищий прояв в алелів із 
високою частотою, однак високочастотні локуси в корів червоної 
степової породи  – C R2, у  тварин голштинізованого і  жирномо-
лочного заводських типів української червоної молочної – B B2 та 

в української чорно-рябої молочної порід – S H' одночасно мали 
низьку мінливість. Разом із тим низькочастотні локуси B B2, B G3, 
C R1, C R2 та J J у представників української чорно-рябої молочної 
худоби мали високий рівень генетичної різноманітності.

Визначені параметри: інформаційний індекс Шеннона, кіль-
кість алелів на локус, ефективна кількість алелів на локус та 
очікувана гетерозиготність – мають подібну тенденцію інтер-
претації модельного стану гаплотипів молочної худоби. У корів 
червоної степової породи і голштинізованого заводського типу 
української червоної молочної породи вони мали схожий прояв 
і відрізнялись від молочної худоби інших генотипів. Одночасно 
методи визначення молекулярної мінливості AMOVA та вели-
чин матриці генетичної дистанції M. Nei ефективно й  точно 
характеризують спадкову диференціацію молочної худоби 
різних порід і  заводських типів; червона і чорно-ряба худоба 
мають значущу спадково зумовлену розмежованість, а дочірня 
до червоної степової українська червона молочна порода 
є високогенетично подібною, особливо за її голштинізованим 
заводським типом.

Виявлений нашими дослідженнями рух генів між поро-
дами вказує на їхню генетичну ідентичність/близькість, під-
тверджує походження тварин та визначає генетичний внесок 
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вихідних порід до дочірньої; це зафіксовано за мікропопуляці-
ями червоної степової та української червоної молочної порід 
та оціненими стадами української чорно-рябої молочної породи. 
Визначені рівні генетичної подібності генотипів за Неєм, 
AMOVA, Майалом і  Лiндстремом у  червоних породах та ста-
дах української чорно-рябої молочної породи, а  також між 
ними дозволяють оцінити подібну частку спадкової компоненти 
в загальній мінливості ознаки при вирішенні застосування тех-
нологом-селекціонером різних прийомів і  методів розведення 
стад та популяцій молочної худоби.

Проведений нами моніторинг еритроцитарних антигенів 
молочної худоби за методикою рангової кореляції Kendall дає 
можливість «ідентифікувати» локуси кров’яних факторів, вне-
сок яких у  розмежованість порід і  заводських типів має над-
звичайно велике значення. Встановлено чітку характеристику 
алельного складу еритроцитарних антигенів, що забезпечують 
розмежованість мікропопуляцій червоних і  чорно-рябих порід 
худоби та специфічність дистанційованості червоних степових 
корів від решти. Досліджено, що оцінка алелофонду молочної 
худоби за параметром міри ідентичності Hamming вказує на 
вірогідну зчепленість алелів у молочної худоби.

Встановлено, що методика оцінки гаплотипів з використан-
ням програм GenIAEx v.6.0 (Peakall R., Smouse P.  E., 2006) та 
MEGA v.3.1 (Kumar S., Tamura K., Nei M., 2005) забезпечує тех-
нологу-селекціонеру достатньо повну можливу характеристику 
за алелофондом однофакторних генетичних систем порід 
і  заводських типів молочної худоби, але одержані результати 
не є коректними з огляду на дійсний стан генетичної структури 
оцінених порід і заводських типів, їхню генетичну подібність та 
відокремленість. А методи визначення молекулярної мінливості 
гаплотипів за AMOVA та величин матриці генетичної дистанції 
Нея бажано застосовувати при аналізі поліморфних генетичних 
систем, що надасть коректну генетичну характеристику молоч-
ної худоби різних порід і заводських типів.
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ГЛАВА 6. _________________________________________
ІМУНОГЕНЕТИЧНІ ОСОБЛИВОСТІ 

ТЕСТУВАННЯ КОРІВ ЗА ОЗНАКАМИ 
МОЛОЧНОЇ ПРОДУКТИВНОСТІ  
ТА ЛІНІЙНОЇ ДИФЕРЕНЦІАЦІЇ

У молочному скотарстві великомасштабна селекція нині ведеться 
із залученням великого арсеналу генетичних методів і  прийомів 
оцінки спадкових характеристик. Імуногенетичне тестування стад 
і популяцій в Україні поки що посідає чинне місце, воно є найбільш 
доступним (з огляду на кількість накопичених у спеціальних цент-
рах матеріалів та, звичайно, цінність цих досліджень). На думку 
Б. Є. Подоби [136, 135, 139], порівняльну оцінку генофондів варто 
здійснювати на антигенному рівні, оскільки такі дослідження за 
алелями в багатьох випадках ускладнені через високу породоспе-
цифічність. Разом із тим ініційовані в  країні породотворні про-
цеси, особливо в останні півстоліття, зумовили тиск генетичного 
навантаження на самі популяції молочної худоби. На переконання 
багатьох дослідників [8, 13, 45, 52, 80–81, 123, 162], аналіз частот 
алелів та еритроцитарних факторів за певними генеалогічними 
структурами, різними генофондами на всіх етапах породотворення 
є  невід’ємним елементом у  технології селекції. Одночасно варто 
нагадати, що кількість наявної інформації [3, 9, 45] про значущість 
імуногенетичного тестування викликала й потребу удосконалення 
методології, яка дозволяє здійснювати моніторинг стад і  порід, 
їх структур і, звісно, ознак селекції [104, 123, 274, 314]. Інколи 
такі дослідження ускладнені тим, що фахівцю відомо лише час-
тоти еритроцитарних антигенів без інформації про частоти гено-
типів. У такому разі набір кров’яних факторів можна розглядати 
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як гаплотип, про що вже йшлося раніше. Уже є перші роботи [80] 
з оцінювання популяцій великої рогатої худоби на підставі таких 
даних, але за особливостями лінійної розподіленості тварин, їхньої 
генетичної характеристики в  межах такої породно-структурної 
належності досліди не здійснювались.

У такому разі визначення груп крові піддослідних тварин 
УЧРМ породи провели в  лабораторії імуногенетики Інституту 
тваринництва степових районів ім. М. Ф. Іванова «Асканія-Нова» 
НААН України з  використанням стандартних моноспецифіч-
них реагентів та методик дослідження [139]. Кров у корів брали 
з  яремної вени з  подальшою консервацією розчином лимон-
нокислого натру (тризаміщений), глюкози та стрептоміцину. 
Проаналізовано поліморфізм восьми (A, B, C, F-V, L, M, S, Z) 
генетичних систем за 45 еритроцитарними факторами (крім тва-
рин лінії Аннас Адема, до складу якої входило лише три корови). 
Було розраховано такі показники генетичної різноманітності: 
частку поліморфних локусів (P), середню генетичну різноманіт-
ність (h) і середню ефективну кількість алелів (Ае). Крім оцінок 
фактичної різноманітності, також встановлено показники потен-
ційної різноманітності (очікуваної, якщо n → ∞); використано 
метод А. Чао [206] та асимптотичний метод регресії [104, 274].

З метою оцінки ступеня генетичної диференціації між гру-
пами по відношенню до частот різних еритроцитарних антиге-
нів був використаний метод аналізу молекулярної мінливості 
(AMOVA). Для оцінки рівня значущості як для парних вели-
чин Фst між окремими групами тварин, так і для інтегрального 
показника був застосаваний resampling-метод перестановок 
(999 пермутацій) [278]. Для відшуку еритроцитарних антигенів, 
по відношенню частоти яких наявні вірогідні відмінності між 
групами, використаний критерій Хі-квадрат, що розрахований за 
методикою максимальної подібності правді (χML

2 ). Більше того, 
для визначення ступеня подібності/відмінності між окремими 
групами тварин було використано методи багатовимірного шка-
лювання (MDS) на підставі матриці евклідової відстані між гру-
пами, а також метод головних координат (РСоА) через матрицю 
парних оцінок генетичної диференціації (Фst). Із використанням 
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UPGMA-алгоритму було побудовано дендрограму генетич-
ної подібності між групами тварин на підставі частот еритро-
цитарних антигенів. Стійкість топології цієї дендрограми було 
оцінено для кожної гілки за допомогою bootstrap-процедури 
(використано по 1000 повторень). Усі розрахунки було вико-
нано з  використанням програми GenAIEX v. 6.0 [314],  
STATISTICA v. 5.5 [347] та PAST v. 1.82b [250].

Отже, із 45 еритроцитарних антигенів, використаних нами 
для аналізу, чотири були мономорфними для всіх піддослідних 
тварин. Це антигени Z', B', B'' та R1. Рівень генетичної різнома-
нітності значно коливався серед тварин різних ліній. Кількість 
локусів, для яких встановлено внутрішньопопуляційний полі-
морфізм, змінювалася серед досліджених ліній корів УЧРМ 
породи значною мірою – від 32 антигенів (71,1 %) в представ-
ників лінії Елевейшна до 40 антигенів (88,9 %) в  особин лінії 
Валіанта (табл. 6.1). Практично узгоджено з часткою поліморф-
них локусів коливалася генетична різноманітність  – від 0,250 
(лінія Елевейшна) до 0,284 (лінія Валіанта). Ефективна кількість 
алелів між тим була найбільшою серед корів, що належали лінії 
Хановера РЕД (1,844), коли найменша (1,689) – серед тварин лінії 
Старбака (табл.  6.1). Унікальні алелі було зареєстровано лише 
серед худоби ліній Валіанта (для еритроцитарних антигенів К 
та О2) та Старбака (H'') з дуже малою частотою (0,022…0,044).

Як фактична різноманітність, так і потенційна для корів різних 
ліній знаходилась у досить близькій відповідності (табл. 6.1). Це 
свідчить про те, що обсяг вибірок (19–31 тварина) був достат-
нім для оцінювання їх генетичної різноманітності. На рисунку 
6.1 наведено криві «розрідження» (rarefaction curves), що відо-
бражають залежність кількості виявлених у групі еритроцитар-
них антигенів від обсягу вибірки. Загалом можна зазначити, 
що для тварин лінії Валіанта та Ханновера РЕД інтенсивність 
зростання різноманітності більш суттєва, ніж у  худоби лінії 
Старбака. Більш того, для корів лінії Елевейшна рівень макси-
мально можливої різноманітності встановлюється вже за обсягу 
вибірки 10–12 голів, що додатково свідчить про дуже низький 
рівень генетичної різноманітності тварин цієї лінії.



100
Генетичний аналіз  

господарськи цінних ознак Bos Taurus

Із 41 еритроцитарного антигена, що виявляють мінливість 
у досліджених тварин, для 12 було встановлено достовірні від-
мінності по відношенню їх частот серед тварин різних ліній 
(табл. 6.2). Це – антигени A1, A2, G2, I1, G', O', Q', G'', R2, W, C'  
та L. Частоти решти 29 антигенів достовірно не відрізнялися 
серед корів обстежених груп худоби.

Таблиця 6.1
Показники генетичного різноманіття ліній  
української чорно-рябої молочної породи  

за еритроцитарними антигенами

Показник

Лінія

Валіанта
(n = 28)

Елевейшна
(n = 19)

Аннас 
Адема
(n = 3)

Ханновера  
РЕД

(n = 19)

Старбака
(n = 31)

Частка поліморфних 
локусів (P), % 88,9 71,1 – 84,4 77,8

Генетичне різноманіття 
(h)

0,284±
0,026

0,250±
0,029 – 0,267±

0,026
0,271±
0,028

Ефективна кількість 
алелів (Ae)

1,778±
0,047

1,711±
0,069 – 1,844±

0,055
1,689±
0,063

Частота унікальних 
алелів 0,044 – – – 0,022

Фактична кількість 
зареєстрованих 
антигенів

40 32 – 38 35

Очікувана кількість 
зареєстрованих 
антигенів, якщо n → ∞:
–  модель А. Чао
–  модель регресії

41,78±0,83
43,36±0,16

32,01±0,20
35,57±0,13

–
–

39,29±0,71
43,45±0,22

38,50±4,00
37,60±0,10

Загалом, результати AMOVA (табл. 6.3) свідчать про те, що 
рівень генетичної диференціації між тваринами піддослідних 
ліній є значущим (Фst = 0,047; Р = 0,001).

Попарні оцінки генетичної диференціації між коровами дослі-
джених ліній УЧРМ змінювалися від 0,003 (між представни-
ками ліній Валіанта та Ханновера РЕД) до 0,092 (Елевейшна та 
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Старбака відповідно). Проте достовірні відмінності (з поправкою 
Бонферроні на множинні порівняння) було встановлено лише для 
однієї пари – худоби з ліній Елевейшна та Старбака. Між твари-
нами інших ліній суттєвих генетичних відмінностей не виявлено.

 
 

 

Рисунок 6.1. Криві залежності кількості зареєстрованих 
антигенів від обсягу вибірки (rarefaction curves)  

для корів різних груп

Таблиця 6.2
Еритроцитарні антигени, за частотою яких відмічені вірогідні 

відмінності між коровами різних ліній УЧРМ породи
Антиген Критерій Хі-квадрат (χML

2 ) Рівень значущості (Р)
A1 15,13 0,0045
A2 14,97 0,0048
G2 11,86 0,0185
I1 23,15 0,0001
G’ 12,62 0,0132
O’ 20,23 0,0005
Q’ 11,28 0,0236
G” 14,17 0,0068
R2 16,13 0,0029
W 10,67 0,0305
C’ 14,67 0,0055
L 10,37 0,0346
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Таблиця 6.3
Результати аналізу молекулярної мінливості (AMOVA) 

еритроцитарних антигенів корів різних ліній УЧРМ породи
Джерело мінливості SS df MS ФPT Р

Між групами 48,713 4 12,178 0,047 0,001
Внутрішньогрупова 600,747 95 6,324
Загальна 649,460 99 18,502

На рисунку 6.2 наведено дендрограму генетичної подібності 
між коровами різних ліній на підставі частот окремих еритро-
цитарних антигенів. Як встановлено, найбільш та максимально 
віддаленими виявилися тварини лінії Аннас Адема, у той час як 
решта ліній утворюють єдиний пул. Низькі оцінювання boot-
strap-вірогідностей (від 37 до 49 %) свідчать про те, що тополо-
гія гілок, які утворені вивченими групами тварин УЧРМ породи, 
не є стійкою.

 

Рисунок 6.2. Дендрограма подібності корів різних груп 
за частотами еритроцитарних антигенів (наведено 

bootstrap-ймовірності формування окремих гілок для  
1000 повторів; лінії: 1 – Валіанта; 2 – Елевейшна;  

3 – Аннас Адема; 4 – Ханновеер РЕД; 5 – Старбака)
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Тому для більшої деталізації характеру генетичної диферен-
ціації між окремими структурними елементами породи нами був 
використаний метод ординації центроїдів у просторі решти двох 
осей багатовимірного шкалювання та перших двох осей голов-
них координат (рис. 6.3).

 
 А

 
Б

Рисунок 6.3. Розподіл центроїдів груп корів у просторі перших 
двох осей багатовимірного шкалювання (А) та головних 

координат (Б) на підставі частот еритроцитарних антигенів 
(лінії: 1 – Валіанта; 2 – Елевейшна; 3 – Аннас Адема;  

4 – Ханновеер РЕД; 5 – Старбака)
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Фактично в  обох випадках одержано результати, які узгоджу-
ються. З п’яти ліній худоби, що аналізувалася, найбільш близькими 
за імуногенетичною мінливістю виявилися тварини ліній Валіанта 
та Ханновера РЕД, проте пердставниці Елевейшна, Аннас Адема 
та Старбака виявляються віддаленими між собою, як і  від ровес-
ниць ліній Валіанта і Ханновера РЕД. При цьому вісь 1 та головна 
координата 2, вісь 2 та головна координата 1 опинилися ортогональ-
ними між собою. Найбільший внесок у формування цієї ординації 
центроїдів окремих генеалогічних ліній вносять частоти антигенів:  
до вісі 1 – I’, K’, C2, X2 (із позитивним знаком) і L (з від’ємним знаком); 
до вісі 2 – Y2 (із позитивним знаком) і A2, U’ (з від’ємним знаком).

З метою більш детального аналізу формування генетичної 
структури окремих ліній УЧРМ породи нами було використано 
гаплотипи на підставі п’яти еритроцитарних антигенів, для яких 
встановлено найбільші відмінності по відношенню до частоти їх 
зустрічальності. Загалом для цих антигенів відмічено наявність 
13 гаплотипів (табл. 6.4).

Таблиця 6.4
Частоти окремих гаплотипів за еритроцитарними 
антигенами серед корів різних ліній УЧРМ породи

Га
пл

от
ип Еритроцитарний 

антиген Лінія

A1 A2 I1 O’ R2
Валі- 
анта

Еле- 
вейшна

Аннас 
Адема

Ханно- 
вера РЕД

Стар- 
бака

1 0 0 0 0 0 5 1 0 5 12
2 0 0 0 0 1 1 0 1 2 0
3 0 0 0 1 0 6 2 1 1 0
4 0 0 0 1 1 0 1 1 1 0
5 0 0 1 0 0 1 0 0 0 7
6 0 0 1 0 1 0 0 0 0 1
7 0 0 1 1 0 0 0 0 0 1
8 1 0 0 0 0 1 0 0 0 0
9 1 1 0 0 0 5 4 0 3 6
10 1 1 0 0 1 4 5 0 3 1
11 1 1 0 1 0 2 4 0 0 0
12 1 1 0 1 1 3 2 0 3 0
13 1 1 1 0 0 0 0 0 1 3
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Три з  них встановлено як унікальні: два (гаплотипи ---I1-- та 
--I1O’-) наявні лише серед корів лінії Старбака, а  один (А1----)  – 
серед худоби лінії Валіанта. Віднайдено гаплотипи унікальні і для 
двох ліній. Наприклад, лише серед тварин ліній Ханновера РЕД 
та Старбака засвідчується гаплотип A1A2I1--, а  серед худоби ліній 
Валіанта та Елевейшна  – гаплотип A1A2-O’-. З  іншого боку, серед 
тварин ліній Валіанта та Старбака не виявлено гаплотип ---O’R2, 
який зафіксовано для корів решти досліджених ліній. Використавши 
частоти одержаних гаплотипів нами було побудовано ще одну ден-
дрограму подібності (рис. 6.4). І хоча її топологія дуже близька до 
тієї, що була одержана на підставі частот окремих антигенів, але 
при цьому стійкість цієї дендрограми виявилася набагато більшою. 
Загалом із досить високою вірогідністю (85 %) формується кластер, 
що включає представників ліній Валіанта, Елевейшна та Ханновера 
РЕД. Відокремлено від них розташовано тварин-ровесниць із лінії 
Старбака (85 %) та окремо від худоби ліній Валіанта, Елевейшна, 
Хановера РЕД та Старбака – корови лінії Аннас Адема (100 %).

 

Рисунок 6.4. Дендрограма подібності корів різних груп 
за частотами 13 гаплотипів еритроцитарних антигенів 

(наведено bootstrap-ймовірності формування окремих гілок 
для 1000 повторів; лінії: 1 – Валіанта; 2 – Елевейшна;  

3 – Аннас Адема; 4 – Ханновер РЕД; 5 – Старбака)
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ГЛАВА 7. _________________________________________
ГЕНЕТИЧНІ ОСОБЛИВОСТІ ХУДОБИ 
УКРАЇНСЬКОЇ ЧЕРВОНОЇ МОЛОЧНОЇ 

ПОРОДИ ЗА ГРУПАМИ КРОВІ

У сучасних умовах інтенсифікації перехід тваринництва на 
промислову основу значною мірою визначається продуктив-
ними якостями тварин, вимоги до яких внаслідок впровадження 
індустріальних технологій швидко змінюються. Важливим фак-
тором забезпечення необхідного рівня молочної продуктивності 
є  виведення тварин з  високим генетичним потенціалом, які 
здатні до високої продуктивності при утриманні великими гру-
пами, доїнні на сучасних доїльних установках [139].

На всіх етапах породотворення невід’ємним елементом селек-
ційного процесу має бути молекулярно-генетичний аналіз, зокрема 
імуногенетичний контроль і моніторинг алелів та антигенних фак-
торів відповідно до генотипових і генеалогічних структур тварин 
і порід, що дозволяє ефективно обґрунтувувати критерії оцінки, від-
бору і підбору [74, 125, 155]. За думкою Б. Є. Подоби, Р.O. Стояновa 
[137] доцільно проводити аналіз на антигенному рівні, при порів-
няльній оцінці генофондів різних порід худоби, особливо таких, 
що є досить генетично віддаленими, оскільки подібний аналіз на 
алельному рівні в багатьох випадках ускладнюється через високу 
породоспецифічність алелофондів системи  ЕАВ. Порівняльну 
оцінку генофондів жирномолочного і голштинізованого внутріш-
ньопородних типів української червоної молочної породи (n = 255) 
проводили за даними імуногенетичного тестування в  стаді  
ПОК «Зоря» Херсонської області.

Антигени груп крові визначалися (В. Г. Назаренко) у лаборато-
рії імуногенетики Інституту тваринництва степових районів імені 
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М.  Ф. Іванова «Асканія-Нова» НААН гемолітичними тестами 
за загальноприйнятою методикою [118, 153] із використанням 
53 моноспецифічних реагентів дев’яти генетичних систем, пере-
вірених у міжнародних порівняльних випробуваннях.

Ступінь генетичної подібності популяції визначали за допо-
могою формули Майала і Ліндстрема [289]:

r
x y

x y
�

�

�
�
� �2 2

,                                (7.1)

де	х і у – частоти антигенів у прівнювальних популяціях; r – кое-
фіцієнт генетичної подібності. Показник коефіцієнта диверген-
ції (CD) обчислювали за формулою А. С. Серебровського [147]:
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де	CD  – коефіцієнт дивергенції; pi та  qi  – частоти i-го фактора 
в популяціях, що порівнюються; m – кількість факторів, за якими 
проводиться порівняння.

Для порівняння жирномолочного і  голштинізованого вну-
трішньопородних типів української червоної молочної породи на 
генетичному рівні вивчено їхню генетичну структуру за еритро-
цитарними антигенами. Виявлено майже всі фактори дев’яти гене-
тичних систем крові, але антигенна насиченість кожного з типів 
була різною. Так, у  тварин жирномолочного типу встановлено  
51 антиген, а в голштинізованого – 52 антигени, тим часом як час-
тота їх була неоднаковою і коливалась від 0,0049 до 1,0000. Уявлення 
про особливості генофонду за еритроцитарними антигенами двох 
внутрішньопородних типів худоби дають імуногенетичні профілі – 
графічні зображення антигенної структури на полігонах розподілу. 
Залежно від рівня взаємодії між спадковими генетичними систе-
мами і  біологічно-адаптивними можливостями відбувається зру-
шення частот антигенних факторів. Ці процеси проаналізовані за 
даними частот антигенів двох внутрішньопородних типів україн-
ської червоної молочної породи (табл. 7.1, рис. 7.1).
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Таблиця 7.1
Частота локусів еритроцитарних антигенів у корів 

української червоної молочної породи

Генетична 
система 

крові
Локус, 
алель

Внутрішньопородний тип Різниця частот  
та її 

вірогідність
жирномолоч-
ний (n = 52)

голштинізова- 
ний (n = 203)

p ± SEp p ± SEp d ± md
1 2 3 4 5

А А1 0,8462  ±  0,0500 0,6552 ± 0,0334 0,1910 ± 0,0601**
А2 0,8462 ± 0,0500 0,6552 ± 0,0334 0,1910 ± 0,0601**

В

А1’ 0,1731 ± 0,0525 0,3941 ± 0,0343 –0,2210 ± 0,0627**
А2’ 0,0385 ± 0,0267 0,1084 ± 0,0218 –0,0699 ± 0,0345*
В1 0,2500 ± 0,0600 0,0690 ± 0,0178 0,1810 ± 0,0626**
В2 0,6346 ± 0,0668 0,3941 ± 0,0343 0,2405 ± 0,0751**
G2 0,2308 ± 0,0584 0,1970 ± 0,0279 0,0337 ± 0,0648
D’ 0,0962 ± 0,0409 0,0936 ± 0,0204 0,0026 ± 0,0457
О1 0,1538 ± 0,0500 0,4926 ± 0,0351 –0,3388 ± 0,0611***
O2 0,2500 ± 0,0600 0,5862 ± 0,0346 –0,3362 ± 0,0693***
G3 0,2885 ± 0,0628 0,3153 ± 0,0326 –0,0268 ± 0,0708
K 0,1731 ± 0,0525 0,1133 ± 0,0222 0,0598 ± 0,0570
K’ 0,1538 ± 0,0500 0,1872 ± 0,0274 –0,0333 ± 0,0570
Q 0,0385 ± 0,0267 0,0296 ± 0,0119 0,0089 ± 0,0292
Q’ 0,1731 ± 0,0525 0,2463 ± 0,0302 –0,0732 ± 0,0606
J’ 2 0,1154 ± 0,0443 0,1429 ± 0,0246 –0,0275 ± 0,0507
E2’ 0,2692 ± 0,0615 0,2365 ± 0,0298 0,0328 ± 0,0684
Р2 0,0385 ± 0,0267 0,0246 ± 0,0109 0,0138 ± 0,0288
Р’ 0,5385 ± 0,0691 0,0788 ± 0,0189 0,4596 ± 0,0717***
G’ 0,2692 ± 0,0615 0,1626 ± 0,0259 0,1067 ± 0,0667
G’’ 0,3269 ± 0,0651 0,1576 ± 0,0256 0,1693 ± 0,0699*
У’ 0,0769 ± 0,0370 0,0788 ± 0,0189 –0,0019 ± 0,0415
У2 0,5000 ± 0,0693 0,4877 ± 0,0351 0,0123 ± 0,0777
I2’ 0,0385 ± 0,0267 0,0148 ± 0,0085 0,0237 ± 0,0280
O’ 0,3462 ± 0,0660 0,2956 ± 0,0320 0,0506 ± 0,0733
І1 0,0769 ± 0,0370 0,0640 ± 0,0172 0,0129 ± 0,0408
І2 0,1538 ± 0,0500 0,1084 ± 0,0218 0,0455 ± 0,0546

В
І’ 0,0000 ± 0,0000 0,0296 ± 0,0119 –0,0296 ± 0,0119*
Т1 0,0577 ± 0,0323 0,0887 ± 0,0200 –0,0310 ± 0,0380
Т2 0,0577 ± 0,0323 0,0887 ± 0,0200 –0,0310 ± 0,0380
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1 2 3 4 5

С

C1 0,4231 ± 0,0685 0,1970 ± 0,0279 0,2260 ± 0,0740**
C2 0,6538 ± 0,0660 0,3350 ± 0,0331 0,3189 ± 0,0738***
R1 0,0000 ± 0,0000 0,0049 ± 0,0049 –0,0049 ± 0,0049
R2 0,5192 ± 0,0693 0,2956 ± 0,0320 0,2237 ± 0,0763
W 0,3462 ± 0,0660 0,2217 ± 0,0292 0,1245 ± 0,0721
X1 0,2308 ± 0,0584 0,1675 ± 0,0262 0,0633 ± 0,0640
X2 0,3654 ± 0,0668 0,7241 ± 0,0314 –0,3588 ± 0,0738***
C’ 0,5000 ± 0,0693 0,2709 ± 0,0312 0,2291 ± 0,0760**
E 0,4808 ± 0,0693 0,4384 ± 0,0348 0,0423 ± 0,0775
L’ 0,1731 ± 0,0525 0,1626 ± 0,0259 0,0105 ± 0,0585

F F 1,0000 ± 0,0000 1,0000 ± 0,0000 0,0000 ± 0,0000
V 0,0962 ± 0,0409 0,1675 ± 0,0262 –0,0713 ± 0,0486

J J 0,1923 ± 0,0547 0,4335 ± 0,0348 –0,2412 ± 0,0648***
L L 0,4423 ± 0,0689 0,3153 ± 0,0326 0,1270 ± 0,0762
M M 0,0385 ± 0,0267 0,0246 ± 0,0109 0,0138 ± 0,0288

S

S1 0,0577 ± 0,0323 0,1675 ± 0,0262 –0,1098 ± 0,0416**
U 0,0769 ± 0,0370 0,0936 ± 0,0204 –0,0167 ± 0,0422
U' 0,2115 ± 0,0566 0,1921 ± 0,0277 0,0194 ± 0,0630
U'' 0,0385 ± 0,0267 0,0394 ± 0,0137 –0,0009 ± 0,0300
H' 0,8269 ± 0,0525 0,8473 ± 0,0252 –0,0204 ± 0,0582
H'' 0,0769 ± 0,0370 0,0739 ± 0,0184 0,0030 ± 0,0413

Z Z 0,3462 ± 0,0660 0,4335 ± 0,0348 –0,0873 ± 0,0746

Закінчення таблиці 7.1
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Рисунок 7.1. Імуногенетичні профілі внутрішньопородних 
типів української червоної молочної породи
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Встановлено, що внутрішньопородні типи достовірно відріз-
няються за частотами окремих антигенів. Так, за факторами А1', 
А2', О1, О2, І', Х2, S1, J перевага відзначається у тварин голшти-
нізованого типу, а за факторами А1, А2, В1, В2, Р', G'', С1, С2, R2, 
С', навпаки, суттєву перевагу мають тварини жирномолочного 
типу. Разом із тим антиген F системи F груп крові наявний в усіх 
тварин обох типів.

Інформацію щодо генетичної структури за поліморфними 
ознаками (антигенними факторами груп крові) використовували 
для оцінки ступеня генетичної спорідненості чи диференціації 
досліджуваних груп тварин шляхом обчислення коефіцієнтів 
генетичної схожості та дивергенції.

Ступінь генетичної схожості, визначений за формулою 
Майала і  Ліндстрема, становив 0,9087  (90,87 %), що свідчить 
про досить високу генетичну схожість внутрішньопородних 
типів. Це пояснюється спільністю походження, тобто вихідною 
материнською – червоною степовою породою.

Показник дивергенції, на думку Б. Є. Подоби та Р. О. Стоянова 
[137], найбільш адекватно відображає генетичну диференціацію 
за частотами антигенів. Він ураховує фактори, що трапляються 
тільки в одній із попарно порівняних популяцій, а також дозво-
ляє відзначити відносну «цінність» окремих факторів, тому що 
різниця за більш рідкісною ознакою свідчить про істотну дивер-
генцію порівнюваних груп.

Встановлений показник дивергенції, розрахований між двома 
типами, становив 0,3285, що вказує на деяку розбіжність за гене-
тичною структурою двох груп, чим можна пояснити вірогідну 
різницю за концентрацією 18 антигенів. Ця розбіжність, на нашу 
думку, зумовлена впливом голштинської породи.

На підставі аналізу одержаних матеріалів визначено специ-
фічність генофонду жирномолочного і  голштинізованого вну-
трішньопородних типів української червоної молочної породи 
в  племзаводі ПОК «Зоря» згідно з  державними вимогами при 
атестації племзаводів, що дає можливість свідомо керувати їх 
подальшим розвитком.
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Генетична дивергенція внутрішньопородних типів україн-
ської червоної молочної породи в межах 9,13 % свідчить про сут-
тєву спадкову «частку» материнської червоної степової худоби 
в генофондах новоствореної породи, її типів, а тому в них варто 
очікувати високу гомологію мінливості основних ознак селекції.

Визначені генотипові особливості свідчать про ефективність 
імуногенетичного контролю селекційних процесів.
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МОЛЕКУЛЯРНІ БІОХІМІЧНІ МАРКЕРИ 

В ГЕНЕТИЧНІЙ ДИФЕРЕНЦІАЦІЇ ПОРІД 
ВЕЛИКОЇ РОГАТОЇ ХУДОБИ

Однією з  важливих проблем у  селекції сільськогосподар-
ських тварин є необхідність формування стад за бажаним рівнем 
продуктивності, адаптацією до конкретних регіонів розведення, 
промислових технологій, стійкістю до різних захворювань.

Інтенсифікація галузі молочного скотарства потребує не 
лише розроблення й  удосконалення прийомів вирощування, 
утримання та годівлі худоби, а й покращення існуючих і виве-
дення нових порід з  високим потенціалом продуктивності. 
Різке скорочення поголів’я чистопородної червоної степової 
худоби негативно вплинуло на зростання продуктивності тва-
рин у господарствах Півдня України. Ефективним засобом для її 
підвищення виявилося використання червоної степової худоби 
кращої молочної породи світу – голштинської, а в подальшому – 
виведення нової української червоної молочної породи, нині вже 
існуючої. За даними досліджень [10, 30–32, 66, 121–122, 142], 
голштинські плідники сприяють підвищенню молочної продук-
тивності, відгодівельних та забійних якостей тварин, у т.ч. чер-
воної степової породи. Необхідно зазначити, що при виведенні 
УЧМ породи важливим напрямком селекційної роботи є необ-
хідність збереження високої жирномолочності, типової для 
окремих структурних одиниць червоної степової породи, разом 
зі збільшенням загального надою, характерного для голштинів.

Класичні методи селекції займають великий проміжок часу 
і потребують значних матеріальних витрат і здебільшого ґрун-
туються на відборі тварин за фенотиповими ознаками – фенами. 
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Методи відбору за ними є  трудомiсткими, тому необхідний 
пошук нових допоміжних підходів, одним з яких є використання 
методів біохімічної генетики.

Останніми роками особливої актуальності набувають дослі-
дження генетичних структур порід і внутрішньопородних типів 
з використанням методів сучасної молекулярної генетики та різ-
них типів молекулярно-генетичних маркерів [22, 48, 61, 67, 138, 
160]. У зв’язку з цим імовірно, що в реальній селекції, крім марку-
вання окремих ознак, можливий пошук конкретних генетичних 
систем, що визначають становлення інтегрованого «бажаного 
генотипу”. Вивчення за допомогою молекулярно-генетичних 
маркерів селекційного матеріалу свідчить про те, що в процесі 
штучного цілеспрямованого відбору формуються нові генотипи, 
їхня специфіка детермінується стійкими генними асоціаціями, 
що передаються нащадкам. Ефективними генетичними марке-
рами таких асоціацій генів є молекулярні маркери, у тому числі 
й  біохімічні. Використання останніх дозволяє контролювати 
напрямок і скорочувати час селекційного процесу.

З метою вивчення породоспецифічних характеристик гене-
тичних структур досліджених порід виконано порівняльний 
аналіз за частотою зустрічальності різних алельних варіантів 
та розподілу генотипів за окремими біохімічними системами. 
Так, у  чотирьох порід великої рогатої худоби за генетико-біо-
хімічними маркерами виявили такий поліморфізм: трансферин 
(Tf – алельні варіанти А, D1, D2, E); церулоплазмін (Cp – алельні 
варіанти А, В); амілаза-І (Аm-І – алельні варіанти В, С). Розподіл 
алельних частот наведено в табл. 8.1.

Експериментальний матеріал для роботи з аналізу генетичної 
структури, міжпородної диференціації було отримано від повно-
вікових корів чотирьох порід великої рогатої худоби – українська 
червона молочна (голштинізований і жирномолочний заводські 
типи), голштинська, українська чорно-ряба молочна та симен-
тальська. Кров для досліджень брали з яремної вени з подаль-
шою консервацією гепарином (гепарин з розрахунку 25 МО на 
1 мл крові). Електрофоретичні дослідження здійснювали мето-
дами горизонтального крохмального (14 %) та вертикального 
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поліакриламідного (12 %) електрофорезів з  подальшим гісто-
хімічним фарбуванням за загальноприйнятими методиками 
з власними модифікаціями [816, 859]. Проаналізовано полімор-
фізм трьох генетико-біохімічних систем, а  саме: транспортні 
білки  – трансферин (Tf) і  церулоплазмін  – Cp (КФ 1.10.3.2) 
та фермент метаболізму екзогенних субстратів  – амілаза-I  –  
Аm-I (КФ 3.2.1.1).

Таблиця 8.1
Розподіл алельних частот за поліморфними локусами 

в худоби різних порід і типів

Локус

Порода і типи молочної худоби й комбінованого 
напрямку продуктивності

УЧМ Г С УЧРМУЧМжт УЧМгт
Tf (n) 29 39 26 22 20

A 0,483 0,397 0,538 0,295 0,525
D1 0,190 0,269 0,288 0,250 0,325
D2 0,327 0,334 0,174 0,455 0,125
E 0,000 0,000 0,000 0,000 0,025

Am-І (n) 29 39 39 27 30
B 0,707 0,692 0,359 0,815 0,517
C 0,293 0,308 0,641 0,185 0,483

Cp (n) 29 39 39 27 30
A 0,638 0,551 0,385 0,630 0,700
B 0,362 0,449 0,615 0,370 0,300

За локусом трансферину значно частішим є алельний варіант 
Tf А, порівняно з  іншими алелями, крім тварин симентальської 
породи, в яких цей алель має найменшу частоту зустрічально-
сті  – 0,295. В  останніх з  найбільшою частотою засвідчується 
алельний варіант Tf D2. Тварини УЧРМ породи відрізняються від 
представників інших порід наявністю рідкого алельного варіан-
таTf Е, який зустрічається з низькою частотою – 0,025.

За локусом амілази у тварин симентальської породи суттєво 
переважає алельний варіант з більшою рухливістю Am-I В, порів-
няно з тваринами інших порід. У тварин голштинської породи, 
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навпаки, з  високою частотою (0,641) зустрічається алельний 
варіант з  низькою рухливістю Am-IС, що тісно асоційований 
з підвищеною молочною продуктивністю і становить 0,641 (див. 
табл.  8.1). За локусом церулоплазміну у  тварин голштинської 
породи порівняно частішим є алельний варіант В, в той час як 
в інших порід переважає алельний варіант А і lim його частоти 
від 0,551 до 0,700.

Розрахунок гетерозиготності показав, що у тварин усіх дослі-
джених порід рівень середньої гетерозиготності на локус коли-
вається майже в однакових межах – від 0,479 до 0,528 (табл. 8.2).

Таблиця 8.2
Рівень середньої гетерозиготності молочної худоби (Не) 

на локус за трьома поліморфними генетико-біохімічними 
системами

Порода, заводський тип n Не S.E.

Жирномолочний тип української червоної  
молочної породи 29 0,517 0,040

Голштинізований тип української червоної  
молочної породи 39 0,479 0,037

Голштинська порода 39 0,521 0,031
Симентальська порода 27 0,525 0,193
Українська чорно-ряба порода 30 0,528 0,121

Найменші значення генетичних відстаней виявилися між 
жирномолочним та голштинізованим типами української чер-
воної молочної породи і становили 0,005. Дещо більшими, але 
також незначними були генетичні відстані між тваринами порід 
УЧРМ та УЧМ (0,024 і  0,028 відповідно). Найбільш віддале-
ними за значеннями генетичних відстаней виявилися тварини 
голштинської та симентальської порід (0,113).

На основі індексу ідентичності Nei М. [300] побудовано 
дендрограму, яка дозволяє оцінити взаємовідносини представ-
ників різних порід (рис.  8.1). Кластерний аналіз показав, що 
за  генетико-біохімічними системами найбільш близькими між 
собою виявились заводські типи української червоної молочної 
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породи, потім близько до них розташовані тварини української 
чорно-рябої молочної та голштинської порід, а  симентальська 
порода найбільш віддалена від усіх наведених вище порід. Це 
пояснюється різним походженням, а  також різним напрямком 
продуктивності цих тварин.

Отже, в  оцінених порід великої рогатої худоби виявлено 
поліморфізм локусів за всіма дослідженими біохімічними сис-
темами. Тварини порід молочного напрямку продуктивності 
чітко відрізнялися від представників комбінованого напрямку 
продуктивності  – симентальської худоби перевагою алельного 
варіанта А за локусом Tf, а також вищою частотою зустрічаль-
ності алельного варіанта С за локусом Am-I. Для тварин симен-
тальскої породи за локусом Am-І породоспецифічним є перевага 
алельного варіанта Am-IВ. Особливості розподілу алельних час-
тот за виявленими поліморфними локусами свідчать про наяв-
ність породоспецифічних характеристик генетичних структур 
порід.

   .40            .33             .27               .20              .13              .07              .00 
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Рисунок 8.1. Дендрограма генетичних взаємовідносин  
між молочною худобою різних порід і заводських типів

Варто зазначити, що за розподілом алельних варіантів за локу-
сами Tf і Am-I, українська чорно-ряба молочна порода виявилася 
більш схожою на голштинську породу, ніж обидва заводські 
типи української червоної молочної породи. Останнім за даними 
аналізу генетичної структури на підставі вказаних вище локусів 
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належить проміжне положення між симентальскою породою та 
голштинами (див. табл. 8.2).

Отже, сумарний розподіл алелів та генотипів за трьома 
поліморфними системами: трансферину, амілази-I і  церулоп-
лазміну – відповідає генезису розглянутих порід, про що свід-
чить кластерний аналіз, виконаний на основі такого розподілу. 
У той самий час генетична диференціація між породами за локу-
сами трансферину і  амілази-I відповідають відмінностям між 
породами за їх належністю до різних напрямків продуктивності. 
Отримані дані свідчать про те, що генотипування тварин за роз-
глянутими молекулярно-генетичними маркерами може сприяти 
прискоренню селекційної роботи щодо підвищення рівня їх про-
дуктивності в бажаному напрямку.
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ПОЛІМОРФІЗМ ГЕНЕТИКО-БІОХІМІЧНИХ 
СИСТЕМ СУЧАСНИХ УКРАЇНСЬКИХ ПОРІД 
ВЕЛИКОЇ РОГАТОЇ ХУДОБИ МОЛОЧНОГО 

НАПРЯМКУ ПРОДУКТИВНОСТІ

Можливість застосування контролю процесу передачі генів 
батьківських пар у кількох поколінь та визначення фактичного 
індексу генетичної подібності шляхом використання полі-
морфних генетико-біохімічних систем і  нуклеотидних повто-
рів ДНК для маркування генотипів забезпечує перспективність 
прогнозування ефективності відбору й підбору у тваринництві 
[202, 248, 295].

Для кожної породи, популяції тварин характерний особли-
вий, тільки їй властивий спектр частот зустрічальності полі-
морфних систем, тому генетична характеристика порід, про-
ведена в період їх відносно стабільного стану, може слугувати 
своєрідним імуногенетичним паспортом і  можливою точкою 
відліку в  подальших моніторингових дослідженнях якісних та 
кількісних змін параметрів генофондів, що відбуваються внаслі-
док дії факторів зовнішнього середовища та специфіки селек-
ційної роботи [131, 146].

До біохімічних систем організму, що мають практичне зна-
чення в селекції, належать білки сироватки крові. Вони беруть 
участь у  регуляції осмотичного й  онкотичного тиску, кис-
лотно-лужної рівноваги, відіграють важливу роль у  процесах 
обміну речовин. Виконуючи транспортну функцію, сироваткові 
білки мають велике значення і  в  процесах синтезу компонен-
тів молока. Так, сироваткові альбуміни є попередниками білків 



119
Глава 9. Поліморфізм генетико-біохімічних систем сучасних українських порід 
великої рогатої худоби молочного напрямку продуктивності

молока, бета-глобуліни – жиру, гама-глобуліни є носіями антитіл 
і відображають захисні властивості організму. Встановлено їхню 
залежність від годівлі, породи, продуктивності, генотипу [141].

Найбільш перспективним напрямком удосконалення порід 
великої рогатої худоби молочного напрямку продуктивності 
шляхом селекційних маніпуляцій є  використання молеку-
лярно-генетичних маркерів. Породи великої рогатої худоби 
вітчизняної селекції характеризуються різноманітністю гене-
тичної структури, а  саме: різними цінними алельними варіан-
тами, що мають також зв’язок з ознаками їх продуктивності [15, 
14, 198, 337]. Молочна продуктивність є однією з основних груп 
господарськи корисних ознак молочної худоби, формування якої 
зумовлено величезною кількістю генетичних локусів. Аналіз 
кореляційних зв’язків засвідчує можливість їх використання для 
подальшого вдосконалення селекційного процесу та отримання 
високопродуктивних тварин. Відбір корів за генотипами алелів, 
які асоційовані з кількісними та якісними показниками молоч-
ної продуктивності, буде ефективним для подальшого розвитку 
стада [59, 190, 228–230].

Висока продуктивність молочних корів обумовлена й нероз-
ривно пов’язана з інтенсивним перебігом процесів обміну речо-
вин в органах і системах та функціональною діяльністю органів. 
Оптимальний перебіг цих процесів дозволяє детально отриму-
вати максимум генетично зумовленої біологічно повноцінної 
молочної продукції [1, 143]. Порівняльний аналіз поліморфізму 
різних ферментів дозволяє дійти важливого висновку про те, 
що видоутворення може бути тісно пов’язане з реорганізацією 
генетико-біохімічних систем контролю внутрішньоклітинного 
енергетичного метаболізму. Тим часом породоутворення асоці-
юється з перетворенням генетико-біохімічних систем локальної 
біохімічної адаптації, контролюючи зв’язки між внутрішнім 
і зовнішнім середовищем організму [46].

З підвищенням рівня показників продуктивності дедалі склад-
ніше досягти селекційних зрушень [57, 209]. Пояснити це явище 
можна тим, що інтенсивна селекція, спрямована на підвищення 
продуктивності, призводить до нагромадження генетичного 
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вантажу та зниження генетичного різноманіття. Зниження показ-
ника генетичної мінливості може призвести до зниження рівня 
адаптивних якостей тварин і спричинювати неефективну роботу 
в селекції. Підходи до вдосконалення порід засновані на вико-
ристанні маркер-допоміжної селекції, контролю походження 
й  інтрогресії (міжвидове перенесення генів) із застосуванням 
оцінки геному тварин і генетичної різноманітності популяцій за 
допомогою маркерних технологій [54].

Такі генотипові маркери, як ізоферменти, є  важливими при 
аналізі перенесення генетичного матеріалу. Вони ефективно 
застосовуються при проведенні маніпуляцій з генетичним мате-
ріалом, які потребують контролю ефективності інтродукції гене-
тичного матеріалу [2, 158].

Білкові маркери забезпечують можливість ідентифікації гено-
типів за багатьма генами та вивчення динамічних змін частот 
алелів у процесі селекції й дозволяють контролювати племінну 
справу. Спроби прискорити селекційний процес включенням 
у роботу простих біохімічних ознак тварин, як і простих гене-
тичних систем, що пов’язані зі складними ознаками продуктив-
ності шляхом використання генетичних маркерів у генетиці та 
селекції, теоретично обґрунтувані О. Серебровським у публіка-
ції «Генетичний аналіз» [147].

Генетика ізоферментів дає можливість виконувати пошук 
закономірностей функціонування генів в онтогенезі, вивчає роль 
цих пептидів при проходженні морфогенетичних процесів, клі-
тинній диференціації, при цьому виявляються генетичні меха-
нізми регуляції експресії спектру ізоферментів і рівень їх вико-
ристання, аналізується роль у  регуляції процесів метаболізму 
[94]. Цікавими і  перспективними напрямками застосування 
даних про мінливість ізоферментів є: оцінка внутрішньо- і між-
видової генетичної мінливості [86], оцінка кількості генетичних 
змін при видоутворенні, дослідження генетичних основ мікро-
еволюційних процесів, виявлення зв’язків філогенезу між різ-
ними таксономічними групами, виявлення розмаху та механіз-
мів підтримки генетичної мінливості. Численні дослідження 
поліморфізму білків, ферментів і систем крові [50] підтвердили 
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існування внутрішньовидової різноманітності за низкою локусів 
структурних генів. Білковий поліморфізм – оптимальний показ-
ник для вивчення та контролю генетичної диференціації груп 
тварин у зв’язку з їх відтворенням у різних еколого-географіч-
них умовах. Високий рівень поліморфності локусів характерний 
для нативних популяцій, що пристосовані до існування в при-
родних умовах.

Біохімічні маркери є  сполучною ланкою між генетичними 
і  фенотиповими рівнями мінливості [47]. Дослідження з  їх 
використанням здійснюються при вивченні: зчеплення та хро-
мосомної локалізації генів, тканинної і  внутрішньоклітинної 
специфічності їх експресії, ролі взаємодії алельних і неалельних 
генів, онтогенезу, впливу на генетичну структуру популяції різ-
них форм відбору [161]. Ізоферменти є корисними генетичними 
маркерами, оскільки при їх використанні можна отримати гене-
тичну інформацію про стан генофондів природних та штучних 
популяцій. При дослідженні генетико-біохімічного полімор-
фізму в  досліджуваних популяціях при тотожних методичних 
умовах наявні мономорфні локуси [309]. Використання мор-
фологічних моногенно успадкованих ознак не забезпечує вирі-
шення практичних проблем генетики, розведення та селекції. 
Тому при вирішенні різноманітних, залежно від мети, завдань 
у різних галузях тваринництва на перший план виходить відбір 
ознак, що підконтрольні як окремим генам, так і їх комплексам, 
які відносно легко ідентифікуються за допомогою даних молеку-
лярно-генетичного аналізу.

Відповідно, метою нашого дослідження стало виявлення 
наявності особливостей генетичної структури порід та встанов-
лення розмаху внутрішньопородної мінливості мікропопуля-
цій корів трьох сучасних порід вітчизняної селекції молочного 
напрямку продуктивності шляхом аналізу генотипів і алелів за 
електрофоретичним розділом окремих варіантів генетико-біохі-
мічних систем.

Досліджували репрезентативні вибірки з  порід вели-
кої рогатої худоби молочного напрямку продуктивності  – 
українська червона молочна (УЧМ, n = 35  гол.), українська 
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чорно-ряба молочна (УЧорРМ, n = 31  гол.), українська чер-
воно-ряба молочна (УЧерРМ, n = 25  гол.) племінного стада  
ПСП «Колос-2011» Очаківського району Миколаївської області.

Кров для досліджень брали з яремної вени з подальшим вису-
шуванням у лабораторних умовах. Досліди здійснювали на ери-
троцитах і плазмі крові. Оцінку генетичної структури проводили 
за генетично детермінованим поліморфізмом груп генетико-біохі-
мічних систем. Білковий поліморфізм та поліморфізм ферментів 
виявляли за допомогою використання методу електрофоретич-
ного розділення білків у 13 % крохмальному гелі у горизонталь-
них камерах з подальшим гістохімічним фарбуванням (Harris, H., 
& Hopkinson, D. A. (1976)) [252]. До групи досліджуваних гене-
тико-біохімічних систем входили транспортні білки: гемоглобін 
(HB), церулоплазмін (CP), трансферин (Tf), посттрансферин (pTf), 
амілаза (Am-1) та рецептор до вітаміну D (кальцитріолу) (GС).

Під час аналізу генетичної структури груп тварин за гене-
тико-біохімічними системами використовували такі показники: 
частота алелів та генотипів, рівень фактичної (Но) та очікуваної 
гетерозиготності (Не), індекс поліморфізму (РІС). Оцінку відпо-
відності частот генотипів рівновазі Кастла – Гарді – Вайнберга 
проводили за критерієм Пірсона (χ2). Для оцінки генетичної 
диференціації дослідних популяцій використовували індивіду-
альний індекс фіксації Райта (FIS).

Генетико-популяційний та біометричний аналізи результа-
тів, отриманих в  процесі проведення дослідження, здійснили 
за допомогою методів математичної статистики (χ2, критерій 
Стьюдента, Фішера).

Статистичний обробіток даних проведено в  стандартному 
пакеті «Microsoft Excel 2013» з використанням власних програм 
та інтегрованої надбудови GenAlEx 6.5 (http://biology- assets.
anu.edu.au/GenAlEx/Download.html) для розрахунків статистики 
Райта. Аналіз за іншими показниками виконано в стандартному 
пакеті IBM SPSS Statîstîcs V24.0 (https://wwwibmcom/support/
knowledgecenter/ru/S SLVMB_24.0.0/spss/product_landmg.html).

Наявність особливостей генетичної структури для кож-
ної породи зумовлена специфічним розподілом алельних 
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і  генотипових частот за окремими генетико-біохімічними сис-
темами. З метою підтвердження існування породоспецифічних 
характеристик проведено порівняльний аналіз поліморфізму 
генетико-біохімічних систем крові, а  саме: виявлено полімор-
фізм шести локусів – Tf, рTf, GC, HВ, CP, Am-I. Було розраховано 
алельні частоти на локус, що показано в табл. 9.1.

Таблиця 9.1
Розподіл генотипів та алельних частот за 

генетико-біохімічними системами Tf, pTf, GС, HB, CP та Am-1

Локус, алель

Порода
українська  

червона  
молочна

українська  
чорно-ряба  

молочна

українська  
червоно-ряба  

молочна
Tf (n) 35 31 25

А 0,414 0,516 0,260
D1 0,371 0,290 0,520
D2 0,157 0,177 0,180
E 0,057 0,016 0,040

pTf (n) 35 31 26
F 0,571 0,629 0,538
S 0,429 0,371 0,462

GС (n) 35 31 26
А 0,543 0,613 0,635
В 0,457 0,387 0,365

HB (n) 35 31 28
А 0,957 0,984 1,000
В 0,043 0,016 –

CP (n) 35 31 26
A 0,515 0,452 0,462
B 0,485 0,548 0,538

Am-1 (n) 35 31 26
B 0,500 0,613 0,558
C 0,500 0,387 0,442

Tf (трансферин) – транспортний білок, який виконує транс-
портування заліза з центрів поглинання дванадцятипалої кишки 
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до всіх тканин. До даного класу відносять трансферин, овотран-
сферин, лактоферин, меланотрансферин  – регулюють обмін 
заліза між тканинами і запасними депо, що знаходяться в печінці 
та впливають на вміст жиру й кількість Ca, P, Fe, Cu; становить 
3–6 % усіх білків сироватки крові.

Відомо, що варіант А  асоційований з  підвищеним вмістом 
аспаргінової кислоти в  плазмі крові. Варіант D  асоціюється 
з жирністю молока та підвищеними надоями. У тварин з гено-
типом DD – вміст гемоглобіну і активність каталази вище (висо-
кий рівень каталази сприяє збільшенню надоїв), засвідчується 
більша кількість ß-глобулінів (глобуліни попередники жиру). 
Варіант E-DE характеризується підвищеним вмістом лізину, ізо-
лейцину, тирозину в плазмі крові [58]. Локус трансферину є най-
більш інформативним за рівнем поліморфізму білків і ферментів 
крові. Так, дослідженнями було встановлено наявність восьми 
варіантів фенотипів локусів трансферину (із 10 можливих): АА, 
АD1, АD2, АЕ, D1D1, D1D2, D2D2, зумовлені чотирма алельними 
генами – А, D1, D2, Е (табл. 9.2).

Варто зазначити, що за даним локусом має місце виражена 
міжпородна диференціація комбінацій алелів. Кожній із порід 
властиві свої особливості будови генетичної структури. Так, за 
локусом трансферину породи можна поділити на такі групи: 
з домінуванням алельного варіанта TfA (українська чорно-ряба 
молочна) та TfD1 (українська червоно-ряба молочна). У  тва-
рин української червоної молочної породи частота саме цих 
(не інших) генетичних комплексів приблизно рівна: TfА – 0,414 
й TfD1 – 0,371. У той час як українська червоно-ряба молочна 
порода характеризується наявністю п'яти генотипів; при цьому 
повністю відсутні тварини, гомозиготні за алелем TfА й  TfЕ, 
TfD2 та взагалі не виявлено генотипів TfАЕ, TfD2Е, але показ-
ник фактичної гетерозиготності становить 0,840 (найбільший 
з усіх оцінених порід тварин) і значно перевищує рівень очікува-
ної – 0,641. Худоба української червоної молочної породи є най-
більш поліморфною, бо встановлено наявність восьми варіан-
тів локусу – TfAA, TfAD1, TfAD2, TfAE, TfD1D1, TfD1D2, TfD1E та 
TfD2D2, а  рівень очікуваного й  фактичного поліморфізмів мав 
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майже тотожні значення – 0,672 й 0,657 відповідно. Одночасно 
в ровесниць української чорно-рябої молочної породи при висо-
кому фактичному ступені представлених фенотипів локусу Tf 
(АA, AD1, AD2, AE, D1D1, D1D2, D1E) й, незрозуміло чому, мен-
шому з усіх порід тварин значенні Но – 0,516, розрахунково очі-
кувана гетерозиготність була близькою до таких значень одно-
літків інших порід – 0,628.

У результаті дослідження встановлено, що поєднання але-
лів варіанта TfЕЕ в усіх групах тварин не було виявлено зовсім; 
низька і частота зустрічальності його з-поміж усіх досліджених 
порід худоби 0,016–0,057. Це явище можна пояснити специфі-
кою вжитих попередньо породотворних процесів із сучасними 
українськими породами великої рогатої худоби. Параметри РІС 
та Но показали, що всі алелі локусу Tf в оцінених породах худоби 
є високополіморфними – 0,618–0,662.

Інша генетико-біохімічна система, що контролюється одним 
локусом з двома алелями F та S – посттрансферин, також вия-
вила у тварин певне різноманіття його типів (табл. 9.3).

Встановлено, що за  локусом pTf наявні суттєві міжпородні 
відмінності, явно виражені у  тварин української чорно-рябої 
молочної породи. Варто зазначити, що в  цій мікропопуляції 
рівень фактичної гетерозиготності  – 0,677 значно перевищує 
очікувану  – 0,474. Таке співвідношення генотипів обумовлене 
різницею в  частотах аллелей. Засвідчується найнижча з-поміж  
інших порід худоби частота тварин-гомозигот за алелем pTfS – 
0,371. Рівень фактичної гетерозиготності в оціненій мікропопу-
ляції української червоно-рябої молочної породи значно ниж-
чий за показник очікуваної, хоча частота алеля F  переважає 
над такою S, як і в аналогів УЧорРМ, але не суттєво – 0,538 та 
0,462 відповідно. У  групі тварин української червоної молоч-
ної породи вірогідного відхилення значень фактичних частот 
від очікуваних відповідно до закону Кастла-Гарді-Вайнберга не 
зафіксовано. Рівень поліморфізму за значенням індекса РІС був 
значущим та мав за локусом pTf в усіх спостережуваних породах 
великої рогатої худоби близькі значення – 0,467–0,497.
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Таблиця 9.3
Поліморфізм локусів біохімічних систем крові pTf корів 

різних порід української селекції

Порода n
Частота генотипу Частота

алеля
F/S

Гетерози-
готність

χ2 РІС FisFF FS SS
Но Неn % n % n %

УЧМ 35 11 31,4 18 51,4 6 17,2 0,571/
0,429 0,514 0,497 0,088 0,490 –0,035

УЧерРМ 26 9 34,6 10 38,5 7 26,9 0,538/
0,462 0,384 0,507 1,330 0,497 0,241

УЧорРМ 31 9 29,0 21 67,7 1 3,3 0,629/
0,371 0,677 0,474 6,320 0,467 –0,428

Обмін кальцію та фосфатів кісткової тканини регулюється 
за участі вітаміну D шляхом взаємодії його гормонально-актив-
ної форми кальцитроалу з рецепторами клітин. Останні нале-
жать до ядерних транскрипційних білків і  беруть участь не 
лише в процесі транскрипції, а й у механізмі посттранскрип-
ції, контрольованому мікроРНК [292]. Під час електрофо-
ретичних досліджень за локусом рецептора до вітаміну D  
нами було ідентифіковно два алельні варіанти – GС А і GС В  
(табл. 9.4).

Необхідно зауважити, що за локусом рецептора до вітаміну 
D серед тварин усіх трьох порід має місце високе статистично 
достовірне значення гетерозигот; визначена їх кількість у групі 
української червоної молочної породи становить 0,730, а очіку-
вана – 0,473 (Р > 0,99).

У мікропопуляціях української червоно-рябої молочної та 
української чорно-рябої молочної порід встановлено високу 
частоту алеля А – 0,635 та 0,613 відповідно. Проте в української 
червоно-рябої молочної ідентифіковано наявність двох фенова-
ріантів локусів рецептора до вітаміну D – гомозиготний тип GС 
АА і гетерозиготний варіант GС АВ, та повністю відсутні гомо-
зиготи за локусом GС ВВ.
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Таблиця 9.4
Поліморфізм локусів біохімічних систем крові GС корів 

різних порід української селекції

Порода n
Частота генотипу Час- 

тота
алеля
А/В

Гетерози- 
готність

χ2 РІС FisАА АВ ВВ
Но Неn % n % n %

УЧМ 35 8 22,8 22 62,8 5 14,4 0,543/
0,457 0,628 0,504 2,485 0,496 –0,248

УЧерРМ 26 7 26,9 19 73,1 0 – 0,635/
0,365 0,730 0,473 8,619 0,464 –0,545

УЧорРМ 31 10 32,3 18 58,0 3 9,7 0,613/
0,387 0,580 0,482 1,551 0,475 –0,204

Параметри РІС та Но показали, що всі алелі локусу GС в оці-
нених породах худоби є відчутно поліморфними – 0,475–0,500.

Гемоглобін  – складний залізовмісний білок еритроцитів, 
головною функцією якого є  транспортування кисню та газів, 
а також буферна функція [106]. При проведенні електрофоретич-
них досліджень у тварин двох порід української червоної молоч-
ної та української чорно-рябої молочної нами було встановлено 
два алельні варіанти гемоглобіну – А і В (табл. 9.5), у той час як 
усі ровесниці УчерРМ були гомозиготними – НВ АА.

Таблиця 9.5
Поліморфізм локусів біохімічних систем крові HB корів 

різних порід української селекції

Порода n
Частота генотипу Час- 

тота
алеля
А/В

Гетерози- 
готність

χ2 РІС Fis

Но Не
АА АВ ВВ

n % n % n %

УЧМ 35 32 91,4 3 8,6 0 – 0,957/
0,043 0,085 0,083 0,070 0,082 –0,030

УЧерРМ 28 28 100 0 – 0 – – – – – – –

УЧорРМ 31 30 96,8 1 3,1 0 – 0,984/
0,016 0,032 0,032 0,008 0,032 0,000
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У зазначених вище досліджених порід ідентифіковано наяв-
ність двох феноваріантів локусів гемоглобіну  – гомозиготний 
тип НВ АА і гетерозиготний варіант НВ АВ, що кодуються двома 
кодомінантними алелями НВ А  і  НВ В. Наявність гомозигот 
за локусом НВ ВВ  у  жодної з  тварин трьох українських порід 
худоби при проведенні досліджень не ідентифіковано.

Частота прояву аллельного варіанта НВ А у тварин української 
червоної молочної породи становить 0,957, а алеля НВ В – лише 
0,043, для української чорно-рябої молочної – 0,984 та 0,016 від-
повідно. Висока концентрація алелю НВ А зумовлена значущим 
відсотком наявності гомозигот НВ АА – 91,4 % у тварин україн-
ської червоної молочної породи та 96,8 % в однолітків української 
чорно-рябої молочної відповідно.

За локусом гемоглобіну засвідчується збіг фактичного й очі-
куваного значень гетерозиготності, що, можливо, є  проявом 
індиферентності по відношенню до адаптаційних та інших біо-
логічних якостей власників різних генотипів.

Оцінка індексу поліморфізму корів за локусом НВ дозволила 
підтвердити її мінімальну наявність (0,082 та 0,032) лише в укра-
їнській червоній молочній та українській чорно-рябій молочній 
породах, проте ровесниці української червоно-рябої молочної 
породи були мономорфні.

За даними літературних джерел [14–16] і нашими досліджен-
нями, можна дійти висновку, що у великої рогатої худоби час-
тота прояву алельного варіанта НВ В є дуже низькою. За локусом 
цього білкового комплексу в досліджуваній групі тварин україн-
ської червоно-рябої молочної породи не виявлено поліморфізму; 
усі тварини мали гомозиготний тип НВ АА (див. табл. 9.5).

Cp  – транспортний білок, основна біохімічна роль якого 
полягає в транспортуванні міді, а також виконує ферментативну 
роль  – каталізує окиснення поліфенолів і  поліамінів. Пептид 
є  глобуліном, точніше ɑ-глобуліном, що регулює окисно-від-
новні реакції в  клітинах, контролює кількість заліза, а, відпо-
відно, характеризується активним перебігом процесу перене-
сення білками крові жирних кислот. При цьому ліпіди плазми 
крові утворюють високомолекулярні жирні кислоти. Варіант 
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А  асоційований з  жирністю молока, оскільки в  крові наявна 
більша кількість міді, що безпосередньо впливає на вищу кіль-
кість ферменту оксидази [111].

Різноманіття типів церулоплазміну, як відомо, також контро-
люється одним локусом з двома алелями А та В (табл. 9.6), що 
й підтверджено нашими дослідженнями для сучасної вітчизня-
ної худоби молочного напрямку продуктивності.

Таблиця 9.6
Поліморфізм локусів біохімічних систем крові CP  

корів різних порід української селекції

Порода n
Частота генотипу Час- 

тота
алеля
А/В

Гетерози- 
готність

χ2 РІС Fis

Но Не
АА АВ ВВ

n % n % n %

УЧМ 35 9 26,5 17 50 8 23,5 0,515/
0,485 0,500 0,507 0,000 0,500 0,014

УЧерРМ 26 5 19,2 14 53,8 7 27,0 0,462/
0,538 0,538 0,507 0,181 0,497 –0,063

УЧорРМ 31 2 6,5 24 77,4 5 16,1 0,452/
0,548 0,774 0,503 9,827 0,495 –0,538

При цьому встановлено, що за локусом церулоплазміну сут-
тєвих міжпородних відмінностей між худобою української чер-
воної молочної та української червоно-рябої молочної порід не 
виявлено. Варто зазначити, що в цих мікропопуляціях рівень очі-
куваної та фактичної гетерозиготності майже тотожний і значу-
щого відхилення від стану генетичної рівноваги, згідно із зако-
ном Кастла-Гарді-Вайнберга, не зафіксовано. На підставі аналізу 
результатів популяційно-генетичного аналізу поліморфних 
локусів білків та ферментів крові дослідних груп встановлено, 
що фактична гетерозиготність тварин української чорно-рябої 
молочної породи за локусом церулоплазміну становить 77,4 % 
(Р > 0,999), що статистично вірогідно вказує на перевагу над очі-
куваним таким значенням.
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Рівень поліморфізму за значенням індекса – РІС був значу-
щий та мав за локусом СР в усіх аналізованих породах великої 
рогатої худоби майже тотожні значення 0,495–0,500.

Амілаза  – фермент класу гідролаз, каталізує гідроліз крох-
малю, глікогену і  полісахаридів, декстрину; є  транспортним 
білком. Він негативно корелює з лужною фосфатазою, а фізіо-
логічна роль полягає в мобілізації запасів полісахаридів у кліти-
нах та в каталізі обміну крохмалю і глікогену; впливає на кіль-
кість Ca, P, Fe, Cu та на рівень надою й вміст жиру в молоці [98]. 
У досліджуваних нами мікропопуляціях амілаза також контро-
люється добре збалансованою двоалельною системою – Am-1B 
і Am-1C (табл.  9.7). За цим локусом більш помітною є міжпо-
родна відмінність, імовірно, зумовлена конкретними особли-
востями в екологічних умовах ареалу поширення попередників 
створюваних порід.

Таблиця 9.7
Поліморфізм локусів біохімічних систем крові Am-1  

корів різних порід української селекції

Порода n
Частота генотипу Час- 

тота
алеля
В/C

Гетерози- 
готність

χ2 РІС Fis

Но Не
BB ВC CC

n % n % n %

УЧМ 35 6 17,1 23 65,8 6 17,1 0,500/
0,500 0,657 0,507 3,457 0,500 –0,296

УЧерРМ 26 9 34,6 11 42,3 6 23,1 0,558/
0,442 0,423 0,503 0,527 0,493 0,159

УЧорРМ 31 10 32,3 18 58,1 3 9,6 0,613/
0,387 0,580 0,482 1,551 0,475 –0,204

За локусом амілази українські червоні молочні та україн-
ські чорно-рябі молочні корови характеризуються більшим від-
сотком гетерозигот Am-I ВС (65,8 і 58,1 % відповідно). Частота 
зустрічальності алеля С найменша в представниць українських 
чорно-рябих молочних тварин – 0,387, при цьому частота гомо-
зигот Am-I СС становить в них лише 9,6 %. Очікуване та фак-
тичне значення гетерозиготності збігається в  худоби УЧМ 
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породи, проте як у ровесниць інших досліджуваних порід є своя, 
не тотожна поміж ними специфіка.

Значення індексу поліморфізму (РІС) засвідчили значущу 
варіабельність локусу Am-1, причому в усіх досліджених порід 
корів української селекції.

Отже, у  результаті проведених досліджень генетико-біо-
хімічних систем та статистичного аналізу встановлено наяв-
ність генетичних породоспецифічних особливостей у сучасних 
українських порід молочного напрямку продуктивності.

За локусами Tf, pTf, GС, HB, CP та  Am-1 виявлено той чи 
інший ступінь поліморфізму генетико-біохімічних систем. 
Причому високу частоту зустрічальності алельних варіантів 
вірогідно ідентифіковано в усіх трьох породах вітчизняної селек-
ції за локусами Tf – АD1; pTf – FS; GС – АB; HB – АA; CP – АВ;  
Am-1  – ВC. Найбільш поліморфною (61,8–66,2 %) генетико- 
біохімічною системою в корів порід української селекції вста-
новлено локус Tf, проте за іншими – pTf, GС, CP та Am-1 – індекс 
поліморфізму мав ліміт мінливості породних середніх значень 
від 0,464 до 0,500, а  оцінювання локусу HB встановило його 
рівень лише від 0,000 до 0,082.

Отже, алельні варіанти досліджених поліморфних гене-
тико-біохімічних систем можуть бути використані для оцінки 
генетичної структури порід і внутрішньопородних груп, що дуже 
важливо для організації племінної справи та ведення селекцій-
ної роботи у тваринництві і дає можливість практичного засто-
сування генетико-математичних методів прогнозування рівня 
молочної продуктивності корів.

Можливо, основними причинами подібності розподілу між 
різними породами таких генетичних породоспецифічних харак-
теристик є спільність походження, вплив факторів штучного від-
бору, а також закономірності внутрішньопородної диференціації.
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ПОЛІМОРФІЗМУ СТРУКТУРНИХ ГЕНІВ 
У КОРІВ МОЛОЧНИХ ПОРІД

Останніми десятиліттями відбувається активне залучення 
методів молекулярної генетики для вирішення класичних про-
блем селекції сільськогосподарських видів тварин [22, 61, 67, 
138, 160].

В Україні одним із найпоширеніших напрямків для пошуку 
методів прискорення селекційної роботи з  породами великої 
рогатої худоби молочного напрямку продуктивності стає вико-
ристання саме молекулярно-генетичних маркерів [6]. Фактом 
є  твердження деяких дослідників про те, що «молекулярна 
генетика прибуває на ферми» [339]. Поліморфізм ділянок ДНК 
у  таких дослідженнях є  одночасно предметом та інструмен-
том аналізу. Результати вивчення поліморфізму нуклеїнових 
кислот уже знайшли своє практичне застосування в  контролі 
походження тварин, у  діагностиці захворювань і  низці інших 
галузей. Одночасно необхідно наголосити, що ефективність 
використання молекулярно-генетичних маркерів у  селекційній 
роботі значною мірою залежить від вибору молекулярно-гене-
тичних маркерів та ознак, у контролі розвитку яких вони беруть 
участь, а також від селекційного завдання, що вирішується.

Так, прийнято вважати, що економічно найбільш ефектив-
ним є  використання молекулярно-генетичних маркерів під час 
роботи із племінними тваринами в  процесі оцінки їхньої пле-
мінної цінності з  урахуванням підбору відповідних варіантів 
схрещувань [340]. У  прискоренні вдосконалювання молочної 
продуктивності спеціалізованих порід великої рогатої худоби 
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ролзрізняють два основні напрямки використання молеку-
лярно-генетичних маркерів. Один із них – картування хромосом 
великої рогатої худоби щодо виявлення головних генів молочної 
продуктивності (Quantitive Trait Loci – QTL) [212].

Передбачається, що картування QTL може сприяти форму-
ванню принципово нового етапу в селекції – селекції за допо-
могою маркерів (МАS). Водночас аналіз накопичених даних за 
результатами такого прийому оцінки свідчить про їхню крайню 
суперечливість. Наприклад, картування QTL головних ознак 
молочної продуктивності (надій, кг, вміст жиру й білка в молоці, 
%) у  тварин однієї й  тієї самої голштинської породи виявило 
різну локалізацію таких генів у хромосомах залежно від країни, 
де виконувалися дослідження [172]. Очевидно, що результати 
таких досліджень будуть значною мірою залежати від специ-
фіки генофондів розглянутих порід тварин, а також від факторів 
навколишнього середовища, в якому вони відтворюються.

Можливість цілеспрямованого створення високопродуктив-
них груп тварин великою мірою залежить від наявності інфор-
мації про гени, що контролюють ознаки продуктивності. На цей 
час уже ідентифіковано окремі гени з вираженими фенотиповими 
ефектами дії, що призводять, наприклад, до м’язової гіпертрофії 
в худоби й свиней, пов’язаних з підвищеною чутливістю свиней 
до стресу або багатоплідністю в овець. Проте ознаки продуктив-
ності тварин здебільшого є кількісними і полігенними за харак-
тером їх формування. А тому численні дослідження зосереджені 
на пошуках «головних» генів таких кількісних ознак, полімор-
фізм за якими становить визначальний внесок у  їх розвиток. 
Ідентифікація таких генів пов’язана зі значними труднощами, 
оскільки на цей час все ж недостатньо вивченими залишаються 
генетичні процеси формування кількісних ознак.

На сьогодні є два основні напрямки пошуку «головних» генів 
кількісних ознак. Перший, як уже згадувалося, ґрунтується на 
використанні поліморфізму мікросателітних локусів і  припу-
щенні про те, що досить велика їх кількість може дозволити 
пов’язати поліморфізм окремих з  мінливістю певної ознаки 
і, отже, припустити локалізацію «головних» генів цієї ознаки 
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в  ділянках хромосом, маркованих такими мікросателітними 
локусами. В  основі іншого методу лежить контроль полімор-
фізму структурних генів, потенційно пов’язаних з  фізіологіч-
ними процесами, наприклад, гени гормонів, що є регуляторами 
швидкості росту (ген гормону росту, ген інсуліноподібного фак-
тора росту), апетит і використання кормів (ген лептину) тощо, 
а  далі  – аналіз зв’язку, асоціацій алельних варіантів цих генів 
з характеристиками продуктивності.

До цих генів належать білки молока, наприклад, κ-казеїн, 
β-лактоглобулін, а  також структурні гени, що кодують білки та 
беруть участь у регуляції процесів загального метаболізму, такі 
як соматотропний гормон, міостатин. У генетичну диференціацію 
між групами корів, що відрізняються за характеристиками молоч-
ної продуктивності, можуть втягуватися й  генетико-біохімічні 
системи, поліморфізм яких раніше дозволив виявити відмінно-
сті між породами різного напрямку продуктивності [53], про що 
ми вже згадували раніше. З огляду на недостатність досліджень 
у галузі вивчення генетичної структури різних порід худоби нами 
проаналізовано поліморфізм і розподіл алельних варіантів струк-
турних генів, що безпосередньо беруть участь у формуванні цін-
них ознак. Результати аналізу розподілу алелів за шістьма дослі-
дженими структурними генами наведено в табл. 10.1.

Виконано порівняльний аналіз генетичної структури порід 
великої рогатої худоби за поліморфізмом генів BLG, CSN3,  
GH і MSTN з використанням методу PCR-RFLP [83].

Для аналізу поліморфізму виділяли сумарну ДНК із клітин 
периферичної крові в  представників великої рогатої худоби 
за такою методикою. Кров для досліджень брали з  яремної 
вени тварин у пробірки з  гепарином (гепарин з розрахунку 25 
МО на 1  мл крові). До 200  мкл гепаринізованої цільної крові 
додавали 1 мл деіонізованої H2O і піддавали зразок заморожу-
ванню-відтаюванню. Центрифугували 5  хв при 7000 об./хв. 
Супернатант зливали, додавали 1 мл деіонізованої H2O, струшу-
вали на вортексі й повторювали процедуру до появи безбарвного 
осаду. Цей осад суспензували в  500  мкл розчину, що містить 
25 мМ ЕДТА, рН 8.0 і 75 мМ NаСl. Зразок інкубували 120 хв  
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за температури +56 °С, струшуючи кожні 30 хв на вортексі, після 
чого суміш екстрагували рівним об’ємом фенолу та двічі рівним 
об’ємом хлороформу й знову інкубували 30 хв за кімнатної тем-
ператури. Центрифугували 5 хв при 14 000 об./хв. З водної фази 
ДНК преципітували 2,5 об’ємами 96 % етилового спирту або рівним 
об’ємом ізопропілового спирту. Зразок витримували від 30 до 60 хв 
за температури –20 °С і центрифугували 15 хв при 14 000 об./хв.  
ДНК-осад промивали 70 % етанолом, підсушували за кім-
натної температури й  розчиняли в  50  мкл деіонізованої Н2О. 
Виділену ДНК в кількості 50 ng використовували в ПЛР та оці-
нювали поліморфізм структурних генів за методом ПЛР-ПДРФ. 
Реакційна суміш для ПЛР об’ємом 10 мкл містила: 50 мМ КCl, 
10 мМ трис-HCl (pH 8,3), 0,2 мМ кожного dNTP, 2 мМ MgCl2,  

10 п  кожного праймера, 0,75  од. Taq-polimeras, 50 ng геномної 
ДНК; використаний ампліфікатор фірми «Eppendorf» (Німеччина).

Таблиця 10.1
Розподіл алельних варіантів по локусах Tf, Am-I, Cp, CSN3, 
GH та BLG у корів української червоної молочної породи

Локус
Заводський тип  

української червоної молочної породи
жирномолочний голштинізований

1 2 3
Tf (n) 29 39

A 0,483 0,397
D1 0,190 0,269
D2 0,327 0,334
E 0,000 0,000

Am-І (n) 29 39
B 0,707 0,692
C 0,293 0,308

Cp (n) 29 39
A 0,638 0,551
B 0,362 0,449

CSN3 (n) 28 40
А 0,875 0,776
B 0,125 0,224
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1 2 3
GH (n) 28 40

L 0,893 0,731
V 0,107 0,269

BLG (n) 20 13
A 0,675 0,462
B 0,250 0,538

Для рестрикційного аналізу брали по 5 мкл продукту амплі-
фікації. Рестрикцію проводили протягом 3  год за температури 
+ 37 °С в об’ємі 10 мкл. Продукти рестрикції розділяли мето-
дом електрофорезу в  2 % агарозному гелі з  використанням  
1х ТВЕ-буфера, після фарбування гелю бромістим етидієм візу-
алізували під ультрафіолетовими променями. Ампліфікація 
починалася із вступного циклу 95 °С  – 2  хв, 57 °С  – 1  хв  
і 72 °С – 2 хв, за яким йшли 35 циклів, кожний із температурним 
режимом: 95 °С – 30 с, 57 °С – 30 с і 72 °С – 1 хв. Завершував 
реакцію кінцевий синтез: 10  хв за  температури 72 °С. Розмір 
продукту ампліфікації становив 1355 п.н. Для виявлення алель-
них варіантів використовували рестриктазу HinfI (Moody D. E., 
Pomp D., 1995). Статистичну вірогідність розходжень між час-
тотами поширення алельних варіантів за різними локусами 
розраховували з використанням критерію P. A. Фішера, закону 
Кастла-Гарді-Вайнберга [170].

Визначено, що за  розподілом алелів генетико-біохімічних 
систем (Tf і Am-I), за якими виявляються відмінності між поро-
дами великої рогатої худоби молочного й подвійного напрямку 
продуктивності [264], не виявлено істотних відмінностей між 
заводськими типами УЧМ породи, що відрізняються за жирно-
молочністю і величиною надою.

Нами були обрані локуси так, щоб мати можливість охопити 
дві найбільш важливі для тваринництва з  господарської точки 
зору характеристики  – молочну й  м’ясну. Два гени  – κ-казеїн  
і β-лактоглобулін – «відповідальні» за показники молочної про-
дуктивності, міостатин – за м’ясні. Ген гормону росту був обраний 

Закінчення таблиці 10.1
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у зв’язку з його важливою функцією як регулятора соматичного 
росту організму. Крім цієї функції, він має лактогенну, інсулінопо-
дібну і низку інших дій, про що вже згадувалося вище.

Для вибраних груп тварин за дослідженими поліморфними 
системами виявлені такі закономірності розподілу алельних 
варіантів (табл.  10.2). Один із найбільш відомих генів, пов’я-
заний з  ознаками сиропридатності молока  – κ-казеїн (CSN3). 
Його важлива функціональна роль полягає в  захисті міцел 
молока від преципітації іонами кальцію, у формуванні оболонки 
навколо міцел, попереджаючи їхню агрегацію. Під час гідролізу  
κ-казеїну відбувається коагуляція молока, утворення осаду казе-
їну й формування згустку, що використовується в сироварінні.

Таблиця 10.2
Розподіл алельних частот структурних генів  

великої рогатої худоби

Порода n Алельна частота структурних генів
CSN3 ВLG MSTN GH

Голштинська 40 a-0,812
b-0,188

a-0,594
b-0,406

– L-0,733
V-0,267

Червона степова 30 a-0,680
b-0,320

a-0,430
b-0,570

– L-0,629
V-0,371

Українська червона 
молочна 68 a-0,767

b-0,233
a-0,601
b-0,399

– L-0,640
V-0,360

Українська чорно-ряба 
молочна 16 a-0,638

b-0,362
a-0,624
b-0,376

– L-0,780
V-0,220

Симентальська 27 a-0,592
b-0,408

a-0,265
b-0,735

a-1,0
b-0,0

L-0,627
V-0,373

Продукт ампліфікації гена CNS3 із відповідними праймерами 
включає ділянку 4-го екзону й  4-го інтрону гену. Після рест-
рикції цього фрагмента рестриктазою Hind III виявляються два 
алельні варіанти – А та В. Варіант В гену CSN3 характеризується 
наявністю двох крапкових мутацій, у положеннях 136 і 148, що 
викликають амінокислотні заміни Тир на Ізо та Ала на Асп [262]. 
Наявність алельного варіанта В локусу CSN3 істотно поліпшує 
якість твердих сирів. ВВ-генотип спричиняє на 5–10 % більший 
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вихід сиру, ніж АА-генотип [220]. Виявляється тісний зв’язок 
між поліморфізмом молочного білка й  сичужним зсіданням 
молока. Осадження молока від корів з генотипом CNS3 АА під 
дією сичужного ферменту триває довше, ніж осадження молока 
від корів з генотипом АВ і особливо із ВВ-генотипом. Наявність 
алеля В у локусі κ-казеїну – економічно важлива для сировироб-
ництва ознака селекції у великої рогатої худоби, що має спеці-
алізацію в  молочному напрямку продуктивності. Спрямоване 
формування стад коровами, які є носіями цього алеля з метою 
забезпечення сировиробництва, могло б сприяти більш повному 
використанню генетичного потенціалу тварин. Це особливо важ-
ливо тому, що в молочних порід великої рогатої худоби, зокрема, 
у голштинської і отриманих з її використанням як поліпшуючої 
породи, засвідчується низька частота зустрічальності алельного 
варіанта CNS3 В [69].

У наших дослідженнях (див. табл.  10.1) низьку частоту 
зустрічальності алеля CNS3 В  зафіксовано в  обох заводських 
типах УЧМ. У групі УЧМжт були відсутні гомозиготи CNS3 ВВ, 
а  частота зустрічальності алеля CNS3 В  була значно нижчою, 
ніж в аналогів іншої групи. Отримані дані свідчать про те, що 
алелі локусу CNS3 не включались у міжгрупову диференціацію 
розглянутих груп корів, що відрізнялися за жирномолочністю.

У процесі аналізу алельних варіантів гена CSN3 досліджу-
ваних порід худоби (див. табл.  10.2) нами було виявлено три 
генотипи – АА (розмір фрагментів рестрикції 133, 91  і 49 п.н.),  
АВ (224, 133, 91  і 49 п.н.) і ВВ (224  і 49 п.н.; рис. 10.1).

За локусом CSN3 у більшості досліджених порід переважав 
алельний варіант А; у груп тварин голштинської породи CSN3 A  
зафіксовано із частотою 0,812, в  української червоної молоч-
ної породи  – 0,766, у  червоної степової  – 0,680, в  української 
чорно-рябої молочної породи  – 0,638, найнижча частота мала 
місце в групи тварин симентальської породи (А – 0,592).

Для локусу CNS3 наявність алельного варіанта В локусу CSN3 
значно поліпшує якість твердих сирів. Щодо цього очевидна 
перспективність використання молока порід червоної степової 
та української чорно-рябої молочної порід.
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β-лактоглобулін (ВLG) – білок, який, на відміну від казеїнів, не 
осаджується сичуговим ферментом, не входить до структури міцел 
і є сироватковим білком. Біологічна функція ВLG, як передбачається, 
пов’язана із транспортом вітаміну А. Цю гіпотезу підтверджує від-
криття рецепторів для комплексу ВLG і  ретинолу в  кишківнику 
новонароджених телят, що сприяє засвоєнню ліпідів. Ген ВLG має 
розмір 4662 п.н. і складається із семи екзонів та шести інтронів.

Капа-казеїн CSN3.
1 22 3 4 5 6 7 8 9 10

Рисунок 10.1. Рестрикційний аналіз продуктів ПЛР гена 
капа-казеїну у великої рогатої худоби (доріжки 1–3, 5–7, 

9 – гетерозиготні тварини з генотипом АВ (фрагменти ДНК 
довжиною 224, 133, 91  і 49 п.н.); 8 – гомозиготна тварина 
з генотипом АА (розмір фрагментів ДНК 133, 91 і 49 п.н.);  

4, 10 – нерестрикований продукт ПЛР (273 п.н.))

Відносно локусу BLG, то ділянка ампліфікації довжи-
ною 247  п.н. містила фрагменти 4-го екзону й  4-го інтрону.  
Алель BLG А несе один сайт рестрикції для рестриктази Hae III, 
який веде до формування двох фрагментів рестрикції 148 і 99 п.н., 
а BLG В у ділянці довжиною в 148 п.н. має додатковий другий 
сайт рестрикції Hae III, і  після рестрикції відбувається форму-
вання трьох фрагментів: одного довжиною 99 і двох фрагментів 
з довжиною 74 п.н. Варіант BLG В відрізняється від А наявністю 
двох крапкових мутацій, що призводять до амінокислотних замін: 
Асп → Глу й Вал → Ала в положенні 64 і 118 відповідно [291].

Експресію варіанта B  пов’язують із високим вмістом 
у молоці казеїнових білків, більшим відсотком жиру й кращими 
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параметрами казеїнового коагуляту. Варіант А контролює висо-
кий вміст сивороткових білків і сумарний вміст білків молока. 
У  молоці корів з  генотипом АВ засвідчується наявність обох 
алельних форм BLG з перевагою форми А [356]. У наших дослі-
дженнях частота зустрічальності варіанта BLG А  виявилася 
значно вищою в  жирномолочних корів порівняно з  голштині-
зованими (див. табл. 10.1). Ці дві групи за локусом BLG мали 
близький відсоток гетерозигот (65 % УЧМжт і 61 % – в УЧМгт).

Загалом, отримані нами дані не збігаються з наявними в літе-
ратурі про те, що в жирномолочних корів частіше засвідчується 
наявність алелі BLG В порівняно з іншими тваринами [193, 291]. 
Очевидно, такі зв’язки виявляються тільки при порівнянні порід, 
що належать до різних напрямків продуктивності (молочного 
й комбінованого напрямку), де оцінки ступеня прояву характе-
ристик молочної продуктивності виконуються за середнім зна-
ченням у великої кількості тварин і, зрозуміло, зв’язок між ними 
з алелями й генотипами різних структурних генів також розгля-
дається на популяційному рівні.

У досліджених тварин різних порід (див. табл. 10.2) за локусом 
BLG зафіксовано три генотипи. Для генотипу АА продукти рест-
рикції становили 148 і 99 п.н., для генотипу ВВ – 99 і 2 × 74 п.н. 
Генотип гетерозиготної тварини, відповідно, був представлений 
фрагментами розміром 148, 99 і 2 × 74 п.н. (рис. 10.2).

Частота зустрічальності алельного варіанта А  виявилася 
найбільш високою у  тварин української чорно-рябої молочної 
породи та української червоної молочної порід. За локусом BLG 
у тварин української чорно-рябої породи переважав варіант BlgА 
(0,624), а в української червоної молочної породи частота зустрі-
чальності алельного варіанта BlgВ була дещо вищою (0,399), 
у  симентальської породи варіант BlgB зустрічався із частотою 
0,735 і в червоної степової співвідношення BlgA і BlgB було майже 
однаковим (0,430 і 0,570; див. табл. 10.2).

Одним із регуляторів розвитку скелетних м’язів є міостатин, 
що належить до родини трансформувальних факторів росту 
(TGFβ). Для цього локусу виявляють два генотипи – N/N (продукт 
PCR дорівнює 196 п.н.) і nt821(del11)/N (185 і 196 п.н.; рис. 10.3).
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Вета-лактоглобулін BLG
1 22 3 4 5 6 7 8 9 10

Рисунок 10.2. Рестрикційний аналіз продуктів ПЛР гена 
β-лактоглобуліна у великої рогатої худоби (1, 4, 5, 6, 9 – 
гомозиготні тварини з генотипом ВВ (фрагмент ДНК 99 
і 2 × 74 п.н.); 7, 8 – гомозиготні тварини з генотипом АА 

(фрагменти 148 і 99 п.н.); 2, 3, 10 – тварини з генотипом АВ 
(фрагменти 148, 99 і 2 × 74 п.н.))

1 22 3 4 5

Рисунок 10.3. Продукти ампліфікації (ПЛР)  
фрагмента гена міостатину (MSTN) у великої рогатої худоби 

(гомозиготні тварини, вільні від мутації  
(делеція в 11 пар нуклеотидів) – доріжки 3–5;  

гетерозиготна тварина з мутацією nt812-del – доріжка 2; 
маркер молекулярних мас – 50bp step ladder – доріжка 1)
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При дослідженні гена MSTN у тварин симентальської породи 
не було виявлено особин-носіїв nt812 (del11), що зумовлює роз-
ростання м’язової тканини (подвійна мускулатура). Усі тварини 
за цим локусом були гомозиготними, тому фенотипові ознаки 
подвійної мускулатури не проявлялися.

Ген гормону росту (GH) складається з п’яти екзонів і чоти-
рьох інтронів, загалом це більше 2 т.п.н. У  великої рога-
тої худоби ген гормону росту локалізований в  19 хромосомі. 
У  цього виду було ідентифіковано окремі мутації в  гені гор-
мону росту [280]. Надано характеристику основних алельних 
варіантів цього гена в європейської великої рогатої худоби, що 
виникли завдяки нуклеотидним замінам у різних районах гену. 
Особлива увага приділяється нуклеотидній заміні в 5-му екзоні 
кодону лейцину (CTG) на кодон валіну (GTG) у положенні 127 
поліпептидного ланцюгу, що призводить до появи алельних 
варіантів А та В. Ці алелі виявляються за допомогою рестрик-
тази Alu I [284] і позначаються як алель L (лейцин) і V (валін). 
GH є  системним регулятором фундаментальних біохімічних 
процесів, що лежить в основі загального обміну в усіх тварин. 
У  ссавців описано його лактогенну активність. Відомо, що 
введення екзогенного GH стимулює ріст і  розвиток молочної 
залози та збільшує вихід молока в корів на 10–40 % [291, 273]. 
Виявлено також, що при цьому знижується рівень жиру й збіль-
шується кількість м’язової тканини в туші. Тому не дивно, що 
GH  становить такий великий інтерес як маркер низки харак-
теристик продуктивності тварин. Особлива увага приділяється 
поліморфізму алелів L і V, оскільки було показано, що молоко 
корів з генотипом LL містить більший відсоток жиру й білка, 
ніж у тварин з генотипом VV [291, 273].

У наших дослідженнях було виявлено, що, дійсно, саме 
в жирномолочної групи корів частота зустрічальності алеля GH 
L  помітно вище, ніж в  аналогів іншої групі (див. табл.  10.1).  
Ці спостереження відповідають літературним даним про те, що 
відмінності між групами корів за жирномолочністю повинні 
супроводжуватися й  диференціацією між ними за частотою 
зустрічальності алеля GH L.
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За локусом гормону росту нами було виявлено три генотипи 
в  худоби різних досліджуваних порід (див. табл.  10.2). Для 
генотипу LL продукти рестрикції становили 171 і  52  п.н., для 
генотипу LV – 223, 171 і 52 п.н., а для VV – 223 п.н. (рис. 10.4). 
Перевага алельного варіанта L  має місце майже в  усіх дослі-
джених порід  – у  голштинської породи (0,733), в  української 
чорно-рябої молочної породи (0,780), симентальської (0,627).

Згідно з розподілом алельних і генотипових частот за чотирма 
поліморфними системами за більшістю розглянутих локусів, що 
наведено в табл. 10.2, у досліджених груп тварин не встановлено 
якихось виражених відмінностей. Так, для двох регуляторних 
генів засвідчено подібну специфіку розподілу алельних варіан-
тів. Ген GH з  найбільшою частотою був представлений більш 
цінним алельним варіантом L  – 0,780 (українська чорно-ряба 
молочна порода) і 0,733 (голштинська порода).

ГОРМОН РОСТУ (GH)

1 22 3 4 5

Рисунок 10.4. Рестрикційний аналіз продуктів ПЛР гена 
гормону росту великої рогатої худоби  

(доріжки 1, 5 – гомозиготні тварини з генотипом LL 
(фрагменти 171 і 52 п.н.); доріжка 2 – гомозиготна тварина 

з генотипом VV (фрагмент 223 п.н.);  
доріжки 3, 4 – гетерозиготні тварини з генотипом LV 

(фрагмент 223, 171 і 52 п.н.))
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Ген CSN3, пов’язаний з  молочною продуктивністю, також 
характеризувався подібним розподілом генних частот у розгля-
нутих породних групах, крім групи сименталів. Панівним тут 
був алельний варіант А – 0,638–0,812. Незважаючи на це, гос-
подарськи цінний варіант В був представлений у тварин україн-
ської чорно-рябої молочної породи з досить високою частотою – 
0,362. Такий підвищений показник варіанта CSN3 B властивий 
локальним породам великої рогатої худоби, у той час як у висо-
коспеціалізованих комерційних порід (наприклад, голштинської) 
він знаходиться в межах 0,150–0,293.

Виражені внутрішньопородні відмінності було виявлено 
тільки за геном β-лактоглобуліну, пов’язаним з  молочними 
характеристиками продуктивності. У  групі тварин сименталь-
ської породи за локусом BLG переважав більш цінний варіант 
Blg B, асоційований з високим вмістом казеїнових білків, жиру 
й кращих параметрів казеїнового коагуляту.

Виконаний аналіз за чотирма дослідженими локусами – мар-
керами ознак молочної та м’ясної продуктивності показав, що 
більш сприятливим співвідношенням цінних алельних варіантів 
із селекційної точки зору характеризуються тварини червоної 
степової та симентальської порід. Це виявляється справедливим 
як для гена BLG, так і для CSN3, а також GH, алельні варіанти 
яких найбільш часто мають місце у тварин цієї породи й асоці-
йовані з високими характеристиками молочної продуктивності 
(високий вміст казеїнових білків, жиру й кращі параметри казеї-
нового коагуляту). Очевидно, що червона степова порода заслу-
говує на особливу увагу з метою збереження її генофонду. Крім 
того, червона степова порода є унікальною породою з погляду 
селекційної роботи, тому що наявність у неї алельного варіанта 
В за локусом CSN3, відповідального за одержання твердих сирів 
високої якості, збігається з відносно високою частотою зустрі-
чальності алельного варіанта В за локусом BLG, асоційованого 
з  високим надоєм молока. У  тварин симентальської породи 
засвідчується відносно висока частота зустрічальності алель-
ного варіанта L  за локусом GH, який асоційований з  високим 
приростом живої маси після народження.
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Отже, червона степова порода, судячи з  розподілу алель-
них варіантів генів білків молока, має унікальний генетичний 
потенціал до молочної продуктивності, а симентальська порода, 
з огляду на розподіл алельних варіантів за локусом GH, відрізня-
ється високою схильністю до м’ясної продуктивності.

Для того щоб оцінити, чи можна розглядати розподіл алель-
них варіантів за вивченими локусами як додаткову породну 
характеристику, чи має він виражену внутрішньопородну мін-
ливість, було виконано порівняння трьох груп голштинської 
породи різного напрямку селекції. У результаті виявилося, що 
частоти алельних варіантів у  цих двох груп практично збіга-
ються за всіма дослідженими структурними генами, тобто на 
підставі аналізу отриманих даних можна зробити припущення 
про те, що частота алелів за цими генами може бути додатковою 
породною характеристикою і не залежати від еколого-географіч-
них умов відтворення тварин.

З метою перевірки наявності або відсутності тісних асоціа-
цій між алельними варіантами досліджених структурних генів, 
що безпосередньо беруть участь у  контролі господарськи цін-
них ознак, були розраховані ймовірності невипадкового збігу 
алельних варіантів у тварин різних порід за парами досліджених 
локусів. Аналізувалися тільки ті тварини, у яких був оцінений 
поліморфізм одночасно за всіма локусами (крім мономорф-
ного MSTN). З  них тільки два статистично вірогідно відрізня-
лися від випадкового розподілу алельних варіантів за парами 
локусів. Статистично вірогідно (P < 0,05) виявилися асоційо-
вані алельні варіанти за локусами CSN3 і GH (А і L, відповідно) 
у голштинської породи; а в червоної степової породи – за BLG 
і GH (В і В відповідно). Важливо наголосити, що всі розглянуті 
локуси у великої рогатої худоби перебувають у різних хромосо-
мах (CSN3 локалізований на хромосомі 6, BLG – на хромосомі 11 
і GH – на хромосомі 19). Виявлено статистично достовірні асо-
ціації між цими парами несинтенних локусів у досліджуваних 
порід, що, очевидно, пов’язано з  напрямом штучного відбору, 
у  результаті якого були задіяні комплекси генів, що входили 
й  у  дослідження даної роботи. На користь цього припущення 
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свідчить збіг отриманих нами даних про міжпородні відмінності 
за відносно підвищеними частотами зустрічальності алельних 
варіантів, асоційованих з  молочною або м’ясною продуктив-
ністю та індивідуальних асоціаціях між відповідними алель-
ними варіантами в досліджених порід, виявлені за допомогою 
аналізу нерівноваги зчеплення.

Як зазначалося вище, у  виконаний аналіз були включені 
гени (Tf, Am-I, CSN3, GH та  BLG), алелі й  генотипи яких 
у літературі пов’язують із міжпородною диференціацією гено-
фондів між породами молочного й  комбінованого напрямку 
продуктивності та, відповідно, припускають, що їхній полі-
морфізм асоційований з  характеристиками молочної продук-
тивності. За нашим даними (див. табл. 10.2), тільки розподіл 
алелів за локусом соматотропіну збігся з диференціацією вну-
трішньопородних груп тварин за жирномолочністю. Це добре 
узгоджується з  висновком японських дослідників про те, що 
ефективність включення молекулярно-генетичних маркерів 
у  внутрішньопородну селекційну роботу визначається попе-
реднім підбором таких маркерів для конкретної селекційної 
схеми, оскільки в  одному поєднанні факторів середовища 
і  генотипових факторів успішним буде застосування одних 
маркерів, в іншому – інших [340].

Отже, порівняльний аналіз поліморфізму п’яти структурних 
генів свідчить про те, що в української червоної молочної породи 
відмінності за жирномолочністю між заводськими типами асо-
ційовані з поліморфізмом тільки одного гену – соматотропіну. 
Це істотно відрізняється від описаних раніше результатів міжпо-
родних порівнянь, в яких розходження за породоспецифічними 
характеристиками молочної продуктивності виявлялися пов’я-
заними з  поліморфізмом не тільки соматотропного гормону, 
а  й  генів білків молока (κ-казеїну, β-лактоглобуліну), а  також 
таких генетико-біохімічних систем, як трансферин, амілаза-1. 
Тому отримані дані дозволяють вважати, що в  одні й  ті самі 
характеристики молочної продуктивності поліморфізм різних 
структурних генів може вносити неоднаковий вклад при міжпо-
родних і внутрішньопородних порівняннях.



148
Генетичний аналіз  

господарськи цінних ознак Bos Taurus

Разом із тим результати наших досліджень свідчать про те, 
що розподіл алельних варіантів за дослідженими структурними 
генами і  асоціації між ними, що контролюють господарськи 
цінні ознаки, можуть розглядатися в  порід худоби молочного 
і комбінованого напрямку продуктивності як додаткові породні 
характеристики, а їх формування, очевидно, визначалося особ-
ливостями штучного відбору, проведеного з  кожною породою 
відповідно до напрямку її продуктивності.
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ПОЛІМОРФІЗМ Κ-КАЗЕЇНУ 

ТА СОМАТОТРОПІНУ І ЇХ ЗВ’ЯЗОК 
З ГОСПОДАРСЬКИ КОРИСНИМИ 
ОЗНАКАМИ МОЛОЧНОЇ ХУДОБИ

Головним селекційним завданням галузі молочного скотар-
ства є отримання високопродуктивних тварин, які дають молоко 
з  високим вмістом білка, що характеризується гарними техно-
логічними якостями. У  сучасній генетиці для вирішення цих 
завдань здійснюється пошук генів, поліморфізм яких може бути 
асоційований з  бажаними ознаками молочної продуктивності. 
До таких генів відносять такі, що кодують білки молока, а також 
гени – системні регулятори загального обміну, такі як, наприк-
лад, соматотропін.

Білки молока поділяються на дві основні групи  – казеїни 
і  сироваткові білки. Частка казеїнів, представлених кількома 
фракціями, у  великої рогатої худоби становить дещо більше 
80 % наявного молочного білка. Казеїни належать до родини 
фосфопротеїнів, що синтезуються в молочній залозі у відповідь 
на індукцію лактогенними гормонами та іншими факторами. 
Вони формують великі колоїдні агрегати – міцели, що відпові-
дають за окремі показники якості молока. Типові міцели молока 
великої рогатої худоби містять близько 104 окремих моле-
кул казеїну. Родина казеїнових містить в  собі три еволюційно 
пов’язані гени (α-S1, S2 і β-казеїни, кальцій-чуттєві казеїни) та 
κ-казеїни які, як вважають, походять від гену γ-ланцюга фібри-
ногену. У  різних видів ссавців гени казеїнів успадковуються 
зчеплено, тобто локалізовані в одній і тій самій хромосомі [48].  
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За своєю структурою та якостями κ-казеїни значно відрізняються 
від інших казеїнів; вони мають велику подібність і,  мабуть, 
загальне походження з фібриногеном – білком, який бере участь 
у процесі зсідання крові, та характеризуються подібною з ним 
функцією: виконують роль стабілізуючого фактору при утво-
ренні міцел. Аналіз амінокислотних послідовностей κ-казеїну 
різних видів показав, що наявність треоніну й аланіну в кодонах, 
що відповідають 136 та 148-му кодонам κ-казеїну, є характерною 
для віддалених в еволюційному плані видів: вівці, кози, людина, 
а також буйволи, зубри та яки. Тільки у великої рогатої худоби 
та зебу було виявлено А- і В-алелі κ-казеїну, що дало підставу 
запропонувати гіпотетичний шлях походження алелів κ-казеїну.  
Також було запропоновано як предка алеля розглядати κ-казеїн G  
широко представленим у  яків і  зубрів, від якого в  результаті 
крапкових замін походять A- і  B-алелі великої рогатої худоби  
[157, 351].

Алель B, мабуть, еволюційно більш молодий, і його порівняно 
більше поширення у  великої рогатої худоби може бути зумов-
лене селекційними процесами. Як показали дослідження окре-
мих авторів [345], молоко корів з  генотипом АА щодо молока 
корів з генотипом АВ і ВВ характеризується зниженою здатністю 
до зсідання. При виробництві твердих сирів молоко корів з гено-
типом ВВ має майже на 10 % більший вихід кінцевого продукту 
[345]. У сільськогосподарських видів тварин досліджено зв’язок 
між поліморфізмом соматотропного гормону й окремими харак-
теристиками продуктивності, у тому числі й молочною продук-
тивністю [284]. Передбачається, що поліморфізм продуктів цих 
генів вносить суттєвий доробок у відмінності між тваринами за 
характеристиками молочної продуктивності і,  отже, контроль 
розподілу алелів за цими локусами може сприяти прискоренню 
селекційної роботи з  удосконалення молочних порід великої 
рогатої худоби [212].

Породи великої рогатої худоби України нараховують значну 
кількість, серед яких за напрямом молочної продуктивності 
значну роль відіграють голштинська та створена на її  основі 
українська чорно-ряба молочна порода. Голштинська чорно-ряба 
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порода великої рогатої худоби поширена майже по всій території 
України, а молочні породи червоного кореня більш характерні 
для півдня та південного сходу країни. Практичний і науковий 
інтерес даної роботи полягає у  з’ясуванні питання, які саме 
причини зумовлюють таку перевагу в  ареалі поширення цих 
молочних порід, чи мають вони характерні риси генофонду, які 
забезпечують пристосування тварин до певних умов вирощу-
вання та продуктивність, що задовольняє вимогам переробної 
промисловості.

Отже, одними з  генів кількісних ознак, поліморфізм яких 
впливає на вихід кінцевого продукту та на показники молочної 
продуктивності, є  гени казеїну і  гормону росту. Поліморфізм 
гену κ-казеїну зумовлює певний відсоток білка в молоці та його 
різні фізико-хімічні властивості. Найбільш поширені (з дев’яти 
виявлених) два алельні варіанти κ-казеїну – CSN3 A та CSN3 B. 
Також, за літературними даними, показано, що наявність у тва-
рин генотипу CSN3 BВ характеризує підвищений відсоток наяв-
ності білка в молоці, і воно в таких тварин є кращим для вироб-
ництва різних сортів твердих сирів. Необхідно зазначити, що 
алельний варіант CSN3 B асоційовано з більшим вмістом білка 
та сиропридатністю, у  той час як алельний варіант CSN3 А  – 
з підвищеним загальним надоєм [272–273].

Ген соматотропного гормону відіграє вирішальну роль у сти-
муляції синтезу різних білків, поділу клітин і  загалом росту 
організму. Показано, що цей ген проявляє й лактогенну актив-
ність. Поліморфізм за геном гормону росту пов’язують у великої 
рогатої худоби із вмістом білка і жиру в молоці, а також темпами 
приросту живої маси тіла [280, 281, 284, 356].

Результати аналізу поліморфізму в  худоби молочних порід 
за генами κ-казеїну та гормону росту дозволили виявити таке 
розподілення частот алельних варіантів, генотипів та значення 
середньої гетерозиготності за цими локусами в  досліджених 
груп тварин (табл. 11.1). Для всіх груп була характерною пере-
вага наявності алельного варіанта А, ніж В за локусом κ-казеїну. 
Найбільше значення частоти алельного варіанта А (0,895) зафік-
совано в  голштинської худоби, а  найменше  – у  представників 
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УЧРМ (0,767). В останніх виявлено найбільший відсоток наяв-
ності гетерозигот за геном CSN3  – 47 %, а  найменший  – 17 % 
у тварин жирномолочного типу УЧМ породи, у той час як в ана-
логів голштинізованого заводського типу відсоток гетерозигот 
теж був незначний і становив 21 %. У підсумку можна висловити 
думку, що за частотами зустрічальності гетерозигот за цими локу-
сами не засвідчується статистично достовірного відхилення від 
стану рівноваги, який відповідає закону Кастла-Гарді-Вайнберга 
(табл. 11.1). У той самий час жирномолочна українська червона 
молочна худоба відрізнялася від усіх інших найменшими зна-
ченнями середньої гетерозиготності за дослідженими локусами.

Таблиця 11.1
Алельні частоти за генами CSN3 і GH та значення середньої 

гетерозиготності тварин різних порід і типів
Ген та 

параметр
Порода і заводський тип молочної худоби (n)

Г (40) УЧМгт (40) УЧМжт (28) УЧРМ (16)
CSN3: А

В
0,895 0,776 0,875 0,767
0,105 0,224 0,125 0,233

GH:    L
V

0,769 0,731 0,893 0,531
0,231 0,269 0,107 0,469

Hн* 0,285 0,440 0,155 0,390
Но** 0,275 0,375 0,209 0,442

Примітки:
1.	Hн* – фактична гетерозиготність у середньому за дослідженими локусами.
2.	Hо** – очікувана гетерозиготність у середньому за дослідженими локусами.

У досліджених груп тварин за геном соматотропного гормону 
виявлено два алельні варіанти гену – GH L та GH V. Переважала 
частота алеля L в усіх групах, проте в корів української чорно-рябої 
молочної породи різниця виявилась мінімальною. Найбільше зна-
чення частоти GH L (0,893) мало місце в жирномолочної худоби 
УЧМ породи, а найменше – у тварин УЧРМ (0,531).

Експресію алельного варіанта GH L пов’язують як зі  збіль-
шенням загального надою, так і з підвищеною жирномолочністю 
в корів [284]. У наших дослідженнях підвищену частоту алель-
ного варіанта GH V виявлено в худоби української чорно-рябої 
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молочної породи. Цей алельний варіант пов’язують із високим 
надоєм, але генотип GH VV зменшує швидкість приросту живої 
маси тварин [356]. Гетерозиготність за локусом соматотропного 
гормону становила в  групі голштинізованих корів української 
червоної молочної породи 54 % і  була найвищою, а  найнижче 
значення – 14 % виявлено в жирномолочного заводського типу 
цієї самої породи. За літературними даними, гетерозиготи GH LV  
мають більший відсоток білка в молоці, проте генотип GH LL 
забезпечує більш високу жирність молока [281], що збігається 
з отриманими нами даними про диференціацію двох заводських 
типів української червоної молочної породи за розподілом алелів 
за локусом соматотропного гормону, у той час як у жирномолоч-
ної групи засвідчується виражена перевага алеля L за відносно 
зниженої частоти зустрічальності алеля V (див. табл. 11.1).

На підставі розподілу алельних варіантів за генами κ-казеїну 
та гормону росту, які асоційовані з показниками молочної про-
дуктивності у  великої рогатої худоби, розраховували значення 
генетичної ідентичності та генетичні відстані між групами дослі-
джених порід; використана методика М. Nei [300] (табл. 11.2).

Таблиця 11.2
Значення генетичної ідентичності та генетичних відстаней 
за Неєм між дослідженими групами тварин молочних порід 

і заводських типів
Порода і тип Г УЧРМ УЧМгт УЧМжт

Г × 0,050 0,009 0,009
УЧРМ 0,950 × 0,033 0,095
УЧМгт 0,991 0,967 × 0,019
УЧМжт 0,991 0,905 0,981 ×

Дендрограма, побудована на основі генетичних відстаней, що 
розраховані за розподілом алельних варіантів κ-казеїну і сома-
тотропного гормону, свідчить про значну генетичну близькість 
між групою голштинської худоби і  голштинізованою україн-
ською червоною молочною худобою (рис.  11.1). Максимальні 
значення генетичних відстаней виявлено між українською 
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червоною молочною породою жирномолочного типу і  україн-
ською чорно-рябою молочною породою. На дендрограмі посту-
пово відходять гілки досліджених груп худоби від найменшого 
кластеру, утвореного голштинською та голштинізованою гру-
пою української червоної молочної породи. Такий розподіл вка-
зує на виражений зв’язок між розподілом алельних варіантів за 
дослідженими локусами та специфічними особливостями про-
дуктивності тварин.

Дистанція 
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  ***************************              ************************  УЧМгт 
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  *                                                              
  *********************************************************** УЧРМ 
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Рисунок 11.1. Дендрограма генетичних відстаней між 
породами і заводськими типами молочної худоби

Отже, дослідження поліморфізму двох структурних генів 
у  червоних та чорно-рябих порід молочної худоби дозволило 
проаналізувати специфіку розподілу алельних варіантів за 
генами κ-казеїну та соматотропного гормону в  генофондах 
досліджених порід. Низька частота алеля CSN3 B  відповідає 
літературним даним так, що спеціалізація за молочним напря-
мом продуктивності та селекційна робота на підвищений надій 
молока у  тварин супроводжується зменшенням частоти алель-
ного варіанта В локусу κ-казеїну.

Нами зафіксовано більш тісний зв’язок генотипу LV локусу 
гормону росту з  підвищеним загальним надоєм молока, 
а  висока частота зустрічальності генотипу GH LL  асоційована 
з  належністю тварин до групи червоної породи з  підвищеною 
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жирномолочністю. Залучення до порівняння двох структурних 
генів, пов’язаних з молочним напрямом продуктивності, не вия-
вило розбіжностей між червоними і чорно-рябими породами.

Отже, отримані дані свідчать про те, що поліморфізм сома-
тотропного гормону (L и V алелі) може сприяти ефективному від-
бору жирномолочних тварин і плануванню отримання нащадків 
з бажаними ознаками продуктивності у великої рогатої худоби 
української червоної молочної породи.
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ГЛАВА 12. ________________________________________
ПОЛІМОРФІЗМ К-КАЗЕЇНУ 

ТА СОМАТОТРОПІНУ ТА ЇХ ЗВ’ЯЗОК 
ІЗ ГОСПОДАРСЬКИ КОРИСНИМИ 

ОЗНАКАМИ ГОЛШТИНСЬКОЇ ХУДОБИ 
РІЗНОГО ЕКОЛОГІЧНОГО ПОХОДЖЕННЯ
Для високопродуктивних тварин галузі молочного скотар-

ства на сучасному етапі одним із вирішальних завдань з погляду 
їхньої племінної та виробничої цінності є отримання корів, які 
дають молоко з  високим вмістом жиру і білка та характеризу-
ється гарними технологічними якостями. Сучасна сільсько- 
господарська генетика для вирішення цих завдань здійснює 
пошук генів, поліморфізм яких є фактично «зчеплений» з бажа-
ними ознаками молочної продуктивності. До таких генів від-
носять такі, що кодують білки молока, а також гени – системні 
регулятори загального обміну, наприклад, соматотропіну. Разом 
із тим останній період існування галузі молочного скотарства 
характеризується відносно активним імпортом різних порід тва-
рин в Україну, переважну частку в якому має голштинська худоба 
різних селекцій і еколого-географічних зон Європи й Північної 
Америки. Зрозуміло, що якість молочної сировини від таких 
корів стає питанням вивчення вітчизняних учених.

Відомо, що білки молока поділяються на дві основні групи – 
казеїни і  сироваткові білки. Перші представлені кількома 
фракціями, і у великої рогатої худоби їх частка дещо більша –  
80 % наявного молочного білка. Казеїни синтезуються в молоч-
ній залозі у  відповідь на індукцію лактогенними гормонами та 
іншими факторами та належать до родини фосфопротеїнів.  
Їх особливість полягає в  утворенні великих колоїдних агре-
гатів  – міцел (у  великої рогатої худоби вони містять близько  
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104 окремих молекул казеїну), які відповідають за окремі показ-
ники якості молока. Три еволюційно пов’язані гени (α-S1, S2  
і β-казеїни, кальцій-чуттєві казеїни) та κ-казеїни, які, як вважа-
ють, походять від гена γ-ланцюга фібриногену, про що вже зга-
дувалося раніше. У ссавців гени казеїнів успадковуються зчеп-
лено й локалізовані в одній і тій самій хромосомі [71].

Характерно, що структура та якості κ-казеїну значно відрізня-
ються від інших при збереженні великої подібності і,  очевидно, 
загального походження з  фібриногеном. Навіть їхня функція 
подібна: виконують роль стабілізуючого фактору при утворенні 
міцел. Амінокислотні послідовності κ-казеїну різних видів 
за наявності треоніну й  аланіну в  кодонах (відповідно 136 та  
148-й триплети), характеризують віддалені в  еволюційному 
плані види: овець, кіз, людей, а  також буйволів, зубрів та яків. 
Хоча у великої рогатої худоби та зебу було виявлено А- і В-алелі  
κ-казеїну, що дало підставу запропонувати гіпотетичний шлях 
походження алелів κ-казеїну. Також було запропоновано як предка 
алеля розглядати κ-казеїн G широко представлений у яків і зубрів, 
від якого в результаті точкових замін походять A- і B-алелі великої 
рогатої худоби [48]. Значне поширення у великої рогатої худоби 
алеля B (більш молодого), очевидно, зумовлене селекційними 
процесами. А дослідження окремих авторів [40, 44, 46] свідчать, 
що молоко корів з генотипом АА відносно молока корів з геноти-
пом АВ і ВВ характеризується зниженою здатністю до зсідання. 
А тому при виробництві твердих сирів молоко корів з генотипом 
ВВ має майже на 10 % більший вихід кінцевого продукту [68].

Поліморфізм соматотропіну й  окремі характеристики про-
дуктивності в  сільськогосподарських видів тварин досліджено 
на наявність зв’язку, у тому числі й з молочною продуктивністю 
[61], а наявні відмінності генів вносять суттєвий доробок у про-
дуктивні ознаки. Отже, контроль поділу алелів за цими локусами 
може сприяти прискоренню селекційної роботи з удосконалення 
молочних порід великої рогатої худоби [62].

Практичний і науковий інтерес даної роботи полягає у з’ясу-
ванні питання, які саме причини зумовлюють відмінності у хіміч-
ному складі молока голштинських корів різних екогенотипів 
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(німецького (HE), угорського (HU) і данського (DAN)), чи мають 
вони характерні риси генофонду, які забезпечують пристосу-
вання тварин до певних умов вирощування й  продуктивності, 
що задовольняє вимогам переробної промисловості.

На вихід кінцевого продукту та показники молочної продук-
тивності впливає поліморфізм генів казеїну та гормону росту. 
Поліморфізм першого зумовлює певний відсоток білка в молоці 
та його різні фізико-хімічні властивості. А  найбільш пошире-
ними є (з  дев’яти виявлених) два алельні варіанти κ-казеїну  – 
CSN3 A та CSN3 B. Необхідно зазначити, що алельний варіант 
CSN3 B асоційовано з більшим вмістом білка та сиропридатні-
стю, тоді як алельний варіант CSN3 А – з підвищеним загальним 
надоєм [212–215].

Ген соматотропіну відіграє вирішальну роль у  стимуляції 
синтезу різних білків, поділу клітин і загалом росту організму. 
Показано, що цей ген проявляє й лактогенну активність. У вели-
кої рогатої худоби його поліморфізм пов’язують зі вмістом білка 
та жиру в  молоці, а  також темпами приросту живої маси тіла 
[218, 225–227].

Виконано порівняльний аналіз генетичної структури різ-
них екогенотипів голштинської худоби за поліморфізмом генів 
CSN3 і GH з використанням методу PCR-RFLP [139]. Для ана-
лізу поліморфізму виділяли сумарну ДНК із клітин перифе-
ричної крові в  представників великої рогатої худоби за такою 
методикою. Кров для досліджень брали з  яремної вени тва-
рин у  пробірки з  гепарином (гепарин з  розрахунку 25 МО  
на 1 мл крові). До 200 мкл гепаринізованої цільної крові дода-
вали 1 мл деіонізованої H2O і піддавали зразок заморожуванню- 
відтаюванню. Центрифугували 5 хв при 7000 об./хв. Супернатант 
зливали, додавали 1 мл деіонізованої H2O, струшували на вор-
тексі й  повторювали процедуру до появи безбарвного осаду. 
Цей осад суспензували у  500  мкл розчину, що містить 25  мМ 
ЕДТА, рН 8.0 і 75 мМ NаСl. Зразок інкубували 120 хв за тем-
ператури +56 °С, струшуючи кожні 30  хв на  вортексі, після 
чого суміш екстрагували рівним об’ємом фенолу та двічі рів-
ним об’ємом хлороформу й знову інкубували 30 хв за кімнатної 
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температури. Центрифугували 5  хв при 14000 об./хв. З  водної 
фази ДНК преципітували 2,5 об’ємами 96 % етилового спирту 
або рівним об’ємом ізопропілового спирту. Зразок витримували 
від 30 до 60 хв за температури –20 °С, і центрифугували 15 хв 
при 14 000 об./хв. ДНК-осад промивали 70 % етанолом, підсу-
шували за кімнатної температури й розчиняли в 50 мкл деіоні-
зованої Н2О. Виділену ДНК у кількості 50 ng використовували 
в ПЛР та оцінювали поліморфізм структурних генів за методом 
ПЛР-ПДРФ. Реакційна суміш для ПЛР об’ємом 10 мкл містила: 
50  мМ КCl, 10  мМ трис-HCl (pH  8,3), 0,2  мМ кожного dNTP, 
2  мМ MgCl2, 10 п  кожного праймера, 0,75  од. Taq-polimeras,  
50 ng геномної ДНК; використаний ампліфікатор фірми 
“Eppendorf” (Німеччина).

Для проведення рестрикційного аналізу брали по 5 мкл про-
дукту ампліфікації. Рестрикцію проводили протягом 3 год за тем-
ператури +37 °С в об’ємі 10 мкл. Продукти рестрикції розділяли 
методом електрофорезу в 2 % агарозному гелі з використанням 
1х ТВЕ-буфера, після фарбування гелю бромистим етидієм 
візуалізували під ультрафіолетовими променями. Ампліфікація 
починалася із вступного циклу 95 °С – 2 хв, 57 °С – 1 хв і 72 °С – 
2 хв, за яким йшли 35 циклів, кожний із температурним режи-
мом: 95 °С – 30 с, 57 °С – 30 с і 72 °С – 1 хв. Завершував реакцію 
кінцевий синтез: 10 хв за  температури 72 °С. Розмір продукту 
ампліфікації становив 1355 п.н. Для виявлення алельних варіан-
тів використовували рестриктазу HinfI (Medrano, J. F., Aguilar‐
Cordova, E,. 1990). Статистичну вірогідність розходжень між 
частотами поширення алельних варіантів за різними локусами 
розраховували з використанням критерію P. A. Фишера [170].

Для полімеразної ланцюгової реакції використали стан-
дартну реакційну суміш обсягом 10  мкл: H2O деіонізованої  – 
4,3 мкл; буфер ПЛР – 5-х (15 м Мg-1,0 мл) 2,0 мкл; DNTP суміш 
10-х (2 мМ кожного) – 0,8 мкл; два праймери (70 ng кожного) – 
0,8 мкл; Taq-полімераза (1мл/1000 U) – 0,1 мкл; DNA 50-100 ng – 
2,0 мкл. Для проведення ПЛР використали ампліфікатор фірми 
«Eppendorf» (Німеччина). Електрофорез проводили в 2 % агароз-
ному гелі з використанням 1х ТВЕ-буферу, зони ДНК типували 
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в  ультрафіолетовому світлі після фарбування гелю бромистим 
етидієм. Для ПЛР-ампліфікації фрагмента гена κ-казеїну (CSN3) 
використали праймери:

5'-GAAAТСCCТАССАТCAАТACC-3' і
5'-ССАTСTАСGСTАGTTТAGATG-3'.
Продукт ампліфікації мав розмір 273  п.н. і  складався 

з ділянки 4 екзону й 4 інтрону гену [299]. Температурний режим 
включав початкову денатурацію 2  хв за  температури +95 °С 
з  подальшими 35 циклами: денатурація  – 30  с  за температури 
95 °С, відпал праймерів – 30 с за температури 61 °С та синтез – 
1 хв за  температури 72 °С. Завершував реакцію кінцевий син-
тез – 5 хв за температури 72 °С. При використанні рестриктази  
Hind III виявляли два алельні варіанти – А та В. У носіїв генотипу 
АА сайт рестрикції для цієї рестриктази відсутній, тим часом як 
наявний нерестриктний продукт ампліфікації розміром 273 п.н. 
У тварин з генотипом ВВ після рестрикції виявляється два фраг-
менти довжиною 182 і 91 п.н. [67].

Для аналізу поліморфізму гена соматотропного гормону (GH) 
використали праймери:

5'-GСTGCTССTGАGGGCCCTТCG-3';
5'-GСGGСGGСАCТTCATGАССCT-3'.
Умови ПЛР включали початкову денатурацію 95 °С  – 2  хв, 

наступні 35 циклів: 95 °С  – 20  с, 62 °С  – 20  с, 72 °С  – 40  с, 
і  кінцевий синтез 72 °С  – 5  хв. У  цих умовах ампліфікувався 
фрагмент 5-го екзону GH довжиною в 223 п.н. [156]. При вико-
ристанні рестриктази Alu I у цій ділянці виявлено два алельні 
варіанти, позначені як L (лейцин у позиції 127) і V (валін у цій 
самій позиції). У  носіїв LL після рестрикції виявляються два 
фрагменти довжиною 171, 52 п.н., а в генотипів VV сайт рест-
рикції відсутній і  виявляється нерестрикований фрагмент дов-
жиною в 223 п.н. [82].

Розрахунок частот алелів поліморфних локусів здійснювали 
на основі індексу ідентичності з  використанням стандартної 
комп’ютерної програми BIOSYS-I [192].

Одержані результати аналізу названих вище структурних генів 
у  голштинської худоби дозволили виявити таке розподілення 
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частот алельних варіантів, генотипів та значення середньої 
гетерозиготності за цими локусами в досліджених груп тварин 
(табл. 12.1).

Таблиця 12.1
Алельні частоти за генами CSN3 і GH та значення  

середньої гетерозиготності, коефіцієнта інбридингу 
голштинських корів різних екогенотипів

Ген та його алель
Екогенотип

у середньому (n = 40) HE
(n = 11)

DAN
(n = 16)

HU
(n = 13)

CSN3: А
В 

0,808 0,778 0,877 0,769
0,192 0,222 0,123 0,231

GH:     L
V

0,716 0,729 0,891 0,529
0,284 0,271 0,109 0,471

Hо* 0,283 0,338 0,153 0,389
Не** 0,273 0,373 0,207 0,440
F*** 0,037 0,094 0,261 0,116

Так, за κ-казеїном частота бажаного алеля В є низькою в породі 
(0,192), що було очікуваною характеристикою, коли у представ-
ників німецького й угорського екогенотипів (0,222 та 0,231 від-
повідно) порівняно до данського ці значення вищі. Особливо 
звертає увагу той факт, що за відносно близьких значень рівнів 
надою в данських та німецьких голштинів (табл. 12.2) молоко 
більш сиропридатне в останніх.

Оцінювання частот алелів соматотропіну знов-таки вия-
вило унікальність німецьких екогенотипів голштинської 
худоби, оскільки за високої частоти алеля L (0,729), що 
має функцію контролю підвищеного вмісту жиру та білка 
в молоці, у підсумку в цих корів з фактично високим рівнем 
надою одержується більший, порівняно з іншими екогеноти-
пами, вихід молочного жиру та молочного білка. Експресію 
алельного варіанта GH L, як відомо, пов’язують як зі  збіль-
шенням загального надою, так і з підвищеною жирномолоч-
ністю в корів [24].
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У наших дослідженнях підвищену частоту алельного варі-
анта GH V  виявлено в  голштинів угорської селекції (0,471).  
Цей алельний варіант пов’язують із високим надоєм, але гено-
тип GH VV зменшує швидкість приросту живої маси тварин [42].

За літературними даними, гетерозиготи GH LV мають більший 
відсоток білка в молоці, у той час як генотип GH LL забезпечує 
більш високу жирність молока [52], що збігається з отриманими 
нами даними про диференціацію досліджених екогенотипів 
голштинської худоби за розподілом алелів за локусом сома-
тотропіну, тим часом як у корів данського походження засвідчу-
ється виражена перевага алеля L за відносно зниженої частоти 
зустрічальності алеля V.

Також нами встановлено, що представники данської селекції 
в голштинській породі мають вищий ступінь консолідації гено-
типів, що підтверджується порівняно найменшими значеннями 
фактичної й  очікуваної гетерозиготності  – 0,153 та 0,207 від-
повідно. Підсумовуючи, можна стверджувати, що за частотами 
зустрічальності гетерозигот за цими локусами не засвідчується 
статистично достовірного відхилення від стану рівноваги, який 
відповідає закону Кастла-Гарді-Вайнберга.

Коефіцієнт інбридингу, як виявилось, має вищі значення 
в  корів данського екогенотипу (0,261) і  найменші  – у  ровес-
ниць з  Німеччини (0,094), проте як у  середньому для вибірки 
голштинської худоби він був незначним – 3,7 %. Це має зв’язок 
і пояснює значення середньої гетерозиготності тварин, що оці-
нені, та характеризує причини – прийоми розведення – за сту-
пенем аутбредності і  спорідненості при розведенні голштинів 
різних селекцій.
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ПОЛІМОРФІЗМ Κ-КАЗЕЇНУ, 

Β-ЛАКТОГЛОБУЛІНУ, СОМАТОТРОПІНУ 
І ЛЕПТИНУ ТА ЇХ ЗВ’ЯЗОК  

ІЗ ГОСПОДАРСЬКИ КОРИСНИМИ 
ОЗНАКАМИ ХУДОБИ РІЗНИХ ЛІНІЙ

Для прискорення селекційної роботи з  породами великої 
рогатої худоби молочного напрямку продуктивності в  Україні 
одним із найпоширеніших напрямків стає використання моле-
кулярно-генетичних маркерів [212]. Останніми роками дедалі 
більшою реальністю є  твердження деяких дослідників про те, 
що «молекулярна генетика прибуває на ферми» [336], про що 
вже згадувался раніше. Саме впровадження молекулярно-гене-
тичних методів у  реальні селекційні програми може й  дозво-
ляє досягати за короткий час таких ефектів, які в минулому, як 
відомо, очікувалися роками. Проте необхідно наголосити, що 
ефективність використання молекулярно-генетичних марке-
рів у  селекційній роботі значною мірою залежить від вибору 
молекулярно-генетичних маркерів і ознак, у контролі розвитку 
яких вони беруть участь, а також від селекційного завдання, що 
вирішується.

Загальновизнано, що економічно найбільш ефективним 
є використання молекулярно-генетичних маркерів у роботі з пле-
мінними тваринами, у процесі оцінки їхньої племінної цінності 
з урахуванням підбору відповідних варіантів схрещувань [340]. 
Однак варто зазначити, що задля прискорення вдосконалювання 
молочної продуктивності спеціалізованих порід великої рогатої 
худоби розрізняють два відомі основні напрямки використання 
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молекулярно-генетичних маркерів. Один із них – картування на 
хромосомах великої рогатої худоби головних генів молочної про-
дуктивності (Quantitive Trait Loci – QTL) [212]. Передбачається, 
що картування QTL може забезпечити формування принципово 
нового етапу в селекції – селекції за допомогою маркерів (Marker 
Assistant Selection  – МАS). Хоча аналіз накопичених даних за 
результатами такого прийому оцінки свідчить про їхню крайню 
суперечливість. Так, картування QTL головних ознак молоч-
ної продуктивності (надій, кг; вміст жиру та білка, % в молоці) 
у тварин однієї й тієї самої голштинської породи виявило різну 
локалізацію таких генів у  хромосомах залежно від країни, де 
виконувалися дослідження [172]. Напевно, що результати таких 
досліджень будуть значною мірою залежати від специфіки гено-
фондів розглянутих порід тварин, а  також від факторів навко-
лишнього середовища, в якому вони відтворюються.

Інший напрямок досліджень пов’язаний з виявленням струк-
турних генів, поліморфізм яких може вносити значний вклад 
у  мінливість характеристик молочної продуктивності. Для її 
характеристики насамперед розглядаються гени білків молока 
й  деякі системні регулятори, такі як соматотропний гормон, 
тобто гени – кандидати прямого контролю продуктивних ознак 
[212]. У генетичну диференціацію між групами корів, що відріз-
няються за характеристиками молочної продуктивності, можуть 
втягуватися й  генетико-біохімічні системи, поліморфізм яких 
раніше дозволив виявити відмінності між породами різного 
напрямку продуктивності [53].

Ураховуючи наведене та з  метою оцінки можливості вико-
ристання таких генів для прискорення вдосконалення україн-
ської чорно-рябої молочної породи, у  пропонованій роботі ми 
виконали порівняльний аналіз поліморфізму й розподілу алелів 
генів κ-казеїну (CSN3), β-лактоглобуліну (BLG), соматотропіну 
(GH) і лептину (LEP) у представників п’яти досліджуваних ліній 
худоби, що мають внутрішньопородні відмінності за головними 
ознаками їх селекції.

Кров для досліджень під час молекулярно-генетичних 
досліджень брали з  яремної вени з  подальшою консервацією 
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гепарином (у  розрахунку 25 МО препарату на 1  мл крові). 
Електрофоретичні дослідження проводили в  лабораторії 
Інституту рибного господарства НААН України методами гори-
зонтального крохмального (14 %) і  вертикального поліакри-
ламідного (12 %) електрофорезів з  подальшим гістохімічним 
фарбуванням за загальноприйнятими методиками із власними 
модифікаціями [44, 252].

Сумарну ДНК виділяли із клітин периферійної крові в пред-
ставників УЧРМ за такою методикою. До 200  мкл гепари-
нізованої цільної крові додавали 1  мл деіонізованої H2O та 
далі зразок заморожували-відтаювали. Центрифугували 5  хв  
при 7 тис. об/хв. Супернатант зливали, додавали 1 мл деіонізо-
ваної H2O, струшували на вортексі й  повторювали процедуру 
до появи безбарвного осаду. Останній суспензували в 500 мкл 
розчину, що містить 25 мМ ЕДТА, рН 8,0 і 75 мМ NаС1. Зразок 
інкубували 120  хв за  температури +56 °С, струшуючи кожні 
30 хв на вортексі, після чого суміш екстрагували рівним обся-
гом хлороформу й знову інкубували 30 хв за кімнатної темпера-
тури. Центрифугували 5 хв при 14 тис. об/хв. З водної фази ДНК 
здійснювали преципітацію 2,5 обсягами 96 % етанолу або рів-
ним обсягом ізопропанолу. Зразок витримували від 30 до 60 хв 
за температури –20 °С і центрифугували 15 хв при 14 тис. об/хв. 
ДНК-осад промивали 70 % етанолом, підсушували за кімнатної 
температури й розчиняли в 50 мкл деіонізованої Н2О.

Для полімеразної ланцюгової реакції використали стан-
дартну реакційну суміш обсягом 10  мкл: H2O деіонізованої  – 
4,3 мкл; буфер ПЛР – 5-х (15 м Мg-1,0 мол) 2,0 мкл; DNTP суміш  
10-х (2 мМ кожного) – 0,8 мкл; два праймери (70 ng кожного) – 0,8 мкл; 
Taq-полімераза (1мл/1000 U) – 0,1 мкл; DNA 50-100 ng – 2,0 мкл.

Для проведення ПЛР використали ампліфікатор фірми 
«Eppendorf» (Німеччина). Електрофорез проводили в  2 % ага-
розному гелі з використанням 1х ТВЕ-буферу, зони ДНК типу-
вали в ультрафіолетовому світлі після фарбування гелю бромис-
тим етидієм.

Для ПЛР-ампліфікації поліморфізму гена соматотропного гор-
мону (GH), фрагмента гена β-лактоглобуліну (BLG), фрагмента 
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гена κ-казеїну (CSN3) та лептину (LEP) використали спеціально 
підібрані праймери. Температурний режим для фрагмента гена 
κ-казеїну включав початкову денатурацію 2  хв за  температури 
+95 °С з подальшими 35 циклами: денатурація – 30 с за темпера-
тури 95 °С, відпал праймерів – 30 с за температури 61 °С та син-
тез – 1 хв за температури 72 °С. Завершував реакцію кінцевий 
синтез – 5 хв за температури 72 °С. При використанні рестрик-
тази Hind III виявляли два алельні варіанти – А  та В. У носіїв 
генотипу АА сайт рестрикції для цієї рестриктази відсутній, 
у той час як наявний нерестриктний продукт ампліфікації роз-
міром 273 п.н., він складався з ділянки 4 екзону й 4 інтрону гену 
[217]. У тварин з генотипом ВВ після рестрикції виявляється два 
фрагменти довжиною 182 і 91 п.н. [220].

Умови ПЛР для фрагмента гена β-лактоглобуліну включали 
початкову денатурацію 95 °С – 2 хв, наступні 40 циклів: 95 °С – 
30  с, 58 °С  – 30  с, 72 °С  – 1  хв і  кінцевий синтез 72 °С  – 5  хв. 
Ділянка ампліфікації довжиною 247 п.н. складалась із фрагмента 
4-го екзону й 4-го інтрону [291]. Після обробки рестриктазою Hae 
III генотип АА має один сайт рестрикції, і в результаті на фореграмі 
продуктів ампліфікації виявляються два фрагменти довжиною  
148 і 99 п.н., а в носіїв генотипу ВВ наявний другий сайт рестрик-
ції, що забезпечує формування трьох фрагментів рестрикції дов-
жиною 99 і двох фрагментів з довжиною 74 п.н. [356].

Умови ПЛР для гена соматотропного гормону включали 
початкову денатурацію 95 °С – 2 хв, наступні 35 циклів: 95 °С – 
20 с, 62 °С – 20 с, 72 °С – 40 с, і кінцевий синтез 72 °С – 5 хв. 
У цих умовах ампліфікувався фрагмент 5-го екзону GH довжи-
ною в 223 п.н. [367]. При використанні рестриктази Alu I у цій 
ділянці виявлено два алельні варіанти, позначені як L (лейцин 
у позиції 127) і V (валін у цій самій позиції). У носіїв LL після 
рестрикції виявляються два фрагменти довжиною 171, 52 п.н., 
а  в  VV сайт рестрикції відсутній і  виявляється нерестриктний 
фрагмент довжиною в 223 п.н. [215].

Умови ПЛР для гена лептину містили в собі початкову денату-
рацію 95 °С – 2 хв, наступних 35 циклів: 95 °С – 20 с, 62 °С – 20 с, 
72 °С – 40 с, і кінцевий синтез 72 °С – 5 хв. Аналіз поліморфізму 



168
Генетичний аналіз  

господарськи цінних ознак Bos Taurus

за локусом LEP проводили шляхом оцінки довжин рестрикцій-
них фрагментів, одержуваних після обробки продукту ампліфі-
кації (1830 п.н.) рестриктазою Sau3AI.

За допомогою електрофорезу в агарозному гелі розподіляли 
продукти рестрикції, фарбували бромистим етидієм та здійсню-
вали візуалізацію результатів під УФ променями за довжини 
хвилі 380 нм. Визначали розміри рестриктів за допомогою мар-
кера молекулярної ваги 0,1-kb DNA Ladder (Gibco BRL).

Результати аналізу розподілу алелів за чотирма дослідженими 
структурними генами наведено в табл. 13.1.

Таблиця 13.1
Розподіл генотипів, алельних варіантів  

за локусами CSN3, GH, LEP та BLG у корів  
української чорно-рябої молочної породи

Локус  
і генотип

Лінія

Валіанта Елевейшна Аннас  
Адема

Ханновера 
РЕД Старбака

1 2 3 4 5 6
LEP (n)* 26 18 3 20 21

CC 0,423 0,500 0,333 0,450 0,667
CT 0,462 0,500 0,667 0,500 0,238
TT 0,115 0,000 0,000 0,050 0,095

С 0,654 0,750 0,667 0,700 0,786
Т 0,346 0,250 0,333 0,300 0,214

CSN3 (n)* 26 18 3 20 21
АA 0,615 0,667 1,000 0,650 0,571
AB 0,346 0,278 0,000 0,300 0,381
BB 0,039 0,055 0,000 0,050 0,048

A 0,788 0,806 1,000 0,800 0,762
B 0,212 0,194 0,000 0,200 0,238

GH (n)* 26 18 3 20 21
LL 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000
LV 0,885 0,778 0,667 0,650 0,762
VV 0,115 0,222 0,333 0,350 0,238

L 0,442 0,389 0,333 0,325 0,381
V 0,558 0,611 0,667 0,675 0,619
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1 2 3 4 5 6
BLG (n)* 26 18 3 20 21
AA 0,308 0,333 0,667 0,300 0,238
AB 0,230 0,389 0,000 0,500 0,524
BB 0,462 0,278 0,333 0,200 0,238

A 0,423 0,528 0,667 0,550 0,500
B 0,577 0,472 0,333 0,450 0,500

Примітка: (n)* – кількість генотипованих тварин.

Встановлено, що за розподілом алелів і генотипів структур-
них генів, за якими виявляються відмінності між породами вели-
кої рогатої худоби молочного й подвійного напрямку продуктив-
ності [53], виявлені загальнопородні характеристики і неістотні 
відмінності між дослідженими лініями УЧРМ породи, що від-
різняються за жирно-, білковомолочністю і величиною надою.

κ-казеїн (CSN3)  – один із деяких відомих генів, пов’язаний 
з  ознаками сиропридатності молока. Його важлива функціо-
нальна роль полягає в  захисті міцел молока від преципітації 
іонами кальцію, у формуванні оболонки навколо міцел, уперед-
жаючи їхню агрегацію. При гідролізі κ-казеїну відбувається коа-
гуляція молока, утворення осаду казеїну й формування згустку, 
що використовується в сироварінні.

Продукт ампліфікації гена CNS3 із зазначеними вище прай-
мерами включає ділянку 4-го екзону й 4-го інтрону гена. Після 
рестрикції цього фрагмента рестриктазою Hind III виявляються 
два алельні варіанти – А та В. Варіант В гена CSN3 характери-
зується наявністю двох крапкових мутацій, у  положеннях 136 
і 148, що викликають амінокислотні заміни Тир на Ізо та Ала на 
Асп [262]. Наявність алельного варіанта В локусу CSN3 значно 
поліпшує якість твердих сирів. ВВ-генотип спричиняє на 5–10 % 
більший вихід сиру, ніж АА-генотип [220].

Виявляється тісний зв’язок між поліморфізмом молочного 
білка й  сичуговим осадженням молока. Останнє в  молоці від 
корів з генотипом CNS3 АА під дією сичугового ферменту три-
ває довше, ніж таке молока від корів з генотипом АВ й особливо 

Закінчення таблиці 13.1
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із ВВ-генотипом. Наявність алеля В у локусі κ-казеїну – еконо-
мічно важлива для сировиробництва селекційна ознака у вели-
кої рогатої худоби, що має спеціалізацію в молочному напрямку 
продуктивності. Спрямоване формування стад коровами, які 
є носіями цього алеля з метою забезпечення сировиробництва, 
могла б  сприяти більш повному використанню генетичного 
потенціалу тварин. Це особливо важливо у  зв’язку з  тим, що 
в молочних порід великої рогатої худоби, зокрема, у  голштин-
ської й отриманими з її використанням як поліпшуючої породи, 
виявляється низька частота зустрічальності алельного варіанта 
CNS3 В [69].

У наших дослідженнях (див. табл.  13.1) низьку частоту 
зустрічальності алеля CNS3 В  зафіксовано в  лініях Валіанта, 
Елевейшна, Ханновера РЕД та Старбака, причому у представ-
ниць Аннас Адема  – узагалі відсутня. У  дослідних групах 
Валіанта та Старбака особин-гетерозигот за вивченим локусом 
було порівняно більше (34,6…38,1 %), ніж аналогів інших груп – 
27,8…30,0 % відповідно. Отримані дані свідчать про те, що алелі 
локусу CNS3 включались в міжгрупову диференціацію розгля-
нутих ліній худоби, але без кардинально різних характеристик.

β-лактоглобулін (ВLG) – білок, який, на відміну від казеїнів, 
не осаджується сичуговим ферментом, не входить до структури 
міцел і є сироватковим білком. Біологічна функція ВLG, як перед-
бачається, пов’язана із транспортом вітаміну А. Цю гіпотезу під-
тверджує відкриття рецепторів для комплексу ВLG і  ретинолу 
в  кишківнику новонароджених телят, що сприяє засвоєнню 
ліпідів. Ген ВLG має розмір 4662 п.н. і складається із 7 екзонів  
і 6 інтронів.

Щодо локусу BLG, то ділянка ампліфікації довжиною 247 п.н. 
містила фрагменти 4-го екзону й 4-го інтрону. Алель BLG А несе 
один сайт рестрикції для рестриктази Hae III, який забезпечує 
формування двох фрагментів рестрикції – 148 і 99 п.н., а BLG 
В  у  ділянці довжиною в  148  п.н. має додатковий другий сайт 
рестрикції Hae III, і після рестрикції засвідчується формування 
трьох фрагментів: одного довжиною 99 і двох фрагментів з дов-
жиною 74  п.н. Варіант BLG В  відрізняється від А  наявністю 
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двох крапкових мутацій, що зумовлюють амінокислотні заміни 
Асп → Глу й Вал → Ала в положенні 64 і 118 відповідно [291]. 
Експресію варіанта B пов’язують із високим вмістом у молоці 
казеїнових білків, більшим відсотком жиру й кращими параме-
трами казеїнового коагуляту. Варіант А контролює високий вміст 
сивороваткових білків і сумарний вміст білків молока. У молоці 
корів із генотипом АВ зафіксовано наявність обох алельних 
форм BLG з перевагою форми А [356].

У наших дослідженнях частота зустрічальності варіанта BLG А  
виявилася значно вищою в  особин лінії Анас Адема (66,7 %), 
хоча це може бути ефектом вибірки (див. табл. 13.1). Худоба ліній 
Ханновера РЕД та Старбака за локусом BLG мала близький від-
соток гетерозигот (50,0 і 52,4 % відповідно), проте в дослідних 
групах Валіанта та Старбака частота алеля BLG В мала близькі 
значення – 0,577 та 0,500. Варто зазначити, що розподіл гено-
типів за дослідженим локусом у тварин лінії Старбака відпові-
дав характеристиці «ідеальної популяції» – 25:50:25, а  гетеро-
зигот АВ серед тварин лінії Аннас Адема не зафіксовано, проте 
особин-гомозигот в  представників лінії Валіанта встановлено 
більше за геторозиготні генотипи.

Молекулярною особливістю гена гормону росту (GH) є те, 
шо він складається з п’яти екзонів і чотирьох інтронів, зага-
лом це більше 2 т.п.н. У великої рогатої худоби ген гормону 
росту локалізовано в 19 хромосомі. У цього виду були іден-
тифіковано окремі мутації в гені гормону росту [280]. Надано 
характеристику основних алельних варіантів цього гена 
в  європейської великої рогатої худоби, що виникли завдяки 
нуклеотидним замінам у різних його локусах. Особлива увага 
приділяється нуклеотидній заміні в  5-му екзоні кодону лей-
цину (CTG) на кодон валіну (GTG) у положенні 127 поліпеп-
тидного ланцюгу, що зумовлює появу алельних варіантів А та 
В. Ці алелі виявляються за допомогою рестриктази Alu I [284] 
і позначаються як алель L (лейцин) і V (валін). GH є систем-
ним регулятором фундаментальних біохімічних процесів, що 
лежить в  основі загального обміну в  усіх тварин. У  ссавців 
описано його лактогенну активність. Відомо, що введення 
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екзогенного GH стимулює ріст і розвиток молочної залози та 
збільшує вихід молока в корів на 10–40 % [273, 291]. Виявлено 
також, що при цьому знижується рівень жиру й збільшується 
кількість м’язової тканини в туші. Тому не дивно, що GH ста-
новить такий великий інтерес як маркер низки характеристик 
продуктивності тварин. Особлива увага приділяється полімор-
фізму алелів L  і V, оскільки було показано, що молоко корів 
з  генотипом LL містить більший відсоток жиру й  білка, ніж 
у тварин з генотипом VV [273, 291].

У наших дослідженнях було виявлено, що, дійсно, україн-
ська чорно-ряба молочна худоба як дочірня до голштинської 
порода, має вищу зустрічальність алеля GH V, особливо 
в лініях Елевейшна, Аннас Адема, Ханновера РЕД і Старбака 
(див. табл. 13.1). Ці спостереження відповідають літературним 
даним, але й свідчать одночасно про те, що в лініях має місце 
звуження відмінності за частотами гена, як це характерно ана-
логам дослідної групи Валіанта (L – 0,442; V – 0,558), тобто 
відбуваються внутрішньолінійні ізоляційні зміни у цій новій 
породі молочної худоби. Характерною особливістю для всієї 
української чорно-рябої молочної породи є  абсолютна від-
сутність генотипів LL соматотропіну, причому незалежно від 
лінійної належності, а також переважає зустрічальність гете-
розигот, що відповідає так званій «балансовій моделі» струк-
тури популяції [167]. Можливо, це один із прикладів молеку-
лярного рівня, що підтверджує таку тривалу вікову стійкість 
до високого продукування молока голландської, далі голштин-
ської, чорно-рябої і тепер – української чорно-рябої молочної 
породи.

Гормональний білок лептин регулює жирові відкладення 
в організмі, а також впливає на багато інших фізіологічних про-
цесів, наприклад стимуляцію статевого дозрівання, метаболізм 
глюкози, літогенез, ліполіз і термоліз [258]. Дослідники знайшли 
більш ніж 20 поліморфних сайтів, з  яких тільки шість знахо-
дяться в екзонах, і лише два з них зумовлюють амінокислотні 
заміни. Ученими був встановлений зв’язок поліморфізму сайтів 
рестрикції з «оплатою» корму у тварин [130, 172].
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та їх зв’язок із господарськи корисними ознаками худоби різних ліній 

Проте в наших дослідженнях УЧРМ худоба всіх досліджених 
ліній характеризувалася явною перевагою за частотою алеля С  
з  вищими значенями в  ровесниць ліній Старабака. Тварини 
ж  ліній Валіанта, Елевейшна та Ханновера РЕД мали майжу 
тотожну в межах груп досліджень частоту особин гомо- та гете-
розиготних генотипів СС й  СТ. А  от повну відсутність корів 
з генотипом ТТ за геном лептину встановлено лише в ровесниць 
з ліній Елевейшна та Аннас Адема.
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ГЛАВА 14. ________________________________________
ПОЛІМОРФІЗМ СТРУКТУРНИХ ГЕНІВ 

ГОЛШТИНСЬКОЇ ХУДОБИ РІЗНИХ 
МОДЕЛЕЙ ШТУЧНОГО ВІДБОРУ

Сучасні генетичні підходи вдосконалення порід тварин сіль-
ськогосподарських видів ґрунтуються на детальній оцінці гено-
типу особин, їхнього генетичного потенціалу, з використанням 
маркер-допоміжної селекції (MAS) [23].

Застосування методів ДНК-технологій у європейських і аме-
риканських країнах забезпечує можливість отримувати прибуток 
унаслідок скорочення часу генераційного інтервалу поголів’я 
в  процесі організації керованого відтворення та застосування 
MAS-селекції, тобто здійснювати відбір і  підбір батьківських 
пар певних генотипів та отримувати нащадків відповідного гене-
тичного потенціалу щодо основних показників продуктивності.

Одним із основних напрямів у цій роботі є пошук та викори-
стання ДНК-маркерів, що дозволяє мітити окремі господарськи 
цінні ознаки. Дослідження тварин за генами кількісних ознак 
(QTL) дає можливість визначити генотип тварин та передбачити 
господарськи корисні ознаки на рівні алельних варіантів генів, 
незалежно від статі, віку та фізіологічного стану особин [93, 152].

Разом із традиційним методом відбору тварин селекція з вико-
ристанням маркерів сприяє спрямованому формуванню генофон-
дів із потрібними генними комбінаціями, що супроводжується 
зниженням економічних витрат на виробництво продукції [93]. 
Разом із тим ефективність використання молекулярно-генетич-
них маркерів у селекційній роботі значною мірою залежить від 
вибору останніх та ознак, у контролі розвитку яких вони беруть 
участь, а також від селекційного завдання, що вирішується [39]. 
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У наших дослідженнях обрано й вивчено чотири локуси струк-
турних генів з метою охопити достатній спектр їхньої дії на фор-
мування молочної продуктивності. Як відомо, гени капа-казеїну 
(CSN3), бета-лактоглобуліну (BLG) відповідальні за синтез біл-
ків молока [117], ген лептину (LEP) бере участь у синтезі жирів 
[258], а ген гормону росту (GH), крім функції регулятора сома-
тичного росту організму, виконує лактогенну та інсуліноподібну 
функції [223]. Разом з основною метою цієї роботи нами було 
поставлено завдання дослідити вплив генотипів зазначених 
вище локусів на продуктивність голштинських корів, оскільки 
дані попередніх вітчизняних і зарубіжних досліджень супереч-
ливі, про що вже згадувалося раніше.

Для проведення ПЛР-ПДРФ аналізу структурних генів 
капа-казеїну, бета-лактоглобуліну, гормону росту і  лептину 
з хвостової вени голштинських корів було відібрано 68 зразків 
крові. У подальшому кров було нанесено на марлеві шматочки, 
що потім були висушені, продезінфіковані під ультрафіолетом 
і  вміщені в  індивідуальні вакуумні пакетики, де й  зберігалися 
до лабораторних досліджень. ДНК-типування зразків виконано 
у  відділі молекулярно-генетичних та біохімічних досліджень 
Інституту рибного господарства НААН України.

Виділення геномної ДНК здійснювали за допомогою комер-
ційного набору «ДНК-сорб-Б» згідно з рекомендаціями вироб-
ника («АмплиСенс»). Сухі зразки розмочували у  фізіологіч-
ному розчині протягом тижня, після чого отриману суміш 
поміщали в окремі пробірки та вносили по 300 мкл лізуючого 
розчину. Зразки ретельно перемішували на вортексі і  про-
грівали 5  хв за  температури 65  °С. Якщо зразок не повні-
стю лізувався, то проводили центрифугування впродовж 5  с  
за 5 тис. об./хв й  використовували для виділення надосадову 
рідину. У кожну пробірку окремим наконечником додавали по 
25  мкл сорбенту, перемішували на вортексі та витримували 
2 хв за кімнатної температури. Ще раз перемішували й витри-
мували 5 хв. Центрифугували при 5 тис. об./хв. упродовж 30 с. 
Супернатант видаляли, використовуючи вакуумний відсмоктувач 
і окремий наконечник для кожної проби. Осад ресуспендували 
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в  300  мкл розчину для відмивання №  1. Проводили центрифу-
гування при 5 тис. об./хв. упродовж 30 с, супернатант повністю 
видаляли. Осад ресуспендували в  500  мкл розчину для відми-
вання № 2. Центрифугували при 10  тис. об./хв. упродовж 30 с. 
Супернатант видаляли і  повторювали процедуру відмивання. 
Сорбент підсушували впродовж 5–10 хв за температури 65 °С та 
ресуспендували в 50 мкл ТЕ-буферу для елюції ДНК. Інкубували 
впродовж 5 хв за температури 65 °С, періодично струшуючи на 
вортексі. Центрифугували при 12–14 тис. об./хв упродовж 3–5 хв.

Виділення геномної ДНК здійснювали з використанням мік-
ропробірок об’ємом 1,5 мл, наконечників з фільтром для мікро-
дозаторів, дозаторів перемінного об’єму (Eppendorf, Німеччина), 
настільної центрифуги «Minispin» (Eppendorf, Німеччина), вор-
тексу та термостату (Biosan, Литва), холодильної камери, яка 
підтримує температуру –20 °С.

Для визначення наявності ДНК у  зразках проводили елек-
тофорез у  2–3 % агарозному гелі. Для цього використовували 
5  мкл суміші, яку змішували з  45  мкл буферу для нанесення 
проб (14 % Ficoll-400; 0,02 М Na3ЕДТА (рН 8,0); 0,15 % ксилен-
ціанол). Супернатант, який містив ДНК, переносили в нові про-
бірки й використовували для проведення ПЛР.

ПЛР-ПДРФ аналіз здійснювали в три етапи в окремих при-
міщеннях. На першому етапі проводили полімеразну ланцюгову 
реакцію, потім – рестрикційний аналіз продуктів ампліфікації та 
їх електрофоретичне розділення.

Для ПЛР-ампліфікації фрагмента гену CSN3 використову-
вали праймери:

5'-GAAAТСCCТАССАТCAАТACC-3';
5'-ССАTСTАСGСTАGTTТAGATG-3'.
Температурний режим включав початкову денатурацію 2 хв 

за температури +95°С, з наступними 35 циклами: кожний цикл 
складається з денатурації – 30 с за температури 95 °С, відпалу 
праймерів – 30 с за температури 61 °С і синтезу – 1 хв за темпе-
ратури 72 °С. Завершує реакцію кінцевий синтез – 5 хв за тем-
ператури 72 °С. Фрагмент в  273  п.н. обробляли рестриктазою 
Hind III для аналізу поліморфізму за геном CSN3.
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При аналізі алельних варіантів гена CSN3; у досліджуваних 
груп тварин нами було виявлено три генотипи – АА (розмір фраг-
ментів рестрикції 133, 91 і 49 п.н.), АВ (224, 133, 91 і 49 п.н.)  
і ВВ (224 і 49 п.н.).

Для ампліфікації фрагмента гена BLG були використані такі 
праймери:

5'-GTGCTGGACACCGACTACAAAAAG-3';
5'-GCTCCCGGTATATGACCACCCTCT-3'.
Умови ПЛР складалися з початкової денатурації 95 °С – 2 хв, 

кожний із 40 циклів містить: 95 °С – 30 с, 58 °С – 30 с, 72 °С – 
1 хв і кінцевий синтез 72 °С – 5 хв. Аналіз поліморфізму за локу-
сом BLG здійснювали шляхом оцінки довжин рестрикційних 
фрагментів, отриманих після обробки продукту ампліфікації 
(247 п.н.) рестриктазою Hae III.

За локусом BLG у досліджених тварин зафіксовано три гено-
типи. Для генотипу АА продукти рестрикції становили 148 
і 99 п.н., для генотипу ВВ – 99 і 2×74 п.н. Генотип гетерозиготної 
тварини, відповідно, був представлений фрагментами розміром 
148, 99 і 2×74 п.н.

Для аналізу поліморфізму гена GH використовували 
праймери:

5'-GСTGCTССTGАGGGCCCTТCG-3';
5'-GСGGСGGСАCТTCATGАССCT-3'.
Умови ПЛР містили в собі початкову денатурацію 95 °С – 2 хв, 

наступні 35 циклів: 95 °С – 20 с, 62 °С – 20 с, 72 °С – 40 с, кін-
цевий синтез 72 °С – 5 хв. Аналіз поліморфізму за локусом GH 
здійснювали шляхом оцінки довжин рестрикційних фрагментів, 
одержуваних після обробки продукту ампліфікації (223  п.н.) 
рестриктазою AluI.

За локусом гормону росту нами було виявлено три генотипи. 
Для генотипу LL продукти рестрикції становили 171 і 52 п.н., 
для генотипу LV – 223, 171 і 52 п.н., а для VV – 223 п.н.

Для аналізу поліморфізму гену LEP використовували 
праймери:

5'-GТСАССАGGATCААТGАСАТ-3';
5'-АGСССАGGААТGААGТССАА-3'.
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Умови ПЛР містили в собі початкову денатурацію 95 °С – 2 хв, 
наступні 35 циклів: 95 °С – 20 с, 62 °С – 20 с, 72 °С – 40 с, кін-
цевий синтез 72 °С – 5 хв. Аналіз поліморфізму за локусом LEP 
здійснювали шляхом оцінки довжин рестрикційних фрагментів, 
одержуваних після обробки продукту ампліфікації (1830  п.н.) 
рестриктазою Sau3AI.

За локусом лептину нами було виявлено три генотипи. Для 
генотипу АА продукти рестрикції становили 740, 690, 400 п.н., 
для генотипу АВ – 740, 690, 310 п.н., а для ВВ – 740, 470, 220 п.н.

Для проведення ПЛР аналізу використовували ампліфікатор 
«Терцик». Реакційна суміш об’ємом 25 мкл містила 100 нг геном-
ної ДНК; 5 пкМ кожного з праймерів; 0,67 мМ Тріс-HCl (pH-8,3); 
17 мМ (NH4)2SO4; 2,5 мМ MgCl2; 0,1 % Твін-20; 0,12 мг/мл БСА; 
8 % гліцерину; 0,2  мМ дНТФ суміші та 0,2  од. Taq-полімерази 
(«АмплиСенс»). Умови ПЛР реакції для кожного з досліджуваних 
генів специфічні. Використано праймери компанії «Синтол».

Після завершення ампліфікації здійснювали електрофоре-
тичний аналіз отриманих ПЛР-продуктів у  2–3 % агарозному 
гелі. Для цього використовували 5  мкл ПЛР-суміші, яку змі-
шували з  45  мкл буферу для нанесення проб (14 % Ficoll-400;  
0,02 М Na3ЕДТА (рН 8,0); 0,15 % ксиленціанол). Після ПЛР про-
дукти ампліфікації піддавали рестрикційному аналізу. Для цього 
готували реакційну суміш із розрахунку 15,6 мкл дН2О, 4 мкл 
10× рестрикційного буферу і  0,2  мкл відповідної рестриктази 
на один зразок. Для визначення алельних варіантів досліджува-
них генів використовували специфічні ендонуклеази рестрикції 
виробництва «Fermentas» (Литва). По 25 мкл готової реакційної 
суміші вносили у пробірки з ампліфікованими зразками. Зразки 
інкубували впродовж 12–16 годин за температури 37 °С.

Після інкубації продукти рестрикції аналізували методом 
електрофорезу, який проводили в  3 % агарозному гелі з  вико-
ристанням 1×ТАЕ буфера (склад 50×: 242 г  Тріс-основний; 
57 мл льодяної оцтової кислоти; 100 мл 0,5 М ЕДТА (pH 8,0); 
Н2О д о 1 л). Агарозний гель-електрофорез проводили з вико-
ристанням камери для горизонтального електрофорезу та блоку 
живлення (Україна).
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Візуалізацію молекул ДНК здійснювали в  ультрафіолето-
вому випромінюванні за допомогою барвника бромистиго ети-
дію (0,5  мкг/мл гелю), використовуючи UV-трансілюмінатор 
з максимальною довжиною хвилі 312 нм (Vibroblast, Франція). 
Отримані результати фотографували за допомогою фотокамери 
“Canon” і  заносили до комп’ютерної бази даних. Визначення 
генотипів зразків здійснювали за допомогою маркера молеку-
лярних мас GeneRulerTM 100bp DNA Ladder Plus («Fermentas», 
Литва) і позитивних контрольних зразків.

Виконано підрахунок частот алельних і генотипових варіан-
тів поліморфних молекулярно-генетичних систем, а також роз-
раховано ефективну гетерозиготність за кожною з  них згідно 
з методикою Б. Вейра [27].

Достовірність залежності показників продуктивності від 
генотипів досліджуваних локусів визначали, використовуючи 
алгоритм однофакторного дисперсійного аналізу за Р. Фишером 
[170]. Усі розрахунки виконано з допомогою програми Microsoft 
Office Excel 2007 [102].

Насамперед зазначимо, що казеїни є  однією з  найкращих 
моделей у  біохімічних і  генетичних дослідженнях детерміна-
ції ознак молочної продуктивності свійських тварин. Нині для 
гена капа-казеїну описано сім алельних варіантів, з яких найпо-
ширеніші два алелі – А і В. Велика кількість даних вітчизняних 
і зарубіжних вчених доводить цінність цього гена [82]. На сьо-
годні можна стверджувати, що існує взаємозв’язок між техноло-
гічними властивостями молока та генотипом за капа-казеїном, 
оскільки останній формує оболонку довкола білкових міцел, 
попереджуючи їх агрегацію. Бажаним для виробництва сирів 
є молоко корів – носіїв генотипу ВВ [288]. Молоко, отримане від 
таких тварин, під дією сичужного ферменту зсідається швидше, 
ніж від аналогів з  генотипом АВ і  тим більше  – АА. Витрати 
сировини на одиницю продукції при виготовлені сиру з молока 
корів гомозиготних за алелем А збільшується на 8–10 % порів-
няно з  ВВ. Така закономірність виявлена в  усіх породах вели-
кої рогатої худоби, про що свідчать дані більшості досліджень, 
отриманих у різний час певними авторами [82, 288]. Крім того, 
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отримані різні, а нерідко взаємовиключні результати про взає-
мозв’язок між генотипом за локусом CSN3 і  такими ознаками, 
як надій, вміст жиру і відтворювальні якості тварин [130, 172].

За локусом капа-казеїну засвідчується певний зв’язок продук-
тивності з конкретним генотипом (табл. 14.1). Зокрема, найбільші 
надої маємо у тварин із генотипами ВВ за всі лактації. Це, на нашу 
думку, зумовило найбільшу кількість молочного жиру й  білка 
в цих же тварин. А ось найбільший вміст жиру і білка за другу, 
третю і вищу лактації мають гетерозиготні особини. За першу лак-
тацію величини останніх ознак суттєво не відрізняються між гомо- 
і гетерозиготами. Достовірність впливу генотипу за геном CSN3 на 
рівень молочної продуктивності не було встановлено.

Таблиця 14.1
Продуктивні показники голштинських корів різних 

генотипів локусу CSN3

Л
ак

та
ці

я

Генотип n Надій,  
кг

Вміст  
жиру,  

%

Кількість 
молочного 
жиру, кг

Вміст  
білка,  

%

Кількість 
молочного 
білка, кг

П
ер

ш
а AA 40 7387 ± 195 3,89 ± 0,03 286 ± 7 3,30 ± 0,02 243 ± 6

AB 25 7380 ± 231 3,89 ± 0,02 287 ± 9 3,28 ± 0,01 242 ± 7
BB 2 8053 ± 936 3,91 ± 0,04 315 ± 39 3,29 ± 0,01 265 ± 31
Разом 67 7404 ± 144 3,89 ± 0,02 287 ± 5 3,29 ± 0,01 243 ± 5

Др
уг

а

AA 40 8452 ± 237 3,85 ± 0,05 324 ± 8 3,28 ± 0,02 376 ± 7
AB 25 7858 ± 235 3,89 ± 0,07 304 ± 8 3,35 ± 0,02 263 ± 7
BB 2 8754 ± 1629 3,86 ± 0,18 339 ± 79 3,31 ± 0,03 290 ± 56
Разом 67 8239 ± 170 3,87 ± 0,04 317 ± 6 3,31 ± 0,02 272 ± 5

Тр
ет

я

AA 40 8098 ± 281 3,95 ± 0,07 316 ± 9 3,27 ± 0,04 274 ± 9
AB 25 8312 ± 304 4,02 ± 0,12 334 ± 16 3,32 ± 0,06 284 ± 9
BB 2 10147 ± 2905 3,60 ± 0,12 363 ± 92 3,16 ± 0,25 317 ± 67
Разом 67 8239 ± 209 3,97 ± 0,06 324 ± 8 3,28 ± 0,03 208 ± 16

Ви
щ

а

AA 40 9148 ± 238 3,78 ± 0,07 342 ± 8 3,24 ± 0,03 295 ± 6
AB 25 8963 ± 290 3,82 ± 0,10 342 ± 16 3,27 ± 0,04 291 ± 8
BB 2 10147 ± 2905 3,60 ± 0,12 363 ± 92 3,16 ± 0,25 317 ± 67
Разом 67 9109 ± 183 3,79 ± 0,06 343 ± 7 3,24 ± 0,02 285 ± 8
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Дослідження іншого структурного гена – бета-лактоглобуліна 
відрізняє цей об’єкт тим, що продуктом його трансляції є голов-
ний сироватковий білок. Його біологічна функція, як передба-
чається, пов’язана з  транспортом вітаміну А. Цю гіпотезу під-
тверджує відкриття рецепторів для комплексу BLG і  ретинолу 
в  кишківнику новонароджених телят, що сприяє засвоєнню 
ліпідів [172]. На цей час відомо десять алельних варіантів β-лак-
тоглобуліну, із яких найбільш поширеними є чотири – A, B, C, 
D [291]. Експресію варіанта В  пов’язують із високим вмістом 
у  молоці казеїнових білків, більшим відсотком жиру й  кра-
щими параметрами казеїнового коагуляту. Варіант А  контро-
лює високий вміст сироваткових білків і сумарний вміст білків 
молока. У молоці корів з генотипом АВ засвідчується перевага  
форми А [130, 207]. Аналіз впливу β-лактоглобуліну на продук-
тивні ознаки голштинських корів виявив менш чітку взаємоза-
лежність (табл. 14.2). Так, найменшим надоєм за першу, другу та 
вищу лактації характеризуються гетерозиготи, а найбільшим – 
почергово кожен із генотипових варіантів протягом онтогенезу. 
У  цілому за всіма ознаками молочної продуктивності корів за 
першу лактацію найкращими є  особини гомозиготного гено- 
типу ВВ, за другу  – гомозиготи АА, крім вмісту білка. За тре-
тій дійний період більш цінними знову виявилися генотипи ВВ, 
крім кількості молочного білка. За вищу лактацію відсоток жиру 
та білка в  молоці найбільший у  гетерозигот, а  кількість жиру 
і білка, як і надій, – у гомозигот за алелем А. Встановлено досто-
вірність впливу гена BLG на величину надою, кількість молоч-
ного жиру і білка за другу лактацію.

Наступний структурний ген, що досліджується, продукує 
гормон росту, який, своєю чергою, відіграє важливу роль у сти-
мулюванні синтезу білків, поділі клітин і росту організму. Крім 
того, він виявляє лактогенну активність. Відомо, наприклад, 
що введення в організм тварин рекомбінантного гормону росту 
стимулює ріст і  розвиток молочної залози та збільшує вихід 
молока в  корів на 10–40 %, а  також знижується рівень жиру, 
збільшується кількість м’язової тканини в туші [130, 172, 223]. 
Нині відкрито чотири алельні варіанти гена соматотропіну для 
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європейської великої рогатої худоби. Особлива увага приділя-
ється алелям L i V, оскільки було встановлено, що молоко корів 
із генотипом LL містить більший відсоток жиру й  білка, ніж 
у тварин, що мають генотип VV [64, 284].

Таблиця 14.2
Продуктивні показники голштинських корів  

різних генотипів локусу BLG

Л
ак

та
ці

я

Генотип n Надій, кг
Вміст  
жиру,  

%

Кількість 
молочного 
жиру, кг

Вміст  
білка,  

%

Кількість 
молочного 
білка, кг

П
ер

ш
а AA 9 7439 ± 488 3,87 ± 0,08 286 ± 15 3,31 ± 0,03 246 ± 16

AB 40 7178 ± 185 3,86 ± 0,02 277 ± 7 3,28 ± 0,02 235 ± 6
BB 19 7753 ± 264 3,94 ± 0,04 304 ± 9 3,32 ± 0,02 257 ± 8
Разом 68 7373 ± 145 3,89 ± 0,02 286 ± 5 3,29 ± 0,01 242 ± 5

Др
уг

а

AA 9 9246 ± 611 3,95 ± 0,17 361 ± 20 3,31 ± 0,06 304 ± 18
AB 40 7979 ± 193 3,86 ± 0,04 307 ± 7 3,32 ± 0,02 264 ± 6
BB 19 8200 ± 343 3,86 ± 0,08 314 ± 10 3,29 ± 0,04 268 ± 9
Разом 68 8209 ± 170 3,87 ± 0,04 316 ± 6 3,31 ± 0,02 271 ± 5

Тр
ет

я

AA 9 8014 ± 776 4,04 ± 0,22 319 ± 26 3,28 ± 0,12 284 ± 33
AB 40 8285 ± 256 3,87 ± 0,08 317 ± 11 3,27 ± 0,04 276 ± 8
BB 19 8138 ± 416 4,14 ± 0,09 335 ± 16 3,31 ± 0,06 279 ± 12
Разом 68 8208 ± 208 3,97 ± 0,06 323 ± 8 3,28 ± 0,03 208 ± 15

Ви
щ

а

AA 9 9733 ± 613 3,77 ± 0,15 363 ± 20 3,22 ± 0,07 312 ± 17
AB 40 8838 ± 243 3,80 ± 0,08 333 ± 11 3,26 ± 0,03 286 ± 7
BB 19 9227 ± 324 3,79 ± 0,07 348 ± 11 3,23 ± 0,04 296 ± 8
Разом 68 9065 ± 185 3,79 ± 0,06 341 ± 7 3,25 ± 0,02 284 ± 8

Між поліморфізмом гена соматотропіну і  продуктивністю 
також можна виявити певний зв’язок (табл.  14.3). Так, гено- 
типи LL характеризуються відносно високими надоями впро-
довж оціненого онтогенезу, а за вищу лактацію – найменшими. 
Вміст жиру найбільший за першу й  другу лактації у  тварин 
гомозиготних за алелем V, а за третю і вищу – у гетерозиготних 
особин. Найбільший вміст білка протягом усіх періодів прита-
манний коровам з генотипом VV. За кількістю молочного жиру 
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та білка певних закономірностей не виявлено. Достовірності 
впливу генотипів за локусом GH на величину господарськи цін-
них ознак не встановлено.

Таблиця 14.3
Продуктивні показники голштинських корів  

різних генотипів локусу GH

Л
ак

та
ці

я

Ге
но

ти
п

n Надій, кг
Вміст  
жиру,  

%

Кількість 
молочного 
жиру, кг

Вміст  
білку,  

%

Кількість 
молочного 
білку, кг

П
ер

ш
а LL 32 7542 ± 205 3,86 ± 0,02 291 ± 8 3,29 ± 0,02 248 ± 7

LV 29 7317 ± 224 3,91 ± 0,04 285 ± 8 3,29 ± 0,02 240 ± 7
VV 6 6933 ± 665 3,94 ± 0,11 271 ± 21 3,32 ± 0,05 230 ± 22
Разом 67 7390 ± 146 3,89 ± 0,02 286 ± 5 3,29 ± 0,01 243 ± 5

Др
уг

а

LL 32 8363 ± 235 3,89 ± 0,06 324 ± 8 3,29 ± 0,03 275 ± 7
LV 29 8021 ± 284 3,84 ± 0,06 305 ± 9 3,32 ± 0,02 265 ± 8
VV 6 8462 ± 656 3,92 ± 0,18 332 ± 31 3,33 ± 0,07 282 ± 23
Разом 67 8224 ± 172 3,87 ± 0,04 316 ± 6 3,31 ± 0,01 271 ± 5

Тр
ет

я

LL 32 8747 ± 267 3,92 ± 0,08 318 ± 11 3,33 ± 0,04 280 ± 9
LV 29 8525 ± 374 3,98 ± 0,11 334 ± 14 3,21 ± 0,05 278 ± 11
VV 6 7172 ± 515 3,96 ± 0,11 282 ± 16 3,42 ± 0,14 262 ± 41
Разом 67 8223 ± 211 3,95 ± 0,06 322 ± 8 3,28 ± 0,03 208 ± 16

Ви
щ

а

LL 32 9066 ± 225 3,77 ± 0,07 341 ± 9 3,26 ± 0,03 294 ± 6
LV 29 9119 ± 354 3,78 ± 0,09 341 ± 14 3,20 ± 0,04 289 ± 9
VV 6 9115 ± 433 3,77 ± 0,16 344 ± 26 3,39 ± 0,09 308 ± 15
Разом 67 9093 ± 186 3,77 ± 0,05 341 ± 8 3,24 ± 0,02 285 ± 8

Останній досліджений нами структурний ген відповідає за 
синтез гормонального білка  – лептину. Цей гормон регулює 
жирові відкладення в організмі, а також впливає на багато інших 
фізіологічних процесів, наприклад стимуляцію статевого дозрі-
вання, метаболізм глюкози, літогенез, ліполіз і  термоліз [258]. 
Дослідники знайшли більш ніж 20 поліморфних сайтів, з яких 
тільки шість знаходяться в екзонах, і лише два з них зумовлюють 
амінокислотні заміни. Був встановлений зв’язок поліморфізму 
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сайтів рестрикції з «оплатою» корму у тварин [130, 172]. Існують 
дослідження, які свідчать, що алель Т гена лептину бажаніший, 
ніж алель С, оскільки перший асоційований з підвищеним вміс-
том жиру й білка в молоці [201, 332].

Поліморфізм же лептину має інший характер зв’язку з про-
дуктивними ознаками голштинських корів, ніж уже розглянуті 
структурні гени (табл. 14.4).

Таблиця 14.4
Продуктивні показники голштинських корів  

різних генотипів локусу LEP

Л
ак

та
ці

я

Генотип n Надій, кг
Вміст  
жиру,  

%

Кількість 
молочного 
жиру, кг

Вміст  
білка,  

%

Кількість 
молочного 
білка, кг

П
ер

ш
а CC 20 7003 ± 312 3,94 ± 0,05 275 ± 12 3,32 ± 0,02 232 ± 10

CT 38 7591 ± 180 3,86 ± 0,02 293 ± 7 3,28 ± 0,02 249 ± 6
TT 10 7287 ± 362 3,87 ± 0,07 281 ± 12 3,28 ± 0,03 238 ± 11
Разом 68 7373 ± 145 3,89 ± 0,02 286 ± 5 3,29 ± 0,01 242 ± 5

Др
уг

а

CC 20 8231 ± 332 3,83 ± 0,06 314 ± 11 3,30 ± 0,04 270 ± 10
CT 38 8239 ± 236 3,89 ± 0,06 318 ± 8 3,30 ± 0,02 271 ± 7
TT 10 8047 ± 413 3,87 ± 0,09 312 ± 19 3,34 ± 0,04 269 ± 15
Разом 68 8209 ± 170 3,87 ± 0,04 316 ± 6 3,31 ± 0,02 271 ± 5

Тр
ет

я

CC 20 8047 ± 471 3,87 ± 0,11 306 ± 14 3,30 ± 0,06 192 ± 32
CT 38 8427 ± 240 3,97 ± 0,09 331 ± 9 3,28 ± 0,05 224 ± 19
TT 10 7696 ± 625 4,12 ± 0,15 323 ± 41 3,25 ± 0,05 179 ± 44
Разом 68 8208 ± 208 3,97 ± 0,06 323 ± 8 3,28 ± 0,03 208 ± 15

Ви
щ

а

CC 20 9031 ± 420 3,74 ± 0,11 333 ± 12 3,27 ± 0,05 278 ± 19
CT 38 9122 ± 224 3,76 ± 0,07 340 ± 8 3,23 ± 0,03 293 ± 5
TT 10 8918 ± 524 4,00 ± 0,17 363 ± 38 3,27 ± 0,05 261 ± 34
Разом 68 9065 ± 185 3,79 ± 0,06 341 ± 7 3,25 ± 0,02 284 ± 8

Зокрема, встановлено, що гетерозиготні тварини відзначаються 
вищими надоями, а також кількістю молочного жиру й білка, крім 
вищої лактації, коли максимальну кількість молочного жиру вста-
новлено у тварин-гомозигот за ТТ. Останнє пов’язане із найбільшим 
вмістом жиру в цих тварин у відповідний період, а також і за третю 
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лактацію. Більше системності не віднайдено. Достовірність впливу 
гену LEP на продуктивність також не було встановлено.

Отже, проведені нами дослідження однозначно не встано-
вили залежності продуктивних показників від генотипів особин 
за розглянутими локусами. Проте за геном CNS3 генотипи ВВ  
мали вищу жирно-, білковомолочність та величину надоїв,  
а за LEP – гетерозиготи характеризувалися більшими надоями.

Зважаючи на недостатній рівень досліджень у галузі вивчення гене-
тичної структури для порід молочної худоби при дії стабілізуючого 
відбору, нами був проведений аналіз поліморфізму і розподілу алель-
них варіантів зазначених вище структурних генів, що беруть участь 
у формуванні господарськи цінних ознак голштинських тварин.

Аналіз розподілу генотипів за геном капа-казеїну в досліджу-
ваних нами групах обох моделей ефекту стабілізуючого відбору 
(ЕСВ) виявив певні закономірності (табл. 14.5, 14.6).

Таблиця 14.5
Генетична структура груп корів контрольної моделі  

оцінки ЕСВ за геном CSN3 та їх молочна продуктивність  
за вищу лактацію

Клас 
розподілу 

худоби Ге
но

ти
п

n f

Ч
ас

то
та

 
ал

ел
я

Не Надій,  
кг

Вміст  
жиру,  

%

Вміст  
білка,  

%

1 2 3 4 5 6 7 8 9

М–

АА 12 0,545 А –  
0,773
В –  

0,227
0,351

9255 ± 488 3,62 ± 0,11 3,18 ± 0,06
АВ 10 0,455 9156 ± 547 3,69 ± 0,15 3,23 ± 0,10
ВВ 0 0,000 – – –

М0

АА 25 0,714 А –  
0,829
В –  

0,171
0,284

9005 ± 305 3,87 ± 0,10 3,26 ± 0,04
АВ 8 0,229 9310 ± 521 3,86 ± 0,26 3,20 ± 0,04
ВВ 2 0,057 10147 ± 2905 3,60 ± 0,12 3,16 ± 0,25

М+

АА 3 0,300 А –  
0,650
В –  

0,350
0,455

9915 ± 927 3,67 ± 0,16 3,26 ± 0,02
АВ 7 0,700 8291 ± 301 3,96 ± 0,06 3,38 ± 0,05
ВВ 0 0,000 – – –
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1 2 3 4 5 6 7 8 9

У серед- 
ньому

АА 40 0,597 А –  
0,784
В –  

0,216
0,339

9148 ± 238 3,78 ± 0,07 3,24 ± ,03
АВ 25 0,373 8963 ± 290 3,82 ± 0,10 3,27 ± 0,04
ВВ 2 0,030 10147 ± 2905 3,60 ± 0,12 3,16 ± 0,25

Таблиця 14.6
Генетична структура груп корів дослідної моделі оцінки 
ЕСВ за геном CSN3 та їхня молочна продуктивність за 

вищу лактацію
Клас  

розподілу 
худоби Ге

но
ти

п

n f Частота 
алеля Не Надій, кг

Вміст  
жиру,  

%

Вміст  
білка,  

%

М– –
АА 5 0,385

А – 0,692
В – 0,308 0,426

9619 ± 1113 3,61 ± 0,23 3,20 ± 0,13
АВ 8 0,615 8896 ± 594 3,81 ± 0,15 3,31 ± 0,06
ВВ 0 0,000 – – –

М–
АА 12 0,750

А – 0,875
В – 0,125 0,219

9060 ± 299 3,67 ± 0,13 3,21 ± 0,07
АВ 4 0,250 10 932 ± 913 3,91 ± 0,59 3,97 ± 0,21
ВВ 0 0,000 – – –

М0

АА 11 0,786
А – 0,857
В – 0,143 0,245

8853 ± 501 3,90 ± 0,17 3,29 ± 0,06
АВ 2 0,143 8477 ± 485 3,41 ± 0,55 3,27 ± 0,09
ВВ 1 0,071 8093 3,68 3,33

М+
АА 9 0,600

А – 0,767
В – 0,233 0,358

9111 ± 626 3,90 ± 0,16 3,22 ± 0,07
АВ 5 0,333 8491 ± 176 3,76 ± 0,16 3,23 ± 0,05
ВВ 1 0,067 12201 3,51 2,98

М++
АА 3 0,333

А – 0,667
В – 0,333 0,444

9915 ± 927 3,67 ± 0,16 3,26 ± 0,02
АВ 6 0,667 8295 ± 362 3,95 ± 0,07 3,39 ± 0,07
ВВ 0 0,000 – – –

У серед- 
ньому

АА 40 0,597
А – 0,784
В – 0,216 0,339

9148 ± 238 3,78 ± 0,07 3,24 ± ,03
АВ 25 0,373 8963 ± 290 3,82 ± 0,10 3,27 ± 0,04
ВВ 2 0,030 10 147 ± 2905 3,60 ± 0,12 3,16 ± 0,25

Передусім пояснюємо, що в нашій роботі ми використали дві 
моделі. Контрольна розподіляє середні пробіти відносно двох 
меж, формуючи тим самим три групи [55]. Відповідно особини, 
пробіт яких не виходив за межі моделі, а саме за межі значень 

Закінчення таблиці 14.5
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x = X ± 0,647σ, потрапляли до модального класу (М0), тварин 
зі значенням пробіту нижче вказаних меж відносили до класу 
мінус-варіант (М–), вище – до класу плюс-варіант (М+).

Як альтернативу контрольної моделі ми пропонуємо викори-
стання нової (дослідної), яка розбиває ряд розподілу на п’ять 
рівновеликих груп, при цьому середні пробіти промірів тварин 
розподіляються відносно чотирьох контрольних точок, а  саме 
відносно x = X ± 0,235σ  та x = X ± 0,842σ . Відповідно, особини 
модального класу (М0) розмістяться в межах ±0,253σ, група М+ – 
від +0,253σ до +0,842σ, М++ – більше +0,842σ, М– – від –0,253σ 
до –0,842σ і М- – – менше –0,842σ.

Після з’ясування кількості особин у групах обох моделей було 
встановлено відповідність фактичного й теоретичного розподі-
лів за критерієм χ2 і таблицею його стандартних значень [102]:

�2 �
�� �

�
O E

E
,                                (14.1)

де	О  – фактична кількість особин; Е  – теоретично очікуване 
значення.

Отже, у  контрольній моделі частота найбільш цінного  
алеля В є вищою в групі М+ (0,35), а найменша – у модальному 
угрупованні (0,171). Однак тварини найбажанішого фенотипу – 
ВВ є лише в межах модального класу, хоча їх частота становить 
лише 5,7 %. Зіставлення показників фактичної й очікуваної гете-
розиготності дає можливість зазначити, що найменша відмін-
ність має місце в М0-класі, більша – в М–, найбільша – в М+, що 
пояснюється відсутністю гомозигот за алелем В в останніх двох 
групах. У  межах слідної моделі крайні плюс- і  мінус-угрупо-
вання також мають вищу частоту алеля В капа-казеїну порівняно 
з трьома внутрішніми, але в М0- та М+-класах у структурі майже 
по 7 % генотипів ВВ. У групах М– – та М++ більша частота гетеро-
зигот, ніж гомозигот АА, а різниця між фактичною часткою гете-
розигот й очікуваною вища, ніж у трьох центральних класах, що 
повторює тенденцію контрольної моделі.

Зіставлення величин продуктивних ознак і генотипів за геном 
CSN3 дало такі результати. У  контрольній моделі ЕСВ у  край-
ніх групах величина надоїв більша у  тварин з  генотипом АА, 
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у модальному ж класі їм притаманний найменший надій, у той час 
як найбільший – в особин гомозиготних за алелем В. Вміст жиру 
і білка мають протилежну з надоєм тенденцію розподілу значень.

У межах дослідної моделі М– –-, М–- та М++-класи повністю 
копіюють характер розподілу значень продуктивних ознак край-
ніх груп контрольної моделі. Своєю чергою, клас М+ п’ятигру-
пового патерну майже відповідає модальному  – тригрупового, 
як і М0 за вмістом білка, а ось за надоєм останній повторює роз-
поділ крайніх класів.

За локусом BLG у наших дослідженнях М– і М0-групи контроль-
ної моделі мають більшу частку алеля В (майже по 60 %), а в класі 
М+ співвідношення алелів А та В становить 1:1 (табл. 14.7).

Таблиця 14.7
Генетична структура груп корів контрольної моделі  

оцінки ЕСВ за геном BLG та їхня молочна продуктивність 
за вищу лактацію

Клас 
розподілу 

худоби Ге
но

ти
п

n f Частота 
алеля Не Надій,  

кг
Вміст  
жиру,  

%

Вміст  
білка,  

%

М–
АА 3 0,136

А – 0,409
В – 0,591 0,483

9241 ± 1788 3,53 ± 0,36 3,15 ± 0,10
АВ 12 0,546 9086 ± 480 3,66 ± 0,14 3,21 ± 0,09
ВВ 7 0,318 9409 ± 578 3,68 ± 0,12 3,22 ± 0,07

М0

АА 4 0,111
А – 0,417
В – 0,583 0,486

10003 ± 864 3,93 ± 0,25 3,25 ± 0,15
АВ 22 0,611 8771 ± 362 3,87 ± 0,14 3,26 ± 0,04
ВВ 10 0,278 9306 ± 491 3,80 ± 0,10 3,20 ± 0,06

М+
АА 2 0,200

А – 0,500
В – 0,500 0,500

9933 ± 1853 3,79 ± 0,10 3,28 ± 0,08
АВ 6 0,600 8588 ± 455 3,83 ± 0,10 3,34 ± 0,06
ВВ 2 0,200 8193 ± 264 4,07 ± 0,16 3,42 ± 0,18

У серед- 
ньому

АА 9 0,132
А – 0,426
В – 0,574 0,489

9733 ± 613 3,77 ± 0,15 3,22 ± 0,07
АВ 40 0,588 8838 ± 243 3,80 ± 0,08 3,26 ± 0,03
ВВ 19 0,280 9227 ± 324 3,79 ± 0,07 3,23 ± 0,04

В усіх групах частота гетерозигот значно перевищує частоту 
обох гомозиготних генотипів, навіть разом узятих, а той час як 
очікувана гетерозиготність коливається в межах від 0,483 до 0,5.
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При використанні моделі п’яти груп частота алелів гена 
BLG також однакова у  крайніх плюс-варіант, а  в  решті груп 
частота алеля В більше половини і підвищується від М– – до М+ 
(табл. 14.8). Частка гетерозигот у класах М– –, М– та М0 є найбіль-
шою. Причому в  останніх двох угрупованнях вона перевищує 
70 %. У той самий час група М+ характеризується найбільшою 
частотою гомозигот за алелем В  і  найменшою  – за алелем А. 
Крім того, у цьому класі, як і в М– –, очікувана гетерозиготність 
передбачається більшою, ніж фактична, у  той час як в  інших 
угрупованнях – навпаки, причому в М– та М+ різниця найвища.

Таблиця 14.8
Генетична структура груп корів дослідної моделі оцінки 

ЕСВ за геном BLG та їхня молочна продуктивність  
за вищу лактацію

Клас 
розподілу 

худоби Ге
но

ти
п

n f Частота 
алеля Не Надій, кг

Вміст  
жиру,  

%

Вміст  
білка,  

%

М– –
АА 3 0,231 А – 0,462

В – 0,538 0,497
9241 ± 1788 3,53 ± 0,36 3,15 ± 0,10

АВ 6 0,461 8986 ± 764 3,84 ± 0,22 3,34 ± 0,11
ВВ 4 0,308 9407 ± 1100 3,72 ± 0,13 3,24 ± 0,10

М–
АА 1 0,059 А – 0,441

В – 0,559 0,493
9688 4,27 3,31

АВ 13 0,765 9281 ± 516 3,73 ± 0,18 3,15 ± 0,09
ВВ 3 0,176 9411 ± 530 3,64 ± 0,30 3,19 ± 0,12

М0

АА 1 0,072 А – 0,429
В – 0,571 0,490

9154 4,33 3,59
АВ 10 0,714 8569 ± 491 3,73 ± 0,20 3,29 ± 0,06
ВВ 3 0,214 9196 ± 1168 3,94 ± 0,12 3,19 ± 0,06

М+
АА 2 0,133 А – 0,333

В – 0,667 0,444
10586 ± 2285 3,56 ± 0,07 3,04 ± 0,08

АВ 6 0,400 8335 ± 615 4,01 ± 0,21 3,27 ± 0,05
ВВ 7 0,467 9353 ± 624 3,75 ± 0,14 3,21 ± 0,09

М++
АА 2 0,222 А – 0,500

В – 0,500 0,500
9933 ± 1853 3,79 ± 0,10 3,28 ± 0,01

АВ 5 0,556 8653 ± 562 3,79 ± 0,12 3,34 ± 0,07
ВВ 2 0,222 8193 ± 264 4,07 ± 0,16 3,42 ± 0,18

У серед- 
ньому

АА 9 0,132 А – 0,426
В – 0,574 0,489

9733 ± 613 3,77 ± 0,15 3,22 ± 0,07
АВ 40 0,588 8838 ± 243 3,80 ± 0,08 3,26 ± 0,03
ВВ 19 0,280 9227 ± 324 3,79 ± 0,07 3,23 ± 0,04
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Значення господарськи корисних ознак залежно від геноти-
пів за β-лактоглобуліном у  групах моделей ЕСВ мають певні 
особливості розподілу. Так, у крайніх класах контрольної моделі 
вміст жиру й білка збільшується в послідовності АА → АВ → 
ВВ, а  в модальному просторі – навпаки. Надій же найменший 
у гетерозиготних корів, а в М+-угрупованні – і в гомозиготних за 
алелем В.

Використання дослідної моделі оцінки ЕСВ дає такі резуль-
тати. Її група М++ повторює розподіл значень продуктивних 
ознак класу М+ контрольної моделі. У решті груп найменшими 
за надоєм знову ж  таки виявились гетерозиготи, а  за вмістом 
жиру й білка в угрупованнях М– – та М+ останні, навпаки, харак-
теризувалися максимальними значеннями. Розподіл цих ознак 
у  класах М– та М0 теж відрізняється від такого в  групах конт-
рольної моделі.

Аналізуючи розподіл частот алелів гена гормону росту, можна 
зазначити, що частка бажаного алеля L в усіх групах контрольної 
моделі більша, особливо в крайніх варіант, де частота форми L 
більш ніж утричі перевищує частоту алеля V (табл. 14.9). У класі 
М– найбільшою є  частка гомозигот LL і  майже відсутні гено-
типи VV, у  М+ останніх взагалі немає, а  гетерозигот і  гомози-
гот LL – порівну. Модальний клас характеризується найбільшою 
фактичною гетерозиготністю, що майже дорівнює очікуваній. 
А в угрупованні М+ очікувана гетерозиготність відчутно менша 
від фактичної, проте в аналогах М–-варіант вона майже тотожна.

У класах М– –, М–, М0 та М++ частота алеля L значно переви-
щує частоту V-форми гена GH (табл.  14.10). У  перших трьох 
групах серед генотипів найбільша частота належить гомозиго- 
там LL, потім гетерозиготам, а  найменша  – гомозиготам VV. 
У  М++-угрупованні взагалі відсутні VV-особини, а  найбільша 
частка в структурі генотипів належить гетерозиготам. Клас М+ 
дуже відрізняється від решти в системі п’яти груп. У ньому час-
тота алеля V  переважає, а  також гетерозигот більш ніж поло-
вина. А  тому в  цьому, як і  в  М++-класі, очікувана гетерозигот-
ність є відчутно меншою, ніж фактична, тим часом як в інших 
групах ці параметри відносно однакові.
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Таблиця 14.9
Генетична структура груп корів контрольної моделі  

оцінки ЕСВ за геном GH та їхня молочна продуктивність  
за вищу лактацію

Клас  
розподілу 

худоби Ге
но

ти
п

n f Частота алеля Не Надій,  
кг

Вміст  
жиру,  

%

Вміст  
білка,  

%

М-
LL 13 0,591 L – 0,773

V – 0,227 0,351
9183 ± 356 3,64 ± 0,09 3,21 ± 0,05

LV 8 0,364 9044 ± 807 3,63 ± 0,20 3,18 ± 0,14
VV 1 0,045 10882 3,92 3,24

М0

LL 14 0,400 L – 0,629
V – 0,371 0,467

8993 ± 358 3,87 ± 0,14 3,27 ± 0,05
LV 16 0,457 9322 ± 526 3,81 ± 0,14 3,16 ± 0,05
VV 5 0,143 8762 ± 242 3,73 ± 0,19 3,41 ± 0,10

М+
LL 5 0,500 L – 0,750

V – 0,250 0,375
8964 ± 786 3,83 ± 0,12 3,34 ± 0,07

LV 5 0,500 8592 ± 354 3,91 ± 0,09 3,34 ± 0,06
VV 0 0,000 – – –

У серед- 
ньому

LL 32 0,478 L – 0,694
V – 0,306 0,425

9066 ± 225 3,77 ± 0,07 3,26 ± 0,03
LV 29 0,433 9119 ± 354 3,78 ± 0,09 3,20 ± 0,04
VV 6 0,089 9115 ± 433 3,77 ± 0,16 3,39 ± 0,09

Таблиця 14.10
Генетична структура груп корів дослідної моделі  

оцінки ЕСВ за геном GH та їхня молочна продуктивність  
за вищу лактацію

Клас  
розподілу  

худоби Ге
но

ти
п

n f Частота  
алеля Не Надій,  

кг
Вміст  
жиру,  

%

Вміст  
білка,  

%

1 2 3 4 5 6 7 8 9

М– –
LL 7 0,538 L – 0,731

V – 0,269 0,393
9167 ± 581 3,66 ± 0,13 3,25 ± 0,06

LV 5 0,385 8842 ± 1201 3,80 ± 0,29 3,29 ± 0,16
VV 1 0,077 10882 3,92 3,24

М–
LL 10 0,588 L – 0,765

V – 0,235 0,360
9426 ± 371 3,68 ± 0,16 3,17 ± 0,06

LV 6 0,353 9272 ± 1057 3,88 ± 0,36 3,04 ± 0,17
VV 1 0,059 8692 3,65 3,65

М0

LL 9 0,643 L – 0,786
V – 0,214 0,337

8511 ± 420 3,88 ± 0,16 3,31 ± 0,06
LV 4 0,286 9169 ± 1220 3,56 ± 0,40 3,17 ± 0,07
VV 1 0,071 9154 4,33 3,59
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1 2 3 4 5 6 7 8 9

М+
LL 2 0,143 L – 0,464

V – 0,536 0,497
9259 ± 1404 4,14 ± 0,13 3,34 ± 0,02

LV 9 0,643 9443 ± 673 3,73 ± 0,09 3,14 ± 0,07
VV 3 0,214 8654 ± 352 3,56 ± 0,15 3,28 ± 0,05

М++
LL 4 0,444 L – 0,722

V – 0,278 0,401
9139 ± 1016 3,78 ± 0,14 3,34 ± 0,10

LV 5 0,556 8592 ± 354 3,91 ± 0,09 3,34 ± 0,06
VV 0 0,000 – – –

У серед-ньому
LL 32 0,478 L – 0,694

V – 0,306 0,425
9066 ± 225 3,77 ± 0,07 3,26 ± 0,03

LV 29 0,433 9119 ± 354 3,78 ± 0,09 3,20 ± 0,04
VV 6 0,089 9115 ± 433 3,77 ± 0,16 3,39 ± 0,09

Порівняння розподілу значень господарськи корисних ознак 
залежно від генотипу за геном соматотропіну в  угрупованнях 
моделей оцінки ефекту стабілізуючого відбору дозволяє конста-
тувати таке. За надоєм у контрольній моделі в класах М– та М+ 
гетерозиготні корови мають мінімальне значення, а в модальній 
групі максимальне. У дослідній моделі в трьох внутрішніх угру-
пованнях гетерозиготи також мають підвищений надій, а в М0 та 
М+ він найвищий. Крайні класи цієї моделі за розподілом зна-
чень надою тотожні до таких у контрольному патерні, не врахо-
вуючи особин гомозиготних за алелем L, оскільки до мінус-груп 
потрапила всього одна така корова, а до плюс-групи – жодної. За 
вмістом жиру й білка в угрупованнях обох моделей оцінки ЕСВ 
чіткої системності не знайдено.

При дослідженні поліморфізму гену LEP у  групах конт-
рольної моделі встановлено найбільшу частоту бажаного алеля 
Т в межах модального і М+-класу, але в останньому немає гомози-
гот ТТ, а частка гетерозиготних особин дорівнює 90 %, тим часом 
у  групах М0 і  М– гетерозигот близько половини (табл.  14.11). 
Відповідно до вищезазначеного в  останніх двох класах фак-
тична і  очікувана гетерозиготність майже не відрізняються, 
а в М+-угрупованні фактично значно перевищує очікувану.

За допомогою дослідної моделі встановлено, що найменшою 
часткою алеля Т характеризується група М– – (0,308), у той час як 
у решті класів його частота коливається в межах від 44 до 47 % 
(табл. 14.12). 

Закінчення таблиці 14.10
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Таблиця 14.11
Генетична структура груп корів контрольної моделі  

оцінки ЕСВ за геном LEP та їхня молочна продуктивність 
за вищу лактацію

Клас  
розподілу  

худоби Ге
но

ти
п

n f Частота  
алеля Не Надій,  

кг
Вміст  
жиру,  

%

Вміст  
білка,  

%

М-
CC 9 0,409 C – 0,636

T – 0,364 0,463
8779 ± 565 3,75 ± 0,14 3,29 ± 0,10

CT 10 0,455 9621 ± 546 3,52 ± 0,14 3,13 ± 0,07
TT 3 0,136 9131 ± 1130 3,79 ± 0,10 3,22 ± 0,03

М0

CC 10 0,278 C – 0,542
T – 0,458 0,497

9344 ± 710 3,74 ± 0,20 3,24 ± 0,07
CT 19 0,528 8990 ± 309 3,83 ± 0,11 3,23 ± 0,05
TT 7 0,194 8827 ± 627 4,09 ± 0,24 3,29 ± 0,08

М+
CC 1 0,100 C – 0,550

T – 0,450 0,495
8163 3,74 3,33

CT 9 0,900 8847 ± 430 3,89 ± 0,08 3,35 ± 0,05
TT 0 0,000 – – –

У серед- 
ньому

CC 20 0,294 C – 0,574
T – 0,426 0,489

9031 ± 420 3,74 ± 0,11 3,27 ± 0,05
CT 38 0,559 9122 ± 224 3,76 ± 0,07 3,23 ± 0,03
TT 10 0,147 8918 ± 524 4,00 ± 0,17 3,27 ± 0,05

Таблиця 14.12
Генетична структура груп корів дослідної моделі  

оцінки ЕСВ за геном LEP та їхня молочна продуктивність 
за вищу лактацію

Клас  
розподілу 

худоби Ге
но

ти
п

n f Частота  
алеля Не Надій, кг

Вміст 
жиру,  

%

Вміст  
білка,  

%

1 2 3 4 5 6 7 8 9

М– –
CC 6 0,462 C – 0,692

T – 0,308 0,426
8650 ± 789 3,89 ± 0,18 3,37 ± 0,11

CT 6 0,462 9414 ± 854 3,55 ± 0,19 3,17 ± 0,06
TT 1 0,076 10882 3,92 3,24

М–
CC 6 0,353 C – 0,559

T – 0,441 0,493
8815 ± 811 3,67 ± 0,12 3,26 ± 0,14

CT 7 0,412 9690 ± 481 3,57 ± 0,26 3,11 ± 0,11
TT 4 0,235 9465 ± 1167 4,17 ± 0,44 3,15 ± 0,08

М0

CC 3 0,214 C – 0,536
T – 0,464 0,497

9722 ± 1571 3,34 ± 0,50 3,18 ± 0,11
CT 9 0,643 8477 ± 427 3,94 ± 0,15 3,28 ± 0,06
TT 2 0,143 8486 ± 945 4,01 ± 0,46 3,48 ± 0,16
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господарськи цінних ознак Bos Taurus

1 2 3 4 5 6 7 8 9

М+
CC 4 0,267 C – 0,533

T – 0,467 0,498
9624 ± 1373 3,95 ± 0,38 3,16 ± 0,10

CT 8 0,533 9336 ± 526 3,78 ± 0,13 3,21 ± 0,08
TT 3 0,200 7823 ± 147 3,81 ± 0,09 3,26 ± 0,04

М++
CC 1 0,111 C – 0,556

T – 0,444 0,494
8163 3,74 3,33

CT 8 0,889 8919 ± 483 3,87 ± 0,08 3,35 ± 0,05
TT 0 0,000 – – –

У середньому
CC 20 0,294 C – 0,574

T – 0,426 0,489
9031 ± 420 3,74 ± 0,11 3,27 ± 0,05

CT 38 0,559 9122 ± 224 3,76 ± 0,07 3,23 ± 0,03
TT 10 0,147 8918 ± 524 4,00 ± 0,17 3,27 ± 0,05

Крайні групи приблизно повторюють частотний розподіл за 
генотипами відповідних плюс- і мінус-груп контрольної моделі. 
В  угрупованнях М–, М0, М+ частка гетерозигот є  найбільшою 
відносно частки гомозигот, причому в центральному класі більш 
ніж утричі. Очікувана гетерозиготність у групах М– – і М+ дещо 
менша від фактичних даних, в М– – дещо більша, а в М0 та М++ – 
відчутно менша, особливо в останньому класі.

Наведемо результати аналізу значень продуктивних ознак залежно 
від генотипу в групах моделей оцінки ЕСВ. Загалом в угрупованнях 
контрольної моделі гетерозиготні тварини мають підвищений надій, 
але в модальному просторі корови з  генотипами СС переважають 
гетерозиготних особин за величиною цієї ознаки. Значення вмісту 
жиру й білка мають протилежний до надою розподіл у класах М0 та 
М–. Група М+ у цьому плані є винятком, оскільки в ній гомозиготних 
корів за алелем С одна, а за алелем Т – узагалі жодної.

У п’ятигруповій моделі розподіл величин продуктивних 
ознак мінус-груп подібний до такого в  М–-класі тригрупової. 
В угрупованнях М0 та М+ дослідного патерну характер розпо-
ділу величин основних ознак селекції майже відповідає анало-
гічному в модальному просторі контрольного. Винятком є вміст 
жиру в класі М+, де тенденція протилежна.

Отже, аналіз структури розподілу генотипів і алельних варі-
антів за чотирма досліджуваними структурними генами в  гру-
пах сформованих двома моделями ефекту стабілізуючого від-
бору дозволяє дійти таких висновків:

Закінчення таблиці 14.12
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1)	частка бажаного в  технологічному плані алеля В  
гена капа-казеїну в  цілому невелика (21,6 %), хоча відносно 
більша в  крайніх класах. Проте всі гомозиготи за цим алелем 
зосереджені в середині ряду розподілу, причому дослідна модель 
показує точніше, на яких саме відрізках;

2)	у середньому за вибіркою частка бажаного алеля А  
гена β-лактаглобуліну становить 42,6 %. Крізь призму обох моде-
лей у  крайніх плюс-групах, частота останнього складає поло-
вину. У решті груп контрольної моделі її частка ледь більша ніж 
40 %, а в межах дослідної – від 33,3 до 46,2 %, що є свідченням 
більш диференційної оцінки за допомогою останньому патерну;

3)	на алель L гена гормону росту, який є бажанішим, у цілому 
припадає 69,4 % по вибірці. У  межах контрольної моделі 
його частка була меншою в  модальній групі, а, використавши 
дослідну, вдалось встановити, що таке відносне зменшення обу-
мовлене внеском М+-класу, який фактично є складовою модаль-
ного відрізку контрольної моделі;

4)	частка бажаної Т-форми гена лептину в середньому дорів-
нює 42,6 %. Значних відмінностей генетичної структури між 
групами контрольної і  дослідної моделей не зафіксовано, але 
використання останньої є більш доцільним у зв’язку із детальні-
шою характеристикою «норми» розподілу;

5)	розподіл значень продуктивних ознак залежно від гено-
типу за чотирма дослідженими локусами в межах використаних 
патернів оцінки ЕСВ свідчить про високу подібність між їхніми 
крайніми угрупованнями, а розподіл величин цих ознак у кла-
сах М–, М0 та М+ дослідної моделі частіше не збігається з таким 
у  модальному просторі контрольної, що є  ще одним підтвер-
дженням неоднорідності останнього й  доцільності об’єднання 
тварин у  п’ять рівновеликих груп при плануванні стабілізую-
чого відбору та одержанні в подальшому від цих тварин молока 
різного хімічного складу.
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ГЛАВА 15. ________________________________________
ПОЛІМОРФІЗМ К-КАЗЕЇНУ 

ТА Β-ЛАКТОГЛОБУЛІНУ, СОМАТОТРОПІНУ 
І ЛЕПТИНУ ТА ЇХ ЗВ’ЯЗОК ІЗ 

ГОСПОДАРСЬКИ КОРИСНИМИ 
ОЗНАКАМИ ХУДОБИ РІЗНИХ ПОРІД… 
І ТИПІВ ФОРМУВАННЯ ОРГАНІЗМУ 

В ПОСТНАТАЛЬНИЙ ПЕРІОД

Одним із досягнень сучасної генетики є відкриття поліморф-
них генетичних систем у  сільськогосподарських тварин, що  
«зчеплені» з бажаними ознаками молочної продуктивності. Дуже 
важливим є отримання тварин із заздалегідь запрограмованою 
продуктивністю, наприклад, молоко корів, що має високий вміст 
білка, є більш бажаним у технології сироваріння. Це стає мож-
ливим завдяки саме генетичним маркерам, за допомогою яких 
на рівні білків, або на рівні ДНК і РНК, можна виявити гени, 
поліморфізм яких асоційований з бажаними ознаками молочної 
продуктивності [40, 61, 334]. Основним методом у  здійсненні 
даної оцінки є ДНК-маркери, за допомогою яких на рівні алель-
них варіантів генів можна визначити генотип тварин та перед-
бачити їхню продуктивність незалежно від їхнього фізіологіч-
ного стану, віку, інколи й статі [92]. За даними К. В. Копилової, 
М.  І.  Гиль, існує два основні напрямки пошуку «головних» 
генів кількісних ознак [39, 92]. Метод ДНК-маркування  – це 
виявлення ДНК-поліморфізму за допомогою рестрикційного 
аналізу  – «поліморфізм довжини рестриктних фрагментів» 
[40, 90, 192, 233]. Метод ПДРФ-маркерів має перевагу завдяки 
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менделівському типу успадкування, кодомінантності прояву, від-
сутності плейотропного ефекту та високому ступеню полімор-
фізму [40, 91, 291]. Інший метод ґрунтується на виявленні висо-
коваріабельних послідовностей, що містять тандемні повтори 
сателітної ДНК  – мінісателітної і  мікросателітної. Визначення 
міні- і мікросателітної ДНК проводять з використанням «поліме-
разної ланцюгової реакції», що також дає можливість проведення 
аналізу її поліморфізму за кожним, окремо обраним локусом [92, 
192, 220, 252, 291]. У зв’язку з підвищеними вимогами до якості 
молока виникає потреба використання в  селекційній роботі 
генетичних маркерів, пов’язаних з ознаками молочної продук-
тивності. У великої рогатої худоби встановлено найбільшу кіль-
кість таких генетичних маркерів, що відкриває широкий спектр 
можливостей прогнозувати й покращувати продуктивність тва-
рин [92]. Нами був досліджений поліморфізм основних білків 
молока: κ-казеїну, пов’язаного із вмістом білка в  молоці, його 
технологічними властивостями, якістю та виходом білкововміс-
них продуктів, оскільки виконує роль стабілізуючого фактору 
в  утворенні міцел [179, 238, 335], та β-лактоглобуліну, який, 
крім того, що бере участь у синтезі білків молока, є важливою 
ланкою в  селекційному процесі, оскільки має суттєвий вплив 
на створення активного імунітету в телят, тим самим підвищує 
збереженість молодняку [312, 324, 333]. Вивчалися гормони:  
лептин  – синтезуючись в  адіпоцитах, відповідає за регуляцію 
маси тіла тварини, споживання нею корму та її жирові відкла-
дення, а  також бере участь у  синтезі жирів молока [320, 333, 
355], і  соматотропін, який, крім соматичного регулятора росту 
тварини, володіє лактогенною, інсуліноподібною, діабетоген-
ною, жиромобілізуючою і нейротропною діями [218, 233].

Був виконаний порівняльний аналіз генетичної структури наз-
ваних вище порід великої рогатої худоби за поліморфізмом генів 
BLG, CSN3, LEP і GH з використанням методу PCR-RFLP [192, 
320]. Для аналізу поліморфізму виділяли сумарну ДНК із клітин 
периферичної крові в  представників великої рогатої худоби за 
такою методикою. Кров для досліджень брали з  яремної вени 
тварин у  пробірки з  гепарином (з  розрахунку 25 МО на 1  мл 
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крові). До 200 мкл гепаринізованої цільної крові додавали 1 мл 
деіонізованої H2O і  піддавали зразок заморожуванню-відтаю-
ванню. Далі центрифугували 5 хв при 7000 об./хв. Супернатант 
зливали, додавали 1 мл деіонізованої H2O, струшували на вор-
тексі й повторювали процедуру до появи безбарвного осаду. Цей 
осад суспендували у 500 мкл розчину, що містить 25 мм ЕДТА, 
рН 8.0 і 75 мм NаСl. Зразок інкубували 120 хв за температури 
+56 °С, струшуючи кожні 30  хв на  вортексі, після чого суміш 
екстрагували рівним об’ємом фенолу та двічі рівним об’ємом 
хлороформу й знову інкубували 30 хв за кімнатної температури. 
Далі – центрифугування 5 хв при 14000 об./хв. Із водної фази 
ДНК преципітується 2,5 об’ємами 96 % етилового спирту або 
рівним об’ємом ізопропілового спирту. Зразок витримували від 
30 до 60 хв за температури –20 °С і центрифугували 15 хв при 
14000 об./хв. ДНК-осад промивали 70 % етанолом, підсушували 
за кімнатної температури й розчиняли в 50 мкл деіонізованої Н2О. 
Виділену ДНК в кількості 50 ng використовували в ПЛР та оці-
нювали поліморфізм структурних генів за методом ПЛР-ПДРФ. 
Реакційна суміш для PCR об’ємом 10 мкл містить: 50 мм КCl, 
10  мм трис-HCl (pH  8,3), 0,2  мм кожного dNTP, 2  мм MgCl2,  

10 п кожного праймеру, 0,75 од. Taq-polimeras, 50 ng геномної ДНК; 
використовується ампліфікатор фірми «Eppendorf» (Німеччина).

Для проведення рестрикційного аналізу брали по 5 мкл про-
дукту ампліфікації. Рестрикцію проводили протягом 3  год за 
температури + 37 °С в об’ємі 10 мкл. Продукти рестрикції розді-
ляли методом електрофорезу в 2 % агарозному гелі з використан-
ням 1х ТВЕ-буфера, після фарбування гелю бромістим етидієм 
візуалізували під ультрафіолетовими променями. Ампліфікація 
починається із вступного циклу 95 °С  – 2  хв, 57 °С  – 1  хв  
і 72 °С – 2 хв, за яким відбуваються 35 циклів, кожний із тем-
пературним режимом: 95 °С – 30 с, 57 °С – 30 с і 72 °С – 1 хв. 
Завершували реакцію кінцевим синтезом  – 10  хв за  темпера-
тури 72 °С. Розмір продукту ампліфікації становив 1355  п.н. 
Для виявлення алельних варіантів використовували рестрик-
тазу HinfI (Moody D. E., Pomp D., 1995). Статистичну вірогід-
ність розходжень між частотами поширення алельних варіантів 
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за різними локусами розраховували з використанням критерію  
P. A. Фишера [170]. Для полімеразної ланцюгової реакції вико-
ристовували стандартну реакційну суміш обсягом 10  мкл:  
H2O деіонізованої – 4,3 мкл; буфер ПЛР – 5-х (15 м Мg-1,0 мл) 
2,0 мкл; dNTP суміш 10-х (2 мм кожного) – 0,8 мкл; два праймери 
(70 ng кожного) – 0,8 мкл; Taq-полімераза (1мл/1000 U) – 0,1 мкл; 
DNA 50-100 ng – 2,0 мкл. Для проведення ПЛР використовували 
ампліфікатор фірми «Eppendorf» (Німеччина). Електрофорез про-
водили в  2 % агарозному гелі з  використанням 1х ТВЕ-буферу, 
зони ДНК типували в ультрафіолетовому світлі після фарбування 
гелю бромистим етидієм. Для ПЛР-ампліфікації фрагмента гена 
κ-казеїну використовували праймери:

5'-GAAAТСCCТАССАТCAАТACC-3';
5'-ССАTСTАСGСTАGTTТAGATG-3'.
Продукт ампліфікації мав розмір 273  п.н. і  складався  

з ділянки 4 екзону й 4 інтрону гена [333]. Температурний режим 
містить початкову денатурацію 2  хв за  температури +95 °С 
з  наступними 35 циклами: денатурація  – 30  с  за температури 
95 °С, відпал праймерів – 30 с за температури 61 °С та синтез – 
1  хв за  температури 72 °С. Завершує реакцію кінцевий син-
тез – 5 хв за температури 72 °С. При використанні рестриктази  
Hind III виявляли два алельні варіанти – А та В. У носіїв гено-
типу АА сайт рестрикції для цієї рестриктази відсутній, тоді як 
наявний нерестриктний продукт ампліфікації розміром 273 п.н. 
У тварин з генотипом ВВ після рестрикції виявляється два фраг-
менти довжиною 182 і 91 п.н. [335]. Для ампліфікації фрагмента 
гена β-лактоглобуліну використовували такі праймери:

5'-TGTGCTGGACACCGACTACAAAAAG-3';
5'-GCTCCCGGTATATGACCACCCTCT-3'.
Умови ПЛР містили початкову денатурацію 95 °С  – 2  хв, 

наступні 40 циклів: 95 °С – 30 с, 58 °С – 30 с, 72 °С – 1 хв; кінце-
вий синтез 72 °С – 5 хв. Ділянка ампліфікації довжиною 247 п.н. 
складається із фрагмента 4-го екзону й 4-го інтрону [333]. Після 
обробки рестриктазою Hae III генотип АА має один сайт рест-
рикції і в результаті на фореграмі продуктів ампліфікації виявля-
ються два фрагменти довжиною 148 і 99 п.н., а в носіїв генотипу 
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ВВ є сайт рестрикції, при якому отримують три фрагменти рест-
рикції довжиною 99 і  два фрагменти довжиною 74  п.н. [324]. 
Для аналізу поліморфізму гена соматотропного гормону вико-
ристовували праймери:

5'-GСTGCTССTGАGGGCCCTТCG-3';
5'-GСGGСGGСАCТTCATGАССCT-3'.
Умови ПЛР містили початкову денатурацію 95 °С  – 2  хв, 

наступні 35 циклів: 95 °С – 20 с, 62 °С – 20 с, 72 °С – 40 с; кінце-
вий синтез 72 °С – 5 хв. У цих умовах ампліфікується фрагмент 
5-го екзону GH довжиною в 223 п.н. [233, 355]. При викорис-
танні рестриктази Alu I  у  цій ділянці виявляється два алельні 
варіанти, позначені як L (лейцин у позиції 127) і V (валін у цій 
самій позиції). У  носіїв LL після рестрикції виявляються два 
фрагменти довжиною 171 і 52 п.н., а в генотипів VV сайт рест-
рикції відсутній і  виявляється нерестрикований фрагмент дов-
жиною в 223 п.н. [233].

Для аналізу поліморфізму гену LEP використовували 
праймери:

5'- GТСАССАGGATCААТGАСАТ-3';
5'- АGСССАGGААТGААGТССАА-3'.
Умови ПЛР містили в собі початкову денатурацію 95 °С – 2 хв, 

наступних 35 циклів: 95 °С – 20 с, 62 °С – 20 с, 72 °С – 40 с, кін-
цевий синтез 72 °С – 5 хв. Аналіз поліморфізму за локусом LEP 
здійснювали шляхом оцінки довжин рестрикційних фрагментів, 
одержуваних після обробки продукту ампліфікації (1830  п.н.) 
рестриктазою Sau3AI [355].

За локусом лептину нами було виявлено три генотипи. Для 
генотипу АА продукти рестрикції становили 740, 690, 400 п.н., 
для генотипу АВ – 740, 690, 310 п.н., а для ВВ – 740, 470, 220 п.н. 
Для проведення ПЛР аналізу використовували ампліфікатор 
«Терцик». Реакційна суміш об’ємом 25 мкл містила 100 нг геном-
ної ДНК; 5 пкМ кожного з праймерів; 0,67 мМ Тріс-HCl (pH 8,3); 
17 мМ (NH4)2SO4; 2,5 мМ MgCl2; 0,1 % Твін-20; 0,12 мг/мл БСА; 
8 % гліцерину; 0,2 мМ дНТФ суміші та 0,2 од. Taq-полімерази 
(«АмплиСенс»). Умови ПЛР реакції для кожного з досліджува-
них генів специфічні. Використано праймери компанії «Синтол».
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Після завершення ампліфікації проводили електрофоретичний 
аналіз отриманих ПЛР-продуктів у  2–3 % агарозному гелі. Для 
цього використовували 5 мкл ПЛР-суміші, яку змішували з 45 мкл 
буферу для нанесення проб (14 % Ficoll-400; 0,02 М  Na3ЕДТА 
(рН 8,0); 0,15 % ксиленціанол) [355]. Після проведення ПЛР про-
дукти ампліфікації піддавали рестрикційному аналізу. Для цього 
готували реакційну суміш із розрахунку 15,6  мкл дН2О, 4  мкл  
10× рестрикційного буферу і 0,2 мкл відповідної рестриктази на 
один зразок. Для визначення алельних варіантів досліджуваних 
генів використовували специфічні ендонуклеази рестрикції вироб-
ництва «Fermentas» (Литва). По 25 мкл готової реакційної суміші 
вносили в пробірки з ампліфікованими зразками. Зразки інкубу-
вали впродовж 12–16 годин за температури 37 °С.

Після інкубації продукти рестрикції аналізували методом 
електрофорезу, який проводили у  3 % агарозному гелі з  вико-
ристанням 1×ТАЕ буфера (склад 50×: 242 г  Тріс-основний;  
57 мл льодяної оцтової кислоти; 100 мл 0,5 М ЕДТА (pH 8,0); 
Н2О д о 1 л). Агарозний гель-електрофорез проводили з вико-
ристанням камери для горизонтального електрофорезу та блоку 
живлення (Україна).

Отже, між локусом κ-казеїну і продуктивністю тварин нами 
в  ході експерименту встановлено певний зв’язок залежно від 
генетичної належності тварин та швидкісних змін організму 
під час їх розвитку (табл.  15.1). Так, вищими надоями відзна-
чилися тварини з  генотипом АВ за  всі лактації серед УЧРМ 
та ЧС  худоби, у  той час як коровам УЧМ породи кращі надої 
властиві генотипам ВВ, що також зумовлює й найбільшу кіль-
кість молочного жиру в цих тварин. А ось кількість жиру сут-
тєво не відрізняється між гомо- і гетерозиготними генотипами. 
Необхідно зазначити, що представниці швидкого типу росту 
гомо- і  гетерозиготи відзначаються вищими показниками про-
дуктивності порівняно з аналогами іншої дослідної групи.

Дослідженнями встановлено наявність десяти варіантів BLG, 
але найбільш поширені – А, В, С, Д [312]. Вплив гомо- або гете-
розиготного стану BLG на ознаки продуктивності менш поміт-
ний (табл. 15.2).
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Так, найменшим надоєм характеризуються ЧС і  УЧМ  
(І і ІІ лактації), УЧРМ (І, ІІІ, і вища лактації) корови, а найбіль-
шим  – кожен із варіантів нашого досліду почергово протягом 
оціненого нами періоду онтогенезу. Вищими значеннями про-
дуктивності також відзначаються гомо- і гетерозиготні тварини 
швидкої інтенсивності формування свого організму.

У процесі дослідження локусу контролю фактору росту, який 
забезпечує різноманітні молекулярні й  клітинні ефекти, що 
сприяють росту і розвитку організму та лактогенну й інсуліно-
генну функції у тварин, нами встановлено певну тенденцію його 
зв’язку з  подальшою молочною продуктивністю (табл.  15.3). 
Так, представниці швидкого темпу росту УЧРМ худоби гомо-
зиготного генотипу VV характеризуються вищим рівнем надою 
впродовж оціненого дійного періоду, хоча частота їх зустрічаль-
ності дуже мала. Серед аналогів ЧС породи вищі надої мають, 
навпаки, корови гомозиготного генотипу – LL. Ровесниці УЧМ 
худоби переваги за продуктивністю не мають, а відзначаються 
почерговою ротацією, як гомо- і  гетерозигот за всі вивчені як 
лактації, так і типи формування організму.

За локусом лептину, який відповідає за масу тіла тварини, 
жировідкладення та сприяє синтезу жирів молока, нами було 
встановлено три генотипи – СС, СТ, ТТ (табл. 15.4). Зазначено, 
що гомозиготи УЧРМ мають вищі значення продуктив-
ності за першу й  другу лактації (LEPСС), а  LEPТТ  – за третю 
і вищу. Аналогічна тенденція властива й аналогам ЧС худоби. 
Представниці УЧМ породи генотипу LEPТТ мають вищі зна-
чення надою, проте за вмістом жиру в  молоці відзначаються 
всі дослідні групи тварин, які належать до цього генотипу. За 
локусом лептину здебільшого встановлено перевагу на користь 
ровесниць повільної швидкості росту.

Отже, за отриманими нами результатами однозначної залеж-
ності показників продуктивності від порід особин за розгляну-
тими локусами не встановлено. Проте необхідно зазначити, що 
за  геном CSN3 генотипи АВ більшості дослідних груп протя-
гом онтогенезу мали вищі надої, а за LEP – гомозиготи СС і ТТ. 
Представниці швидкої інтенсивності формування організму 
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незалежно від гомо- чи гетерозиготності характеризуються 
вищими показниками продуктивності, крім локусу лептину, 
де здебільшого переважали представниці повільної швидкості 
росту.

Розрізняють два алельні варіанти локусу CSN3  – А  та В.  
За даними окремих авторів, молоко корів з генотипом АА порів-
няно з молоком корів із генотипом АВ і ВВ характеризується зни-
женою здатністю до зсідання, а з молока корів із генотипом ВВ при 
виробництві твердих сирів отримують приблизно на 10 % біль-
ший вихід кінцевого продукту [164]. Аналіз розподілу генотипів 
за геном κ-казеїну (табл. 15.5) дає нам підставу стверджувати, що 
частота найбільш цінного алеля В є вищою в представниць УЧМ 
худоби повільної інтенсивності формування організму (0,455) 
і найменшою в аналогів швидкої інтенсивності росту тієї самої 
дослідної групи (0,196). Тварини більш бажаного генотипу ВВ 
є в межах кожної вибірки, хоча їх частка становить у ровесниць 
швидкого темпу росту від 8,7 до 17,4 %, а в аналогів повільного 
типу 4,5–22,7 %. Зіставлення показників фактичної й очікуваної 
гетерозиготності дає можливість стверджувати, що найменша 
відмінність має місце в представниць УЧМ худоби з уповільне-
ним ростом, дещо вища – в УЧРМ корів, також повільного типу, 
найвища – у протилежного типу УЧРМ породи, що пояснюється 
кількістю гомозиготних генотипів за алелем В у дослідних групах. 
Аналіз величин продуктивних ознак і генотипів дав такі резуль-
тати: ровесниці всіх дослідних груп, крім ЧС повільного типу та 
УЧМ швидкого типу, генотипів АВ та ВВ мали значно вищі показ-
ники продуктивності порівняно з аналогами АА.

За локусом β-лактоглобуліну (табл. 15.6) частота зустрічально-
сті алеля В серед аналогів повільного типу росту є дещо вищою – 
0,659; 0,750; 0,841 (ЧС, УЧМ, УЧРМ відповідно), ніж у ровесниць 
протилежного типу  – 0,565; 0,739; 0,804 відповідно, причому 
група повільного типу УЧРМ корів вирізняється найбільшою час-
тотою гомозигот за алелем В і найменшою за алелем А.

Тварини швидкої інтенсивності формування організму всіх 
дослідних груп мають очікувану гетерозиготність вище, ніж 
у тварин з уповільненим ростом – 0,491; 0,386; 0,315 відповідно.
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Таблиця 15.5
Генетична структура груп корів різних типів  

формування організму за геном CSN3  
та їхня молочна продуктивність за вищу лактацію

ТІФО
Ге

но
ти

п
n f Частота 

алеля Не Надій, кг
(Х ± Sx)

Жирність молока
%

(Х  ±  Sx)
кг

(Х  ±  Sx)
Червона степова порода

Швидкий
АА 6 0,261 А–0,565

В–0,435 0,491
4417 ± 302 3,76 ± 0,02 166 ± 11

АВ 14 0,609 4708 ± 194 3,71 ± 0,02 175 ± 7
ВВ 3 0,130 4724 ± 284 3,72 ± 0,01 176 ± 11

Повільний
АА 11 0,500 А–0,727

В–0,273 0,397
4269 ± 128 3,69 ± 0,02 158 ± 5

АВ 10 0,454 4232 ± 149 3,74 ± 0,02 158 ± 6
ВВ 1 0,045 3918 3,68 144

У середньому
АА 17 0,378 А–0,644

В–0,356 0,458
4321 ± 130 3,72 ± 0,02 161 ± 5

АВ 24 0,533 4510 ± 136 3,72 ± 0,01 168 ± 5
ВВ 4 0,089 4523 ± 285 3,71 ± 0,01 168 ± 11

Українська червона молочна порода

Швидкий
АА 16 0,696 А–0,804

В–0,196 0,315
3733 ± 76 3,69 ± 0,03 136 ± 3

АВ 5 0,217 3585 ± 183 3,60 ± 0,03 129 ± 8
ВВ 2 0,087 3439 ± 324 3,65 ± 0,15 125 ± 7

Повільний
АА 6 0,273 А–0,545

В–0,455 0,496
3082 ± 163 3,67 ± 0,08 113 ± 7

АВ 12 0,545 3909 ± 134 3,72 ± 0,03 145 ± 5
ВВ 4 0,182 3764 ± 279 3,71 ± 0,07 140 ± 12

У середньому
АА 22 0,489 А–0,678

В–0,322 0,437
3764 ± 68 3,68 ± 0,03 137 ± 3

АВ 17 0,378 3814 ± 112 3,69 ± 0,02 141 ± 4
ВВ 6 0,133 3656 ± 207 3,69 ± 0,06 135 ± 8

Українська чорно-ряба молочна порода

Швидкий
АА 15 0,652 А–0,739

В–0,261 0,386
5257 ± 127 3,93 ± 0,03 206 ± 5

АВ 4 0,174 5659 ± 126 3,86 ± 0,03 218 ± 5
ВВ 4 0,174 4824 ± 135 3,89 ± 0,04 188 ± 7

Повільний
АА 8 0,409 А–0,591

В–0,409 0,483
5039 ± 189 3,92 ± 0,05 197 ± 7

АВ 8 0,364 5069 ± 202 4,01 ± 0,02 203 ± 9
ВВ 5 0,227 5201 ± 344 3,91 ± 0,09 203 ± 14

У середньому
АА 23 0,533 А–0,667

В–0,333 0,444
5181 ± 105 3,93 ± 0,03 203 ± 4

АВ 12 0,267 5266 ± 161 3,98 ± 0,04 208 ± 6
ВВ 9 0,200 5034 ± 201 3,90 ± 0,05 196 ± 8
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Таблиця 15.6
Генетична структура груп корів різних типів  

формування організму за геном BLG  
та їхня молочна продуктивність за вищу лактацію

ТІФО
Ге

но
ти

п
n f Частота 

алеля Не Надій, кг
(Х ± Sx)

Жирність молока
%

(Х ± Sx)
кг

(Х ± Sx)

Червона степова порода

Швидкий
АА 7 0,304 А–0,435

В–0,565 0,491
4527 ± 300 3,74 ± 0,02 169 ± 11

АВ 6 0,261 5119 ± 233 3,69 ± 0,03 189 ± 8
ВВ 10 0,435 4418 ± 185 3,74 ± 0,01 165 ± 5

Повільний
АА 5 0,227 А–0,341

В–0,659 0,449
4347 ± 172 3,71 ± 0,04 162 ± 8

АВ 5 0,227 4275 ± 149 3,71 ± 0,02 159 ± 6
ВВ 12 0,545 4173 ± 145 3,71 ± 0,02 155 ± 5

У середньому
АА 12 0,267 А–0,389

В–0,611 0,475
4452 ± 184 3,73 ± 0,02 166 ± 9

АВ 11 0,244 4736 ± 191 3,70 ± 0,02 175 ± 7
ВВ 22 0,489 4285 ± 116 3,72 ± 0,01 159 ± 4

Українська червона молочна порода

Швидкий
АА 3 0,130 А–0,261

В–0,739 0,386
3751 ± 256 3,65 ± 0,10 137 ± 13

АВ 6 0,261 3693 ± 157 3,67 ± 0,05 135 ± 7
ВВ 14 0,609 3652 ± 85 3,67 ± 0,03 132 ± 3

Повільний
АА 1 0,045 А–0,250

В–0,750 0,375
3464 3,61 125

АВ 9 0,409 3943 ± 140 3,74 ± 0,04 147 ± 5
ВВ 12 0,545 3804 ± 132 3,73 ± 0,03 142 ± 5

У середньому
АА 4 0,089 А–0,256

В–0,744 0,380
3628 ± 219 3,56 ± 0,11 130 ± 12

АВ 15 0,333 3843 ± 106 3,71 ± 0,03 142 ± 4
ВВ 26 0,578 3722 ± 76 3,70 ± 0,02 136 ± 3

Українська чорно-ряба молочна порода

Швидкий
АА 1 0,043 А–0,196

В–0,804 0,315
5490 3,93 216

АВ 7 0,304 5153 ± 243 3,90 ± 0,04 201 ± 9
ВВ 15 0,652 5282 ± 110 3,91 ± 0,03 207 ± 4

Повільний
АА 1 0,045 А–0,159

В–0,841 0,268
4332 4,12 178

АВ 4 0,227 5161 ± 252 3,99 ± 0,11 207 ± 14
ВВ 16 0,727 5012 ± 144 3,94 ± 0,04 197 ± 5

У середньому
АА 2 0,044 А–0,178

В–0,822 0,292
5764 ± 273 3,97 ± 0,03 229 ± 12

АВ 11 0,267 5155 ± 172 3,94 ± 0,04 203 ± 7
ВВ 31 0,689 5142 ± 93 3,93 ± 0,02 202 ± 3
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Зіставлення ознак продуктивності з частотою алелів за локу-
сом BLG дає підставу стверджувати, що корови всіх дослідних 
порід незалежно від швидкісних змін під час їх розвитку харак-
теризуються вищим проявом господарськи корисних ознак, які 
є носіями алеля А. Як наслідок, таке молоко буде багате на сиро-
ваткові білки й сумарний вміст білків.

Дослідженнями поліморфізму гену LEP у дослідних групах 
(табл. 15.7) встановлено, що худоба всіх дослідних груп харак-
теризувалася явною перевагою за частотою алеля С.

Таблиця 15.7
Генетична структура груп корів різних типів формування 
організму за геном LEP та їхня молочна продуктивність 

за вищу лактацію

ТІФО

Ге
но

ти
п

n f Частота 
алеля Не Надій, кг

(Х  ±  Sx)

Жирність молока

%
(Х  ±  Sx)

кг
(Х ± Sx)

1 2 3 4 5 6 7 8 9
Червона степова порода

Швидкий
СС 8 0,348

C–0,587
T–0,413 0,485

4736 ± 232 3,72 ± 0,02 176 ± 8
СТ 11 0,478 4487 ± 211 3,72 ± 0,02 167 ± 7
ТТ 4 0,174 4835 ± 415 3,74 ± 0,03 181 ± 15

Повільний
СС 7 0,318

C–0,636
T–0,364 0,463

4190 ± 205 3,71 ± 0,03 155 ± 7
СТ 14 0,636 4282 ± 105 3,71 ± 0,02 159 ± 4
ТТ 1 0,045 3917 3,70 145

У середньому
СС 15 0,356

C–0,622
T–0,378 0,470

4481 ± 167 3,72 ± 0,02 167 ± 6
СТ 25 0,533 4372 ± 109 3,72 ± 0,01 162 ± 4
ТТ 5 0,111 4651 ± 370 3,73 ± 0,02 174 ± 14

Українська чорвона молочна порода

Швидкий
СС 7 0,304

C–0,630
T–0,370 0,466

3622 ± 96 3,68 ± 0,05 129 ± 3
СТ 15 0,652 3674 ± 95 3,67 ± 0,03 135 ± 4
ТТ 1 0,043 4070 3,58 146

Повільний
СС 8 0,364

C–0,636
T–0,364 0,463

3924 ± 168 3,74 ± 0,04 146 ± 5
СТ 12 0,545 3765 ± 132 3,68 ± 0,05 139 ± 5
ТТ 2 0,091 4198 ± 117 3,9 ± 0,04 164 ± 7
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1 2 3 4 5 6 7 8 9

У середньому
СС 15 0,333

C–0,633
T–0,367 0,464

3783 ± 105 3,71 ± 0,03 138 ± 4
СТ 27 0,600 3715 ± 78 3,67 ± 0,03 137 ± 3
ТТ 3 0,067 3963 ± 175 3,73 ± 0,09 148 ± 9

Українська чорно-ряба молочна порода

Швидкий
СС 7 0,304

C–0,587
T–0,413 0,485

5433 ± 197 3,87 ± 0,02 210 ± 8
СТ 13 0,565 5130 ± 128 3,94 ± 0,04 202 ± 5
ТТ 3 0,130 5356 ± 295 3,88 ± 0,04 208 ± 14

Повільний
СС 7 0,364

C– 0,659
T–0,341 0,449

4848 ± 226 3,99 ± 0,07 193 ± 8
СТ 13 0,591 5146 ± 144 3,93 ± 0,04 202 ± 6
ТТ 1 0,045 6037 4,00 241

У середньому
СС 14 0,333

C–0,622
T–0,378 0,470

5141 ± 165 3,93 ± 0,04 202 ± 6
СТ 26 0,578 5138 ± 95 3,94 ± 0,03 202 ± 4
ТТ 4 0,089 5526 ± 269 3,91 ± 0,04 216 ± 13

Найбільшу частоту бажаного алеля Т  виявлено в  межах ЧС 
худоби повільної інтенсивності формування організму та УЧРМ 
протилежного типу  – 0,413, в  інших дослідних групах частота 
зустрічальності не настільки висока і найменша в УЧРМ генотипах 
повільної швидкості росту – 0,341. Високою очікуваною гетерози-
готністю характеризуються тварини з  прискореним темпом росту 
ЧС та  УЧРМ порід, які мають тотожні значення 0,485, причому 
в  першому випадку фактична гетерозиготність майже відповідає 
очікуваній – 0,478, а в другому – остання поступається значенням 
фактичної. Рівень продуктивності серед тварин дослідного пого-
лів’я здебільшого збільшується у гомозиготних генотипів СС та ТТ.

Характеризуючи розподіл частот алелів гена соматотропіну 
можна констатувати, що серед дослідних груп частка бажа-
ного алеля L є значно вищою й становить близько 69,6 % серед 
представниць швидкої інтенсивності розвитку і близько 70,5 % 
в  аналогів протилежного типу, частота алеля V  у  цих тварин 
удвічі менша (табл. 15.8). У представниць ЧС худоби швидкого 
типу росту організму особини-гомозиготи VV зовсім відсутні, 
а в інших групах їх частка становить від 8,7 до 18,2 %. Висока 
фактична гетерозиготність притаманна худобі з  підвищеним 

Закінчення таблиці 15.7
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процесом росту: УЧРМ та УЧМ – 0,435 і 0,522 відповідно, а най-
вища – у першої групи ЧС генотипу.

У перших двох порід вона значно вища, ніж очікувана гетеро-
зиготність, у той час як в останній групі швидкого темпу росту 
очікувана вища за фактичну. Зіставлення надоїв і частоти алелів 
дає підставу стверджувати, що здебільшого генотипи LL та LV 
мають вищі надої порівняно з VV, хоча в УЧМ худобі переважа-
ють саме тварини з генотипом VV.

Отже, отримані дані дозволяють вважати, що на одні й ті самі 
якісні та кількісні ознаки молочної продуктивності поліморфізм 
різних структурних генів справляє різний вплив та забезпечує 
специфічну концентрацію алелів і генотипів у породах молочної 
худоби. Поліморфні системи локусів гормонів корів молочних 
порід мають різну активність щодо росту організму тварин цієї 
худоби та кількість створюваного ними молока і  його насиче-
ність молочним жиром, у  чому й  виявляється диференціація 
порід залежно від індивідуальних особливостей їх організму.

Таблиця 15.8
Генетична структура груп корів різних типів формування 

організму за геном GH та їхня молочна продуктивність 
за вищу лактацію

ТІФО

Ге
но

ти
п

n f Частота 
алеля Не Надій, кг

(Х ± Sx)

Жирність молока

%
(Х ± Sx)

кг
(Х ± Sx)

1 2 3 4 5 6 7 8 9
Червона степова порода

Швидкий
LL 9 0,391 L–0,696

V–0,304 0,423
4737 ± 251 3,72 ± 0,02 176 ± 9

LV 14 0,609 4568 ± 178 3,73 ± 0,02 170 ± 6
VV 0

Повільний
LL 9 0,409 L–0,614

V–0,386 0,474
4289 ± 164 3,70 ± 0,02 159 ± 6

LV 9 0,409 4290 ± 152 3,71 ± 0,03 159 ± 6
VV 4 0,182 3993 ± 56 3,74 ± 0,02 150 ± 3

У середньому LL 18 0,400 L–0,667
V–0,333 0,444

4513 ± 155 3,71 ± 0,01 168 ± 6
LV 23 0,533 4513 ± 155 3,71 ± 0,01 168 ± 6

Повільний VV 4 0,067 3993 ± 56 3,74 ± 0,02 150 ± 3
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1 2 3 4 5 6 7 8 9
Українська червона молочна порода

Швидкий
LL 9 0,391 L–0,652

V–0,348 0,454
3751 ± 256 3,65 ± 0,10 137 ± 13

LV 12 0,522 3587 ± 95 3,68 ± 0,04 132 ± 4
VV 2 0,087 3875 ± 195 3,60 ± 0,01 140 ± 6

Повільний
LL 10 0,455 L–0,682

V–0,318 0,434
3610 ± 83 3,62 ± 0,06 131 ± 4

LV 10 0,455 3805 ± 142 3,74 ± 0,04 142 ± 5
VV 2 0,091 3893 ± 212 3,79 ± 0,03 147 ± 8

У середньому
LL 19 0,422 L–0,667

V–0,333 0,444
3628 ± 219 3,56 ± 0,11 130 ± 12

LV 22 0,489 3843 ± 106 3,71 ± 0,03 142 ± 4
VV 4 0,089 3722 ± 76 3,70 ± 0,02 136 ± 3

Українська чорно-ряба молочна порода

Швидкий
LL 9 0,391 L–0,609

V–0,391 0,476
5037 ± 139 3,89 ± 0,02 196 ± 6

LV 10 0,435 5457 ± 172 3,90 ± 0,05 213 ± 6
VV 4 0,174 5220 ± 150 3,94 ± 0,03 206 ± 5

Повільний
LL 11 0,500 L–0,705

V–0,295 0,268
5155 ± 189 3,92 ± 0,04 202 ± 7

LV 8 0,409 4811 ± 130 3,98 ± 0,06 191 ± 6
VV 2 0,091 5836 ± 201 4,07 ± 0,06 237 ± 4

У середньому
LL 20 0,444 L–0,644

V–0,356 0,458
5102 ± 119 3,90 ± 0,03 199 ± 4

LV 18 0,400 5170 ± 134 3,94 ± 0,04 204 ± 5
VV 6 0,156 5425 ± 169 3,98 ± 0,04 216 ± 7

Закінчення таблиці 15.8
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ГЛАВА 16. ________________________________________
ГЕНЕТИЧНИЙ КОНТРОЛЬ ТА МОНІТОРИНГ 

ПОШИРЕНОСТІ МУТАЦІЇ BLAD У СТАДАХ 
РІЗНИХ ПОРІД МОЛОЧНОЇ ХУДОБИ

Велике значення у  тваринництві має виявлення моноген-
них спадкових захворювань, контроль і вивчення механізмів їх 
поширення. Найбільшу кількість таких мутацій, що завдають 
істотного економічного збитку в  молочному бізнесі, до цього 
часу виявлено в  голштинської породи великої рогатої худоби. 
Цій породі належать усі світові рекорди за молочною продуктив-
ністю; голштинами представлені 90 % усього поголів’я молочної 
худоби США й 95 % Канади; вона розводиться в 70 різних краї-
нах Світу. Отже, голштинськая порода є однією з найпоширені-
ших заводських порід на планеті, а перші асоціації з розведення 
чистопорідних голштинів були створені в США у 1885 р. [77]. 
Батьківщина породи – Голландія, але всі свої продуктивні якості 
порода одержала на американському континенті. Значна заслуга 
у  створенні породи в  період її становлення належить фірмі 
“Smit and Payel” [318]. В  Україні голштинська порода широко 
використовується як поліпшуюча при створенні нових порід, 
у  тому числі й  низки українських молочних порід  – таких, як 
українська чорно-ряба молочна та українська червона молочна. 
Передбачалося, що використання як материнської породи 
таких, як симентальська, червона степова, дозволить одержати 
тварин із підвищеною молочною продуктивністю, що відпові-
дає поліпшуючій породі при збереженні високого адаптивного 
потенціалу, типового для материнських порід. Однак останніми 
десятиліттями було виявлено, що в  генофонді голштинської 
породи виявляються носії напівлетальних рецесивних мутацій, 
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що виникають спонтанно. Очевидно, це пов’язано із значним 
поширенням голштинів в  усьому світі, їх унікально великою 
чисельністю, обмеженою кількістю племінних плідників, які 
широко використовувалися. Ситуація ускладнюється тим, що 
такі генетично детерміновані захворювання фенотипово вияв-
ляються тільки в гомозиготних за мутантним геном тварин і не 
піддаються лікуванню. Одна з перших виявлених таких мутацій 
у голштинської породи була мутація ВLAD [1102, 199]; гомози-
готні за цією мутацією телята гинуть у перші місяці постнаталь-
ного розвитку. Молекулярні механізми цього генетично детермі-
нованого захворювання було описано в 1990 р. [1103].

Відомо, що ключову роль у захисній системі господаря проти 
різного роду збудників інфекційної природи відіграють ней-
трофіли. В  їхній захисній функції критичною подією є адгезія 
нейтрофілів до васкулярного епітелію за допомогою взаємодії 
СД18/СД11 гетеродимерного комплексу нейтрофілів з  адгезив-
ними молекулами ендотелію [304].

Мутація гена СД18 порушує здатність нейтрофілів до адгезії, 
вони втрачають можливість мігрувати через епітелій капілярів 
і субепітеліальні мембрани, і, як наслідок, у тварин розвивається 
імунодепресивний стан, відомий як дефіцит адгезивності лейко-
цитів. Для гомозиготних за цією мутацією телят типовою є заги-
бель від пневмонії, що пов’язана з  нездатністю нейтрофілів 
мігрувати в бронхіолярні порожнечі [311]. Встановлено, що 15 % 
племінних бугаїв голштинської породи в Америці – носії мута-
ції ВLАD [243, 311]; носійство цієї мутації серед корів значно 
нижче й становить 6 % дослідженого поголів’я. Родоначальник 
цієї мутації  – Осбондейл Айвенго 1189870, який народився 
в  Голландії у  1952  р. З’ясовано також, що всі носії мутації  – 
нащадки одного з  видатних плідників світу  – К.  М.  Іванхоє  
Белл 1667366, сперма якого широко використовувалася для 
запліднення корів.

У зв’язку з фактами швидкого поширення BLAD і завданого 
ними істотного економічного збитку створено спеціальні націо-
нальні програми щодо вилучення носіїв мутації BLAD (вклю-
чаючи вибракування нащадків К.  М.  Іванхоє Белл) із систем 



224
Генетичний аналіз  

господарськи цінних ознак Bos Taurus

штучного відтворення. У  програмах з  видалення носіїв BLAD 
із селекційного процесу ідентифікація носіїв цієї мутації й пра-
вильно заплановані схрещування мають визначальне значення 
для оздоровлення стад голштинів від цієї мутації [243, 311].

Особливого значення діагностика носіїв мутації BLAD 
набуває при створенні нових порід, під час чого видатні плід-
ники голштинської породи використовуються як поліпшувачі. 
Безперечно, відсутність контролю за поширенням цієї мутації 
в молочних породах, що створюються, може істотно знизити всі 
позитивні ефекти селекційної роботи й, по суті, призвести до 
втрати породи при її розмноженні “у собі”.

На підставі зазначеного вище в  нашому дослідженні була 
виконана діагностика носіїв мутації BLAD у новій українській 
червоній молочній породі, що створена шляхом поліпшення чер-
воної степової племінними плідниками і  голштинської породи 
зокрема, а  також порівняльний аналіз частот зустрічально-
сті таких носіїв в  українській червоній молочній, українській 
чорно-рябій молочної та в різних стадах голштинської породи 
України. ДНК-діагностика дає можливість виявлення ранніх 
спадкових дефектів і  дозволяє діагностувати не тільки носіїв 
ознаки, а й гетерозиготно прихованих носіїв, що за фенотипом 
не уявляється можливим розпізнати. Без використання генної 
діагностики виявити прихованих носіїв можна тільки за допомо-
гою аналізуючого схрещування, або в низці випадків, за допомо-
гою біохімічних тестів, результати яких не завжди однозначні. Як 
приклади таких мутацій, що виникли в поодиноких племінних 
тваринах і далі поширилися в породі, можна навести низку спад-
коємних дефектів у  тварин голштинської породи (наприклад, 
мутація DUMPS; цитрулінемія, мутація в гені, що кодує фермент 
аргініносукцинатсинтетазу), генна діагностика яких уже розроб-
лена й використовується у тваринництві багатьох країн, зокрема 
в Україні [29, 51, 330]. Експериментальний матеріал для вияв-
лення мутації BLAD був отриманий від трьох порід великої рога-
тої худоби – українська червона молочна, голштинська, україн-
ська чорно-ряба молочна. Кров для дослідження брали з яремної 
вени тварин у  пробірки з  гепарином, плазму відокремлювали 
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центрифугуванням. ДНК виділяли з  лімфоцитів периферійної 
крові великої рогатої худоби за стандартною методикою [48]. До 
200 мкл крові додавали 1 мл Н2О, витримували за температури – 
20 ºС. Пробу центрифугували при 7000 об./хв. 5 хв. Супернатант 
зливали, осад суспензували в 1 мл Н2О. Далі знову центрифугу-
вали при 7000 об./хв. 5 хв. Супернатант зливали, до осаду дода-
вали 500 мкл буфера CTAБ (цетилтриетиламонія бромід), 20 мМ 
EDTA; 100 мМ Tris, pH-8,0; 1,4M NaCl; 2 % CTAБ. Витримували 
2 год за температури 60 °С, додавали рівний обсяг хлороформу 
й ретельно перемішували пробу на вортексі. Центрифугували на 
максимальній швидкості протягом 5 хв. Відбирали супернатант. 
Процедуру повторювали двічі. До супернатанту додавали рівний 
обсяг ізопропанолу. Витримували протягом 15–20 хв за темпера-
тури –20 °С. Проби центрифугували за кімнатної температури 
протягом 15 хв при 14000 об./хв. Зливали супернатант, додавали 
200 мкл 70 % етанолу. Знову центрифугували протягом 1 хв при 
14000 об./хв. Супернатант зливали. Осад підсушували й розчи-
няли в Т-буфері (рН 8,0). Діагностику носійства мутації BLAD 
у тварин виконано з використанням методу оцінки поліморфізму 
довжин рестрикційних фрагментів (ПДРФ) після ампліфікації 
ділянки гена CD18 у ПЛР. Для ампліфікації фрагмента гена, що 
містить мутантну ділянку, використано такі праймери:

5'-TGAGACCAGGTCAGGCATTGCGTTCA-3' (сенс-праймер);
5'-CCCCCAGCTTCTTGACGTTGACGAGGTC-3' (антисенс- 

праймер), що дають змогу одержувати ПЛР-продукт довжиною 
132 п.н.

Ампліфікацію здійснювали в  таких умовах: 93 °С (60  с), 
62 °С (60 с), 72 °С (50 с) – 35 циклів. ПЛP-продукт поділяли на 
дві частині, одну – аліквоту обробляли ендонуклеазою Hae III, 
іншу  – залишали нерестрикованою. Електрофорез виконували 
в 5 % агарозному гелі, що містить 0,2 мкг/мл етидіум броміду 
[246]. Проведення полімеразної ланцюгової реакції відбувалося 
циклами. Останні виконано за різних температур і  складалися 
з  таких стадій: денатурації, відпалу, розкручування ланцюгу. 
ПЛР здійснено в  програмувальному термостаті-термоциклері 
(ампліфікаторі) з автоматичною зміною температурного режиму 
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фірми “Eppendorf” (Німеччина) і “ДНК-технологія” (Росія). За 
допомогою електрофорезу в  агарозному гелі розподіляли про-
дукти рестрикції, фарбували бромистим етидієм та візуалізо-
вали результати на трансілюмінаторі при ультрафіолетовому 
світлі (довжина хвилі 380  нм). Визначали розміри рестриктів 
за допомогою маркера молекулярної ваги 0,1-kb DNA Ladder 
(Gibco BRL). Розрахунок алельних частот поліморфних локу-
сів, генетичних відстаней і побудову дендрограми міжпородних 
генетичних взаємовідношень здійснювали на основі індексу 
ідентичності з  використанням стандартної комп’ютерної про-
грами BIOSYS-I [300].

Для виявлення носіїв мутації BLAD у  молочних українських 
породах, створених з використанням племінних тварин голштин-
ської породи, у наших дослідженнях виявляли мутацію гена CD18 
за допомогою методу ПЛР-ПДРФ. Одержували продукт ампліфі-
кації розміром 132 п.н., який далі обробляли рестриктазою Нае III. 
У таблиці 16.1 наведено розрахункову величину в п.н. одержува-
них фрагментів після гідролізу ПЛР продукту рестриктазою Нае 
III у тварин, що несуть мутацію гена CD18 і вільних від неї.

Таблиця 16.1
Довжини (п.н.) продуктів рестрикції рестриктазою Нае III 
ампліфікованої ділянки гена CD18 у корів, які несуть різні 

алелі (N-нормальний алель, В-ВLAD алель)

Алель Продукт ПЛР Фермент
Hае ІІІ

N/N
N/В

132 п.н.
132 п.н 

87, 45
87, 68, 45, 19

Фрагмент гена CD18 в 132 п.н., вільний від мутації, має тільки 
один сайт рестрикції для рестриктази Нае III і  після обробки 
цією рестриктазою утворює два фрагменти довжиною 87 і 45 п.н. 
Мутація в ньому, що спричинює ушкодження гена CD18 і втрату 
нейтрофілами здатності до адгезії (BLAD), зумовлює формування 
іншого сайту рестрикції для рестриктазы Нае III. Це врешті-решт 
забезпечує те, що рестрикційний фрагмент довжиною в 87 п.н. 
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розрідиться цією рестриктазою на два додаткові фрагменти дов-
жиною 68 і 19 п.н.

Звичайно, такий легкий фрагмент ДНК довжиною 19  п.н. 
важко виявити при електрофоретичному поділі фрагментів 
рестрикції в агарозному гелі, а тому діагностика наявності дру-
гого сайту рестрикції за фрагментом гена CD18 (BLAD-мутація) 
здійснюється за наявності фрагмента ДНК довжиною 68  п.н. 
(рис. 16.1).

У наших дослідженнях не виявлено тварин, гомозиготних за цією 
мутацією, оскільки експерименти виконувалися в  різних молоч-
них порід України, які були старше одного року, а носії цієї мутації 
в гомозиготі, як зазначалося вище, гинуть, як правило, від пневмоній 

ПЛР NN NN NB NB NN NB

←132 п.н.
← 87 п.н.
← 68 п.н.
← 45 п.н.

Рисунок 16.1. Електрофоретичний розподіл фрагментів 
гена CD-18, тварин дикого типу і носіїв мутації BLAD 

(фрагмент довжиною 132 п.н. – нерестрифікований продукт 
ампліфікації гена CD-18; фрагменти довжиною 87 і 45 п.н.,  
що отримані після обробки ампліфікованої ділянки ДНК 
гена CD-18 у тварин, вільних від мутації, рестриктазою  

Hae III (генотип «здорових» тварин, NN); фрагменти 
довжиною 87, 68 і 45 п.н. отримані в носіїв мутації BLAD 
у гетерозиготі (NB) після обробки продукту ампліфікації 

гена CD-18 рестриктазою Hae III. На фореграмі не 
представлено фрагмент довжиною 19 п.н., що виникає 

за наявності мутації BLAD унаслідок появи у фрагменті 
довжиною 87 п.н., додаткового сайту рестрикції для 

рестриктази Hae III, що призводить до появи додаткових 
продуктів рестрикції довжиною 68 і 19 п.н.)
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до однорічного віку. Тому в усіх виявлених нами носіїв мутації BLAD 
вона має місце в гетерозиготному стані. Останні за названою мута-
цією після ампліфікації фрагмента гена CD18 і подальшої рестрикції 
рестриктазою Нае III формували фрагменти рестрикції довжиною 
87 і 45 п.н., що відповідають алелю дикого типу з одним сайтом рест-
рикції, а також фрагменти довжиною 68, 19 і 45 п.н. у зв’язку з поя-
вою завдяки мутації іншого сайту рестрикції (див. табл. 16.1).

Додатковий фрагмент довжиною 68  п.н. легко виявлявся 
при електрофоретичному поділі продуктів рестрикції (див. 
рис. 16.1), що дозволяло однозначно виявляти носіїв цієї мутації 
в гетерозиготному стані.

У результаті виконаного аналізу носійства мутації BLAD 
у групах корів молочної худоби України, що належать до різних 
порід, отримані дані, наведені в  таблиці 16.2. Видно, що най-
більш висока частота зустрічальності носіїв мутації виявляється 
в голштинів господарства “Княжичі” Київської області. Менша 
частота, але все ж таки виявляються носії цієї мутації й у голшти-
нів племзаводу Дніпропетровської області – АТЗТ “Агро-Союз”. 
Повністю були відсутні тварини – носії мутації BLAD в україн-
ської чорно-рябої молочної породи, і  лише два носії виявлені 
в представників української червоної молочної породи.

Як бачимо, у результаті досліджень груп корів голштинської 
породи, а отже, і їхнього племінного матеріалу, в Україні є носії 
мутації BLAD у гетерозиготному стані. Небезпечним є те, що 
таке носійство супроводжується занесенням цієї мутації в нові 
створювані молочні породи України, у формуванні яких беруть 
участь племінні тварини голштинської породи. Очевидно, 
що така “спадковість” становить певну небезпеку нагромад-
ження “генетичного вантажу” у  створюваних перспективних 
молочних порід України, що об’єднують у собі бажані ознаки 
молочної продуктивності голштинської породи й відносно під-
вищену адаптаційну здатність материнських порід. Це вима-
гає детального масового аналізу на носійство мутації BLAD 
у  племінних тварин, створюваних за участі голштинів нових 
порід України з  метою упередження їхньої генетичної дегра-
дації при нагромадженні носіїв цієї мутації й наступної появи 
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гомозиготних нащадків, що гинуть від імунодефіциту на ран-
ніх стадіях розвитку.

Таблиця 16.2
Частота зустрічальності носіїв мутації BLAD у гетерозиготному 

стані серед молочних порід окремих племзаводів України

Назва господарства, досліджена група 
корів, рік досліджень n

Кількість носіїв
BLAD- 

мутації, гол.
BLAD- 

алелі, %
Українська червона молочна порода, 
Херсонська обл., ПОК “Зоря”, 2006 р. 36 2 5,6

Голштинська порода, Дніпропетровська 
обл., АТЗТ “Агро-Союз”, 2006 р. 29 1 3,5

Голштинська порода, Київська обл., 
племзавод “Княжичі”, 2003 р. 30 5 16,7

Українська чорно-ряба молочна порода, 
Дніпропетровська обл.,  
ДП ДГ “Червоний шахтар”, 2006 р.

29 0 0,0

Отже, у  результаті виконаних досліджень виявлено носіїв 
мутації BLAD серед двох груп голштинської породи, а  також 
у тварин української червоної молочної породи, створеної за уча-
сті як поліпшувачів племінних плідників голштинської породи. 
Отримані дані свідчать про внесення цієї мутації до генофон-
дів нових створюваних перспективних українських молочних 
порід, що формуються з  участю тварин голштинської породи. 
Для упередження нагромадження цієї мутації в  таких породах 
необхідно генотипування тварин на носійство мутації BLAD для 
того, щоб уникнути нагромадження цієї мутації в  наступних 
поколіннях та її гомозиготації, що призведе до ранньої загибелі 
телят. Разом із тим простий метод тестування носійства мутації 
BLAD у тварин, заснований на полімеразній ланцюговій реакції 
з подальшим рестриктним аналізом, дозволяє однозначно вста-
новити її наявність і виключити виявлених носіїв мутації BLAD 
із селекційної роботи, упереджаючи в  такий спосіб негативні 
ефекти її нагромадження в молочних породах худоби.
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ГЛАВА 17. ________________________________________
ПОШИРЕНІСТЬ НАПІВЛЕТАЛЬНОЇ МУТАЦІЇ 

BLAD У ЛІНІЯХ УКРАЇНСЬКОЇ  
ЧОРНО-РЯБОЇ МОЛОЧНОЇ ПОРОДИ

Із розвитком селекції спадкові моногенні захворювання 
дедалі частіше мають місце у тваринництві, а виявлення і конт-
роль механізмів, що їх характеризує, залишаються не до кінця 
вивченими фахівцями. Потребує вивчення процес поширення 
цих мутацій, особливо під час породотворчого процесу й почат-
кового періоду використання новітніх створених порід. Як уже 
зазначалося, найбільшу кількість мутацій, що завдають істотного 
економічного збитку в молочному бізнесі, виявлено в голштин-
ської породи великої рогатої худоби, яка широко використову-
ється у племінній справі країн Світу, зокрема України.

У нашій країні голштинська порода широко використовується 
як поліпшуюча при створенні нових порід, у тому числі й низки 
українських молочних порід  – таких, як українська чорно-ряба 
молочна та українська червона молочна. Для збереження високого 
адаптивного потенціалу, типового для материнських порід, перед-
бачалося використання як материнської породи таких, як симен-
тальська, червона степова. Очікували одержати тварин з  підви-
щеною молочною продуктивністю, що відповідає поліпшуючій 
породі. Під час породотворчого процесу і продуктивного викори-
стання останніми десятиліттями було виявлено, що в генофонді 
голштинської породи є носії напівлетальних рецесивних мутацій, 
які виникають спонтанно. Це пов’язано зі значним поширенням 
голштинів по всіх континентах Світу, їх чисельність є унікально 
великою, а в технологіях розмноження традиційно вже використо-
вується обмежена кількість племінних плідників.
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Встановленим фактом є те, що такі генетично детерміновані 
захворювання фенотипово виявляються тільки в  гомозиготних 
за мутантним геном тварин і вони не лікуються традиційними 
терапевтичними процедурами, що ускладнює ситуацію для 
виробництва. Відомо, що однією з  перших виявлених таких 
мутацій у  голштинської породи була мутація ВLAD (Воvine 
Leukocytе Adhesion Deficiency) – дефіцит адгезивності лейкоци-
тів [199, 264]; гомозиготні по цій мутації телята гинуть у перші 
місяці постнатального розвитку. У 1990 р. було описано моле-
кулярні механізми цього генетично детермінованого захворю-
вання [448].

Як відомо, ключову роль у захисній системі господаря проти 
різних збудників інфекційної природи відіграють нейтрофіли. 
В їхній захисній функції критичною подією є адгезія нейтрофі-
лів до васкулярного епітелію за допомогою взаємодії СД18/СД11 
гетеродимерного комплексу нейтрофілів з адгезивними молеку-
лами ендотелію [304].

Мутація гена СД18 порушує здатність нейтрофілів до адге-
зії, вони втрачають можливість мігрувати через епітелій капіля-
рів і субепітеліальні мембрани. Як наслідок, у тварин розвива-
ється імунодепресивний стан, відомий як дефіцит адгезивності 
лейкоцитів. Для гомозиготних за цією мутацією телят типова 
загибель від пневмонії, що викликається через нездатність ней-
трофілів мігрувати в бронхіолярні порожнечі [311]. В Америці 
встановлено 15 % генетичну забрудненість племінних бугаїв 
голштинської породи – вони є носіями мутації ВLАD [244, 311], 
проте серед корів це явище істотно нижче й становить 6 % дослі-
дженого поголів’я.

Родоначальник цієї мутації  – Осбондейл Айвенго 1189870, 
який народився в  Голландії у  1952  р. З’ясовано також, що всі 
носії мутації  – нащадки одного з  видатних плідників світу  – 
К. М. Іванхоє Белл 1667366, сперма якого широко використову-
валася для запліднення корів.

У зв’язку з фактами швидкого поширення BLAD і завданого 
ними значного економічного збитку створено спеціальні націо-
нальні програми з вилучення носіїв мутації BLAD (включаючи 
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вибракування нащадків К. М. Іванхоє Белл) із систем штучного 
відтворення. У  програмах з  видалення носіїв BLAD із селек-
ційного процесу ідентифікація носіїв цієї мутації та правильно 
заплановані схрещування мають визначальне значення для оздо-
ровлення стад голштинів від цієї мутації [244, 311].

Особливого значення діагностика носіїв мутації BLAD 
набуває при створенні нових порід, при якому видатні плід-
ники голштинської породи використовуються як поліпшувачі. 
Безперечно, відсутність обов’язкового контролю за поширенням 
цієї мутації в молочних породах, що створюються, може істотно 
знизити всі позитивні ефекти селекційної роботи й, по суті, 
призвести навіть до втрати породи при її розмноженні “у собі”, 
не говорячи вже про економічні збитки для тваринницьких 
підприємств.

На підставі зазначеного виконано діагностику носіїв мутації 
BLAD у новій українській чорно-рябій молочній породі, що ство-
рена складним відтворювальним схрещуванням шляхом поліп-
шення місцевої чорно-рябої худоби з  племінними плідниками 
голштинської породи зокрема, а також здійснено порівняльний 
аналіз частот зустрічальності таких носіїв в окремих поширених 
лініях української чорно-рябої молочної породи України.

У результаті проведених досліджень за відібраними зразками 
крові тварин тестовано на носійство ВLAD-мутації 77 особин. 
Кров для дослідження брали з яремної вени тварин у пробірки 
з гепарином, плазму відокремлювали центрифугуванням.

ДНК виділяли з лімфоцитів периферійної крові великої рога-
тої худоби за стандартною методикою [48]. ПЛР здійснено в про-
грамувальному термостаті-термоциклері (ампліфікаторі) з авто-
матичною зміною температурного режиму фірми “Eppendorf” 
(Німеччина) і «ДНК-технологія» (Росія).

Діагностику носійства мутації BLAD у  тварин виконано 
з використанням методу оцінки поліморфізму довжин рестрик-
ційних фрагментів після ампліфікації ділянки гена CD18 у ПЛР. 
Для ампліфікації фрагмента гена, що містить мутантну ділянку, 
використано специфічну пару праймерів, що дозволяє одержу-
вати ПЛР-продукт довжиною 132 п.н.
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Ампліфікацію проводили в таких умовах: 93 °С (60 с), 62 °С 
(60  с), 72 °С (50  с)  – 35 циклів. ПЛP-продукт поділяли на дві 
частини, одну  – аліквоту обробляли ендонуклеазою Hae III, 
другу залишали нерестрифікованою. Електрофорез вико-
нано у  5 % агарозному гелі, що містить 0,2  мкг/мл етидіум  
броміду [246].

ДНК-діагностика дає унікально точну можливість раннього 
виявлення спадкових дефектів і  дозволяє діагностувати не 
тільки носіїв ознаки, а й  гетерозиготно прихованих носіїв, що 
реально не уявляється можливим розпізнати лише за фенотипом. 
Виявити прихованих носіїв без використання генної діагнос-
тики можна тільки за допомогою аналізуючого схрещування або 
в  низці випадків за допомогою біохімічних тестів, результати 
яких не завжди однозначні.

Можна навести низку спадкоємних дефектів у  тварин 
голштинської породи як приклади таких мутацій, що виникли 
в  поодиноких племінних тваринах і  далі поширилися по всій 
породі (наприклад, дефіцити синтетази уридінмонофосфату  – 
мутація DUMPS, аргініносукцинатсинтетази  – цитрулінемія  – 
мутація в  гені, що кодує фермент аргініносукцинатсинтетазу 
у великої рогатої худоби), генна діагностика яких уже розроб-
лена й використовується у тваринництві багатьох країн, у тому 
числі й в Україні [29, 51, 330].

Для визначення носіїв мутації BLAD у  молочних україн-
ських породах, створених з  використанням племінних тварин 
голштинської породи, у наших дослідженнях виявляли мутацію 
гена CD18 за допомогою методу ПЛР-ПДРФ. Одержували про-
дукт ампліфікації розміром 132 п.н., який далі обробляли рес-
триктазою Нае III. У табл. 17.1 подано розрахункову величину 
в  п.н. одержуваних фрагментів після гідролізу ПЛР продукту 
рестриктазою Нае III у тварин, що несуть мутацію гена CD18 
і  вільних від неї. Фрагмент гена CD18 в  132  п.н., вільний від 
мутації, має тільки один сайт рестрикції для рестриктази Нае III 
і після обробки цією рестриктазою утворює два фрагменти дов-
жиною 87 і 45 п.н. Мутація в ньому, що спричиняє ушкодження 
гена CD18 і  втрати нейтрофілами здатності до адгезії (BLAD), 
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зумовлює формування іншого сайту рестрикції для рестриктази 
Нае III. Це врешті-решт забезпечує те, що рестрикційний фраг-
мент довжиною 87 п.н. розрідиться цією рестриктазою на два 
додаткові фрагменти довжиною 68 п.н. і 19 п.н.

Таблиця 17.1
Довжини (п.н.) продуктів рестрикції рестриктазою Нае III 
ампліфікованої ділянки гена CD18 у корів, які несуть різні 

алелі (N-нормальний алель, В-ВLAD алель)

Алель Продукт ПЛР Фермент
Hае ІІІ

N/N
N/В

132 п.н.
132 п.н 

87, 45
87, 68, 45, 19

В агарозному гелі такий легкий фрагмент ДНК довжи- 
ною 19 п.н., звичайно, важко виявити при електрофоретичному 
поділі фрагментів рестрикції, а тому діагностика наявності дру-
гого сайту рестрикції за фрагментом гена CD18 (BLAD-мутація) 
здійснюється за наявності фрагмента ДНК довжиною 68  п.н. 
(рис. 36).

Виявити тварин, гомозиготних за цією мутацією, у  наших 
дослідженнях не вдалося, оскільки експерименти виконувалися 
в представників великої рогатої худоби, які були старше одного 
року, а  носії цієї мутації в  гомозиготі, як зазначалося вище, 
гинуть, як правило, від пневмоній до однорічного віку. Саме 
тому в усіх виявлених нами носіїв мутації BLAD вона має місце 
в гетерозиготному стані. Останні за цією мутацією після ампліфі-
кації фрагмента гена CD18 і подальшої рестрикції рестриктазою 
Нае III формували фрагменти рестрикції довжиною 87 і 45 п.н., 
що відповідають алелю дикого типу з одним сайтом рестрикції, 
а також фрагменти 68, 19 і 45 п.н., у зв’язку з появою завдяки 
мутації іншого сайту рестрикції (див. табл. 17.1). Фрагмент дов-
жиною 68 п.н., що є додатковим, легко виявлявся при електро-
форетичному поділі продуктів рестрикції (див. рис.  17.1), і  це 
дозволяло безпомилково виявляти носіїв цієї мутації, які мали 
гетерозиготний стан зумовлення цієї особливості.
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У результаті виконаного аналізу носійства мутації BLAD 
у лініях корів української чорно-рябої молочної худоби, що нале-
жать племінному заводу, отримано дані, наведені в  табл.  17.2. 
Видно, що найбільш високою є частота зустрічальності носіїв 
мутації у  тварин лінії Аннас Адема (33,33 %) господарства, 
проте менша частота, але все ж  таки зустрічаються носії цієї 
мутації, й  у  ровесниць лінії Елевейшна (18,75 %), Ханновера 
РЕД (7,14 %) та Валіанта (5,56 %) в умовах племзаводу – місця 
виконання досліджень. Повністю були відсутні тварини – носії 
мутації BLAD в української чорно-рябої молочної породі лише 
в представників лінії Старбака.

Як бачимо, у  результаті досліджень груп корів різних ліній 
української чорно-рябої молочної породи, а  отже, і  в  їхньому 

          ПЛР        NN        NN          NB          NB         NN        NB   
 

 

 

←132 п.н. 
← 87 п.н. 
← 68 п.н. 
← 45 п.н.  

 
Рисунок 17.1. Електрофоретичний розподіл фрагментів 
гена CD-18, тварин дикого типу й носіїв мутації BLAD 

(фрагмент довжиною 132 п.н. – нерестрифікований продукт 
ампліфікації гена CD-18. Фрагменти довжиною 87 і 45 п.н., 
отримані після обробки ампліфікованої ділянки ДНК гена 
CD-18 у тварин, вільних від мутації, рестриктазою Hae III 

(генотип «здорових» тварин, NN). Фрагменти довжиною 87, 
68 і 45 п.н., отримані в носіїв мутації BLAD у гетерозиготі 

(NB) після обробки продукту ампліфікації гена CD-18 
рестриктазою Hae III. На фореграмі не представлено 
фрагмент довжиною 19 п.н., що виникає за наявності 

мутації BLAD завдяки появі у фрагменті довжиною 87 п.н.  
додаткового сайту рестрикції для рестриктази Hae III,  
що зумовлює появу додаткових продуктів рестрикції 

довжиною 68 і 19 п.н.)
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племінному матеріалі в  Україні, мають місце носії мутації 
BLAD у гетерозиготному стані. Таке носійство, як з’ясувалося, 
уже супроводжується занесенням цієї мутації в нову створену 
молочну породу України, у  формуванні якої взяли й  беруть 
участь племінні тварини голштинської породи; і  цей факт 
є небезпечним.

Таблиця 17.2
Частота зустрічальності носіїв мутації BLAD 

у гетерозиготному стані серед ліній української чорно-рябої 
молочної породи племзаводу “Степной” Запорізької області

Лінія n Кількість носіїв
BLAD-мутації BLAD-алеля, %

1650414.73 Валіанта 18 1 5,56
1491007.65 Елевейшна 16 3 18,75
30587 Аннас Адема 3 1 33,33
1629391.72 Ханновера РЕД 14 1 7,14
352790.79 Старбака 26 0 0
У середньому 77 6 7,79

Очевидно, що така “спадковість” становить певну небезпеку 
нагромадження “генетичного вантажу” у створеній перспектив-
ній молочній породі та її  лініях, що об’єднують у собі бажані 
ознаки молочної продуктивності голштинської породи й  від-
носно підвищену адаптаційну здатність материнських порід. Це 
вимагає детального масового аналізу на носійство мутації BLAD 
у  племінних тварин (створюваних за участі голштинів) нових 
порід України з  метою упередження їхньої генетичної дегра-
дації при нагромадженні носіїв цієї мутації й появи гомозигот-
них нащадків, що гинуть від імунодефіциту на ранніх стадіях 
розвитку.
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ГЛАВА 18. ________________________________________
ГЕНЕТИЧНЕ ПРОГНОЗУВАННЯ 

ОТРИМАННЯ ТВАРИН ІЗ ЗАДОВІЛЬНИМИ 
АДАПТАЦІЙНИМИ ЯКОСТЯМИ

Галузь молочного скотарства України нині потребує рефор-
мування із застосуванням методів удосконалення генетичного 
потенціалу порід великої рогатої худоби, що ґрунтуються на 
детальній оцінці генотипу за використання маркер-допоміжної 
селекції. Застосування MAS-селекції дає можливість отриму-
вати прибуток завдяки скороченню часу генераційного інтер-
валу поголів’я шляхом організації керованого відтворення [39, 
212, 298].

У голштинських корів у ПрАТ «Агро-Союз» нами досліджено 
два локуси генів, зокрема структурний ген гормону росту (GH) 
та регуляторний ген гіпофізарно-специфічного фактора транс-
крипції (PIT-1).

Поліморфізм генів GH та  PIT-1 досліджували методом 
ПЛР-ПДРФ, шляхом аналізу довжин рестриктних фрагментів за 
використання гель-електрофорезу. Експерименти виконано під 
керівництвом спеціалістів лабораторії генетичного контролю 
Інституту свинарства і  агропромислового виробництва НААН 
України (м. Полтава).

Для цього (ветеринарним лікарем ПрАТ «Агро-Союз») про-
водився забір крові з яремної вени корів одноразовим шприцем 
з 3,0 % розчином ЕДТА у співвідношенні 10:1. Пробірки зі зраз-
ками крові заморожували за температури – 20 °С, транспорту-
вали до лабораторії в  спеціальному холодильному контейнері 
ТЕ-334S з акумуляторами холоду IceAkku 5×220.
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Аналіз ДНК бугаїв-плідників виконали, використовуючи 
кріоконсервовану сперму. Очищені спермії отримували мето-
дом спливання або «флотації» (swim-up), з  деякими модифіка-
ціями, що розроблені в Інституті розведення і генетики тварин 
імені М. В. Зубця НААН. ДНК зі сперми виділяли, використо-
вуючи стандартний набір «ДНК-сорб А» виробництва компанії 
«АмплиСенс» (НДІ Епідеміології, Москва, Росія). Ефективність 
виділення ДНК становить 50–70 % [24].

Після виділення ДНК визначали концентрацію та ступінь її 
очищення спектрофотометрично за допомогою спектрофото- 
метру СФ-46 за довжини хвилі 260–280 нм.

Нативність ДНК встановлювали шляхом електрофорезу 
в  1 % агарозному гелі за відсутності «шлейфа» фрагментів 
ДНК та інтенсивності флуоресценції бромистого етидію за 
ультрафіолетового опромінювання електрофореграм [114]. 
Для ДНК-діагностики в  голштинських корів використовува-
лися зразки периферичної крові, з  яких за допомогою смоли 
«Сhelex-100» (виробник Sigma, Швейцарія) виділили геномну 
ДНК.

Для ампліфікації фрагментів досліджуваних генів використо-
вували такі праймери. Для локусу GH, відповідно, Forward: 

5'-GСTG СTССTGАGGGСССTТС-3' та Revers:  5'-GСGGС
GGСАСТTСАTGАССС-3'; для локусу PІТ-1 – Forward: 5'-CAA
ТGAGААAGТTGGТGC-3' та Revers:  5'-TСTGСАTTCGAGAT 
GCTC-3' [296].

Ампліфікацію здійснювали в  термоциклі «Терцик» фірми 
«ДНК-технологія». Реакційна суміш для проведення ампліфіка-
ції була об’ємом 12,5 мкл та складалася з 4,95 мкл води, 1,25 мкл 
буферу ПЛР 10-x (25  мМ Mg-1.0  мол), 1,25  мкл dNTP суміші  
10-х (20  мМ), 0,5  мкл двох праймерів (10  пкМ/мкл кожного), 
0,05 мкл Taq-полімерази (5 од.акт./мкл), 4 мкл ДНК (50 пкг-1мкг).

Умови ПЛР-ампліфікації гена GH були такі: перший етап про-
тягом 5 хв – початкова денатурація за температури +95 °С; дру-
гий етап – 31 послідовний цикл: протягом 30 с – денатурація за 
температури +95 °С, протягом 30 с – відпал праймерів за темпе-
ратури +64 °С, далі протягом 30 с синтез за температури +72 °С; 
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третій етап – термінальна елонгація протягом 5 хв за темпера-
тури +72 °С.

Для аналізу поліморфізму локусу GH використали рестрик-
тазу AluI, що в ділянці його п’ятого екзону (2141-нуклеотидна 
позиція) виявляє точкову мутацію і, відповідно, два алельні 
варіанти гена, які маркували як: L (лейцин у  позиції 127  п.н.)  
і  V (валін у  цій самій позиції). Довжина ампліфікованого 
фрагмента гена GH становить 223  п.н. Фрагменти довжиною  
171 і 52 п.н. були властиві представникам генотипу LL, а носіям 
генотипу VV  – нерестрикційний фрагмент довжиною 223  п.н. 
(рис. 18.1) [280].

За допомогою ендонуклеази Hinf 1 виконали рестрикцію амп-
ліфікованого фрагмента шостого інтрону гена РІТ-1. Довжина 
його ампліфікованого фрагмента гена РІТ-1 становить 1335 п.н. 
Фрагменти довжиною 660, 425 та 270 п.н. відповідають алелю А; 
фрагменти 660, 385, 270 та 40 п.н. – алелю В [292–293] (рис. 18.2).

Умови ПЛР-ампліфікації гена PIT-1 були такими: перший 
етап початкова денатурація – 94 °С протягом 4 хв; другий етап – 
31 послідовний цикл: денатурація за температури +94 °С – 1 хв, 
відпал праймерів за температури +56 °С – 1 хв, синтез за темпе-
ратури +72 °С – 1 хв; термінальна елонгація: 1 цикл за темпера-
тури +72 °С – 7 хв.

  ПЛР VV LV LL 
           

223             
         

171            
         

52            
         

                  
 

Рисунок 18.1. Схема розташування  
на гель-електрофореграмі рестрикційних фрагментів 

гена GH залежно від генотипу тварин при застосуванні 
рестриктази Alu I
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Для кожного з  генів проводилась рестрикція в  реакційній 
суміші загальним об’ємом 17,8 мкл, яка вміщувала: 7 мкл води, 
10х рестрикційного буферу – 2,8 мкл, ендонуклеазу рестрикції – 
4 мкл (4–5 од. акт.) та 4 мкл ПЛР-продукту.

Електрофоретичне розділення рестриктних фрагментів ДНК 
здійснили в  2 % агарозному гелі у  Тріс-боратному електро- 
форезному буфері (ТВЕ: 0,0879М Тріс, 0,089М борна кислота,  
0,002М ЕДТА рН 8,0), за відповідними методичними рекомен-
даціями [19, 114].

Візуалізацію фрагментів ДНК здійснили в  трансілюмі-
наторі в  ультрафіолетовому світлі за довжини хвилі 380  нм, 
після забарвлення гелю етидієм бромідом (0,5 мкг/мл). Розміри 
ДНК-продуктів визначали за допомогою маркерів моле-
кулярних мас: для гена GH  – pUC 19 ДНК / MSPI, для гена 
PIT-1 – pBR322 DNA / BsuRI, 1 kb DNA Ladder (виробник НПО 
«СибЭнзим», Росія).

Для документування електрофореграм застосували цифрову 
камеру Canon.

  ПЛР АА АВ ВВ 
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 Рисунок 18.2. Схема розташування 
на гель-електрофореграмі рестрикційних фрагментів 

гена PIT-1 залежно від генотипу тварин за використання 
рестриктази Hinf 1
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Варто зазначити, що ген гормону росту GH виконує функцію 
регулятора соматичного росту організму, стимулює синтез біл-
ків, мітоз, регулює метаболізм, визначає екстерʼєрно-конститу-
ційні особливості й справляє лактогенну та жиростимулювальну 
функцію [313]. Визначено [184], що ген гіпофізарно-специфіч-
ного фактора транскрипції на ранніх етапах онтогенезу забезпе-
чує регуляцію генів пролактину, тиреотропіну і соматотропіну, 
а також відіграє важливу роль у проліферації та диференціації 
клітин гіпофізу, що секретують ці гормони. У  корів молочних 
порід виявлено взаємозвʼязок між поліморфізмом алельних варі-
антів PIT-1 та їхньою молочною продуктивністю.

Для зʼясування генетичних особливостей стада за вказаними 
генами було охоплено 6 бугаїв-плідників та 170 корів голштин-
ської породи. Отже, генетична структура стада виявилася такою. 
Серед корів вона представлена такими парними комплексними 
генотипами: LL/AB – 49 гол. (28,82 %), LL/BB – 95 гол. (55,88 %) 
та LV/BB  – 17  гол. (10,00 %). Корів із комплексними гено- 
типами LL/AА – 4 гол. (2,35 %), LV/АB – 3 гол. (1,77 %), VV/АB – 
1 гол. (0,59 %), VV/ВB – 1 гол. (0,59 %) була незначна кількість, 
а з генотипами LV/АА та VV/АА тварини не зустрічались взагалі.

Для прогнозування в  ранньому постнатальному онтоге-
незі отримання тварин бажаного типу конституції, з  висо-
кою молочною продуктивністю та задовільною адаптаційною 
здатністю до експлуатаційних навантажень нами проведено 
дослідження вибірки тварин на поєднання типу конституції, 
стресостійкості і генотипу за геном гормону росту соматотро-
піну та гіпофізарно-специфічного фактора транскрипції PIT-1 
(табл. 18.1).

У стаді ПрАТ «Агро-Союз» останніми роками здійснюється 
спрямована селекція за геном соматотропіну на насичення спадко-
вості його представниць саме алелем L. Цього висновку ми дійшли, 
виходячи з результатів наших досліджень безпосередньо генотипів 
інших бугаїв-плідників, які використовувались у  стаді останніми 
роками, зокрема Тойсторі Ет Тв Т л 60372887 (лінія Чіф а 1427381), 
Хефті  Ет Тв  Т л  138550394, а  також Легенд  Ет Тв  Тл135404667 
(лінія Елевейшна 1491007.65) та Марселіус 136057831 Хосе  Тл Т 
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в 128560550 (лінія Старбака 352790.79). Усі вони за геном гормону 
росту є гомозиготними (LL).

Серед їх нащадків саме гомозиготні особини виявляють най-
більшу лактотропну функцію, більшість тварин серед маточного 
поголівʼя мають гомозиготний генотип LL та, відповідно, у гомо-
генному підборі разом з  плідниками забезпечують подальше 
формування цих генотипів у нащадків. З цієї причини, на наш 
погляд, до генотипу VV тварини дослідної групи не розподіли-
лись взагалі, оскільки таке поєднання алелів виявляє найменшу 
лактотропну функцію.

Таблиця 18.1
Поєднання типологічних і генотипових ознак 

у корів-напівсибсів голштинської породи

Тип
консти-

туції
корів Тв

ар
ин

 у
 

гр
уп

і

Генотип
за геном 

GH

Генотип за 
геном
PIT-1

Тип
стресостійкості

корів

LL LV AB BB AA
високо-
стресо-
стійкі

середньо-
стресо-
стійкі

низько-
стресо-
стійкі

Велико- 
обʼємний

гол. 13 1 10 3 1 9 3 2
% 92,9 7,1 71,4 21,5 7,1 64,3 21,5 14,2

Середньо- 
обʼємний

гол. 18 4 8 13 1 16 1 5
% 81,8 18,2 36,4 59,1 4,5 72,7 4,5 22,8

Мало- 
обʼємний

гол. 10 4 4 10 0 6 4 4
% 71,4 28,6 28,6 71,4 0 42,8 28,6 28,6

Усього гол. 41 9 22 26 2 31 8 11
% 82,0 18,0 44,0 52,0 4,0 62,0 16,0 22,0

Очевидно, з  цієї причини серед 50 корів-напівсибсів, 
дочок бугая-плідника Кашеміра 13167177 з  лінії Рефлекшн  
Соверинга 198998, що має за геном соматотропіну гетерозигот-
ний генотип (LV), до генотипу LL розподілилась більшість його 
нащадків, тобто 41 гол. (82,0 %), а до генотипу LV розподілилось 
лише 9 гол. (18,0 %).

Нами встановлено, що за геном PIT-1 бугай Кашемір 13167177 
є гетерозиготним і має генотип АВ. Його дочки розподілились 
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до трьох генотипів: АВ – 22 гол. (44,0 %), ВВ – 26 гол. (52,0 %) 
та АА – 2 гол. (4,0 %). Генотипи АВ та ВВ виявляють найбільшу 
лактотропну функцію. Їх кількість становить загалом 96,0 %.

За стресостійкістю група напівсибсів характеризується таким 
співвідношенням типів: високостресостійкі  – 31  гол.  (62,0 %), 
середньостресостійкі  – 8  гол. (16,0 %) та низькостресостійкі  – 
11 гол. (22,0 %), що в цілому характеризує високі спадкові якості 
їх батька та відображає загальну закономірність розподілу тва-
рин голштинської породи за цією ознакою.

Наукову новизну становить з’ясування поєднання з  геноти-
пами тварин їхніх конституційних та експлуатаційних якостей. 
Нами вперше встановлено, що серед тварин великообʼємного 
типу конституції з  генотипом LL поєднується 92,9 %, з  них 
з високою та середньою стресостійкістю загалом 85,8 % пред-
ставниць. Також з’ясовано, що з  цим генотипом поєднується 
81,8 % тварин у  групі середньообʼємного типу конституції, 
й таких, що виявляють високу і середню стресостійкість, 77,2 %. 
Серед корів малообʼємного типу конституції 71,4 % належать до 
генотипу LL, та виявляють високу і  середню стресостійкістю 
71,4 % тварин.

Із генотипом LV поєднується лише 7,1 % тварин велико- 
обʼємного типу конституції, а виявляють низьку стресостійкість 
14,2 % представниць у цій групі. Встановлено, що з цим геноти-
пом поєднується 18,2 % тварин середньообʼємного типу консти-
туції, і  таких, що мають низьку стресостійкість, 22,8 %. Серед 
представниць малообʼємного типу конституції виявлено 28,6 % 
корів генотипу LV, які всі є з низькою адаптаційною здатністю.

Нами також уперше виявлено специфіку поєднання типу кон-
ституції та стресостійкості. Зокрема, серед напівсибсів мало- 
і  середньообʼємного типу конституції виявилося вдвічі більше 
представниць з низьким типом стресостійкості – 28,6 та 22,8 % 
відповідно проти 14,2 % серед їх однолітків у  групі велико- 
обʼємного типу конституції.

Також нами встановлено, що серед тварин великообʼєм-
ного типу конституції з  генотипом АВ (71,4 % корів) поєдну-
ється 85,8 % представниць, які виявляють високу та середню 
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стресостійкість. Виявлено, що серед тварин середньообʼємного 
типу конституції з генотипом АВ поєднується 77,2 % тварин, які 
мають високу й  середню стресостійкість. Серед тварин мало- 
обʼємного типу конституції виявлено лише 28,6 % корів гено-
типу АВ, але більшість їх (71,4 %) також характеризуються висо-
кою і середньою стресостійкістю.

Серед худоби великообʼємного типу конституції з  геноти-
пом ВВ поєднується лише 21,5 % тварин, однак 85,8 % пред-
ставниць цього генотипу виявляють високу і середню стресо-
стійкість. Встановлено, що серед ровесниць середньообʼємного 
типу конституції з цим генотипом поєднується 59,1 % тварин, 
і  таких, що мають високу і  середню стресостійкість, 77,2 %. 
Серед представниць малообʼємного типу конституції до гено-
типу ВВ належить 71,4 % корів, і стільки ж з високою і серед-
ньою стресостійкістю.

З генотипом АА поєднується нечисленна кількість піддослід-
них тварин (4,0 %), що не становить інтересу для більш доклад-
ного аналізу.

Узагальнюючи особливості поєднання генетичних, конститу-
ційних і адаптаційних факторів, зазначимо, що для відбору тва-
рин у ранньому постнатальному онтогенезі ген гормону росту 
соматотропін (GH) в цілому і його генотип LL зокрема, а також 
ген гіпофізарно-специфічного фактора транскрипції (PIT-1) 
і, зокрема, його генотип АВ є  високоінформативними маркер-
ними критеріями. Ці генотипи не лише виявляють найбільшу 
лактотропну функцію, але з ними добре поєднується переважно 
великообʼємний тип конституції та висока стресостійкість тва-
рин. Крім того, відбір тварин генотипу LL (82,0 %) може при-
звести до зменшення удвічі в  стаді представниць з  низькою 
стресостійкістю.

Тварини генотипу ВВ (52,0 %) цінні тим, що з цією гомозигот-
ною формою також поєднується значний відсоток тварин з висо-
кою і  середньою стресостійкістю (78,0 %), тобто, за нашими 
даними, цей генетичний маркер додатково можна ефективно 
використовувати для створення стад з високими експлуатацій-
ними якостями.
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 із задовільними адаптаційними якостями

Демонстраційним проєктом для ведення селекції в  цьому 
напрямі може бути ПрАТ «Агро-Союз», оскільки нами дослі-
джено, що на маточному поголів’ї цього підприємства тривалий 
час використовують бугаїв-плідників переважно цих генотипів 
та засвідчується подальша тенденція до формування спадково-
сті тварин стада в цьому напрямі.
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ГЛАВА 19. ________________________________________
ПОЛІМОРФІЗМ ГЕНІВ  

БІЛКОВОГО ТА ЛІПІДНОГО ОБМІНІВ 
СУЧАСНИХ УКРАЇНСЬКИХ ПОРІД  

ВЕЛИКОЇ РОГАТОЇ ХУДОБИ… МОЛОЧНОГО 
НАПРЯМКУ ПРОДУКТИВНОСТІ

Розроблення та впровадження генної діагностики в  прак-
тиці тваринництва є  актуальним завданням фундаментальної 
і  прикладної генетики. Необхідною передумовою проведення 
ДНК-діагностики є  генетичний поліморфізм, який становить 
підґрунтя, базис спадкової мінливості ознак організму.

ДНК-маркери  – це найбільш точний інструмент оцінюваня 
генетичної різноманітності. Використання поліморфних ділянок 
ДНК як маркерних систем дозволяє тестувати генетичну мінли-
вість на молекулярному рівні організації живої матерії – на рівні 
генів, тобто генотипу.

Застосування ДНК-маркерів у  селекції племінних тварин 
дає можливість визначення їх реального генетичного потенці-
алу. А  генотипування організмів дозволяє вести селекцію на 
виявлення в  популяції господарськи цінних алелів за різними 
генами. Такі ДНК-маркери дозволяють вирішити проблему 
насичення геному маркерами і мітити будь-який фрагмент ДНК, 
що необхідно для вирішення завдань селекції за допомогою мар-
керів (МАS) [177]. Ця діагностика є  корисною для зʼясування 
перспектив подальшого удосконалення порід тварин і стала вже 
невідємною процедурою у країнах ЄС та поширюється в молоч-
ному скотарстві нашого регіону. Підвищення вимог ринку до 
якості молочної продукції, зокрема до кількості білка та його 
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якісного складу, а також до сироробних характеристик молока, 
зумовлює необхідність виявлення й  використання генетичних 
маркерів, асоційованих з  якісними та кількісними ознаками 
молочної продуктивності. Тому алельні варіанти генів з функ-
цією формування білків і жирів молока є важливими маркерами 
молочної продуктивності великої рогатої худоби [179]. Пошук 
і  виявлення молекулярно-генетичних маркерів генів, асоційо-
ваних з  господарськи корисними ознаками, та їх  картування 
у хромосомах у сільськогосподарських видів тварин забезпечує 
визначення генетичного потенціалу тварин незалежно від віку, 
статі, фізіологічного стану й  дозволяє проводити селекційну 
роботу на рівні ДНК [181]. У результаті численних досліджень 
у країнах Світу і на різних породах великої рогатої худоби щодо 
визначення основних локусів кількісних ознак, що асоційовані 
з  молочною продуктивністю, були визначені основні гени, які 
впливають на якісні та технологічні параметри отримуваної про-
дукції [179].

Метою роботи було дослідити поліморфізм генів білкового 
та ліпідного обмінів  – CSN3 (капа-казеїну), BLG (бета-лакто-
глобуліну), LEP (лептину), Pit-1 (гіпофізарного фактора транс-
крипції), TG-5 (тиреоглобуліну) корів трьох порід вітчизняної 
селекції та встановити їх генетичну структуру за асоційованими 
з молочною продуктивністю локусами.

Об’єкт дослідження – особливості генетичної структури корів 
трьох сучасних, певною мірою споріднених за своїм походжен-
ням порід вітчизняної селекції. Предмет дослідження  – стан 
поліморфізму генів: CSN3, BLG, LEP, Pit-1 та TG-5.

Досліджували репрезентативні вибірки з порід великої рога-
тої худоби молочного напрямку продуктивності  – українська 
червона молочна (УЧМ, n = 32  гол.), українська чорно-ряба 
молочна (УЧорРМ, n = 32  гол.), українська червоно-ряба 
молочна (УЧерРМ, n = 28  гол.) молочного стада племінної 
молочно-товарної ферми ПСП «Колос-2011» Очаківського 
району Миколаївської області.

Кров для досліджень брали з  яремної вени з  подальшою 
консервацією гепарином (гепарин з розрахунку 25 МО на 1 мл 
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крові). Із відібраних зразків виділяли ДНК та оцінювали полі-
морфізм структурних генів за методом ПЛР-ПДРФ за принци-
пом електрофоретичного розподілу білків у крохмальному гори-
зонтальному гелі й у вертикальному поліакриламідному гелі з їх 
подальшим гістохімічним фарбуванням; аналіз поліморфізму 
структурних генів із використанням полімеразної ланцюгової 
реакції з  подальшою рестрикцією амплікованих фрагментів 
ДНК структурних генів і розділення за допомогою електрофо-
резу в агарозному гелі продуктів рестрикції [184].

Характеристику поліморфізму досліджуваних генів визна-
чали методом ПЛР-ПДРФ (Grodziker T., 1974; Alexander G., 
1988; Сулимова Г., 1991, 2004).

Геномну ДНК виділяли з периферійної крові тварин за мето-
дикою Маніатіс Т. та ін. (1984); Зинов’євої Н. А. (2011) та з вико-
ристанням стандартного комерційного набору «ДНК-сорб В» 
виробництва «АмплиСенс» згідно з рекомендаціями виробника. 
Концентрацію ДНК перевіряли шляхом електрофорезу в  2 % 
агарозному гелі. Для проведення полімеразної ланцюгової реак-
ції в  роботі використовували реакційну суміш об’ємом 10  мкл: 
дH2O – 4,3 мкл, Буфер-ПЛР 5-х (15 м Мg-1,0 мол) – 2,0 мкл; dNTP 
суміш 10-х (2мМ кожного) – 0,8 мкл; два праймери (70 нг кож-
ного)  – 0,8  мкл; Taq-полімеразу (1мол/1000 U)  – 0,1  мкл; ДНК 
50-100 нг – 2,0 мкл. Продукти рестрикції розділяли методом елек-
трофорезу у  2 % агарозному гелі з  подальшим їх фарбуванням 
у розчині бромистого етидію. Візуалізацію здійснювали на тран-
сілюмінаторі в  УФ світлі з  подальшим фотографуванням елек-
трофореграм цифровою камерою. Диференціацію ампліконів за 
розмірами здійснювали за допомогою маркера молекулярної ваги 
GeneRulerTM 50 bpDNALadder, SM0378 («Fermentas», Литва).

Температурний режим і кількість циклів ПЛР-ампліфікації для 
кожного гена були визначені окремо. Для аналізу поліморфізму 
структурних локусів κ-Cn, βLG, TG-5, Pit-1 та LEP використову-
вали рестриктази, підібрані до кожного локусу, типували одразу 
після проведення ПЛР-аналізу (Grobet L., 1997) (табл.  19.1). 
Склад суміші для рестрикцій був наступним: H2O  – 3,0  мкл, 
буфер (10mMMgCl2,100 mMKCl, 0,1 mg/mlBSA)  – 1,5  мкл, 
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рестриктаза  – 0,5  мкл, ПЛР-продукт  – 10  мкл (Копилова, К.  В. 
(2011)). Поліморфізм генів асоційованих з  гОсподарсько корис-
ними ознакАми (QTL) у  різних порід великої рогатої худоби. 
Ампліфікацію фрагментів досліджуваних генів проводили з вико-
ристанням специфічних праймерів, наведених у таблиці 19.1.

Таблиця 19.1
Нуклеотидні послідовності праймерів та рестриктази

Ген Послідовність праймера 5'-3' Рестрик-
тази

Поси- 
лання

κ-Cn 5'-GAAAТСCCТАССАТCAАТACC-3'
та 5'-ССАTСTАС СTАGTTТAGATG-3'

Hinf 1 /
HindIII

Eggen A.,  
1998,  

Рider D.,  
1991

βLG 5'-GTG CTGGACACCGACTACAAAAAG-3'
та 5'-GCTCCCGGTATATGACCACCCTCT-3' Hae III Medrano D.,  

1990

TG-5 5'-GGGGATGACTACGAGTATGACTG-3'
Та 5'-GTGAAAATCTTGTGGAGGCTGT-3' PsuI Alison V.,  

2007

LEP 5'-GТСАССАGGАTCААТGАСАТ-3'
та 5'-АGСССАGGААТGААGТССАА-3' SauЗАI Pomp D.,  

1997

Pit-1 5'-CAAТ GAGААAGТTGGТGC-3'
та 5'-TСTGСАTTCGAGATGCTC-3' HinfI Moody J.,  

1996

Під час аналізу генетичної структури груп тварин за дослі-
дженими генами використовували такі показники: частота але-
лів та генотипів, рівень фактичної (Но) та очікуваної гетерози-
готності (Не), індекс поліморфізму (РІС). Оцінку відповідності 
частот генотипів рівновазі Кастла-Гарді-Вайнберга здійснювали 
за критерієм Пірсона (χ2). Для оцінки генетичної диференціації 
дослідних популяцій використовували індивідуальний індекс 
фіксації Райта (Fis), який кількісно відображає відхилення від 
панміксії і визначається відношенням середньої фактичної гете-
розиготності до середньої очікуваної.

Генетико-популяційний та біометричний аналіз отриманих 
результатів проводили за використанням методів математичної 
статистики (χ2, критерій Стьюдента, Фішера).

Статистичний обробіток даних здійснено в  стандартному 
пакеті «Microsoft Excel 2013» з використанням власних програм 
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та інтегрованої надбудови GenAlEx 6.5 (http://biology-assets.
anu.edu.au/GenAlEx/Download. html) для розрахунків ста-
тистики Райта. Аналіз за іншими показниками виконано 
в  стандартному пакеті IBM SPSS Statîstîcs V24.0 (https://
wwwibmcom/support/knowledgecenter/ru/SSLVMB_24.0.0/spss/
product_landmg.html).

Використання системи електрофоретичного розподілу дає 
можливість виявити алельні варіанти генів завдяки фізико-хіміч-
ним властивостям білків для розділення їх сумішей на основі 
електричного заряду. Якщо за локусом, що кодує білок, засвід-
чуються алельні відмінності, то сумарний заряд поліпептиду або 
білка, що детермінований ними, також відрізняється. Це явище 
зумовлено тим, що різні білки мають специфічний сумарний 
заряд унаслідок того що представлені певними наборами аміно-
кислот у пептидній молекулі. Типи поліморфних білкових сис-
тем є продуктами алельних генів окремих локусів, що в процесі 
селекції підтримуються відбором (природним або штучним). 
Тому кожен алель має селекційну цінність, що може бути вира-
жено в показниках продуктивності.

Результати аналізу розподілу алельних варіантів досліджува-
них структурних генів білкового та ліпідного обміну у зазначе-
них вище породах наведено в таблиці 19.2.

Одним з основних генів кількісних ознак, поліморфізм яких 
впливає на якісні і  кількісні показники молочної продуктив-
ності, є ген κ-казеїну. Продукт ампліфікації гена CNS3 із прай-
мерами містить ділянку четвертого екзону й четвертого інтрону 
гена. Після рестрикції цього фрагмента рестриктазою Hind III 
виявляються два алельні варіанти – А та В.

Варіант В гена CSN3 характеризується наявністю двох точко-
вих мутацій у положеннях 136 і 148, що спричиняють амінокис-
лотні заміни Тир на Ізо та Ала на Асп [12].

У результаті досліджень було виявлено два алеля гена κ-казе-
їну – А і В і три генотипи: АА – з довжиною фрагмента 273 п.н., 
АВ – з фрагментами рестрикції довжиною 224, 133, 91 та 49 п.н. 
і генотип ВВ, який має фрагменти рестрикції довжиною 133, 91 
та 49 п.н. (рис. 19.1).
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Таблиця 19.2
Розподіл алельних варіантів 

за локусами CSN3, BLG, LEP, Pit-1 та TG-5

Локус,  
алель

Порода
українська  

червона  
молочна

українська  
чорно-ряба  

молочна

українська  
червоно-ряба  

молочна
1 2 3 4

СSN3 (n) 16 15 15
А 0,81 0,80 0,73
В 0,19 0,20 0,27

ВLG (n) 16 15 15
А 0,59 0,27 0,27
В 0,41 0,73 0,73

1 2 3 4
Pit-1 (n) 16 15 15

А 0,31 0,37 0,50
В 0,69 0,63 0,50

TG-5 (n) 16 15 15
C 0,91 0,97 0,93
T 0,09 0,03 0,07

LEP (n) 16 15 15
C 0,56 0,37 0,80
T 0,44 0,63 0,20

Відомо, що наявність алельного варіанта В локусу CSN3 значно 
поліпшує якість твердих сирів. ВВ-генотип збільшує на 5–10 % 
вихід сиру порівняно з  АА-генотипом [6], алель В  характеризу-
ється здатністю підвищувати вміст казеїнових білків, також більш 
високою біологічною цінністю, молоко містить значущу кількість 
усіх амінокислот (валін – 7 %, лейцин – 12 %, лізин – 7 %); він асо-
ційований з підвищеним рівнем надою (Eggena F. R., 1992).

Незамінні амінокислоти казеїну синтезуються із вільних амі-
нокислот крові. Синтез білків молока залежить від азотовміс-
них речовин крові –амінокислот і  поліпептидів. Чим більше 
в плазмі крові амінокислот, тим більший процент білків у молоці. 
Унаслідок підвищення вмісту білка в молоці кількість загального 
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білка і аміноазоту в сироватці крові нижче; це пояснюється інтен-
сивним білковим обміном для синтезу молочного білка.

Наявність алеля В у локусі κ-казеїну є ознакою селекції у вели-
кої рогатої худоби молочного напряму продуктивності та еко-
номічно важлива для сировиробництва, оскільки відбувається 
поліпшення якості твердих сирів та прискорюється швидкість 
зсідання молока. Відома асоціація алеля з підвищеним вмістом 
казеїнових білків та молочного жиру, сухої речовини молока, 
а також встановлено вплив на кількість іонів Са, якого в 13 разів 
більше, ніж у крові [221]. Спрямоване формування стад корів, які 
є носіями цього алеля з метою забезпечення сировиробництва, 
могло б сприяти повнішому використанню генетичного потенці-
алу тварин. Це особливо важливо у зв´язку з тим, що в молочних 
порід великої рогатої худоби частота частота зустрічальності 
алельного варіанта CNS3 В низька. Як і інші білки молока, CSN3 
зафіксовано в кількох варіантах що виявляються за допомогою 
електрофоретичного розділення казеїнової фракції [220].

 

Рисунок 19.1. Електрофореграма продуктів рестрикції 
ампліфікованих фрагментів гена κ-казеїну локусу CSN3: 

1 – продукт ампліфікації гена; 2 – генотип АА;  
3, 4, 6, 7, 10 – генотип АВ; 5, 8, 11, 12 – генотип ВВ;  

13 – маркер молекулярних мас
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Тварини, які є  гомозиготними за алелем А, продукують 
молоко, що має низький показник білковомолочності, а ведення 
селекції за цим алелем забезпечує виробництво так званого 
«питного» молока, яке характеризується поганими технологіч-
ними властивостями з низьким вмістом сухої речовини [65].

У популяціях великої рогатої худоби всіх трьох порід 
(табл.  19.3) частота зустрічальності алеля А  – 0,813 засвід-
чується в  групі корів української червоної молочної породи. 
За результатами дослідження розподілу генотипів встанов-
лено, що більше половини корів цієї породи є  гомозиготними  
за алелем АА, а 37,5–40,0 % досліджених тварин усіх порід є носі-
ями гетерозиготного генотипу АВ CSN3, і лише представницям 
української червоно-рябої молочної породи властива наявність 
самиць із гомозиготним генотипом ВВ (7,7 %), що може бути 
пояснено їх походженням.

Таблиця 19.3
Поліморфізм за геном CSN3 корів різних порід  

української селекції

Порода n
Частота генотипу Частота

алеля
А/В

Гетеро- 
зигот- 
ність χ2 РІС Fis

Но Не
АА АВ ВВ

n % n % n %

УЧМ 16 10 62,5 6 37,5 0 – 0,813/
0,187 0,375 0,315 0,852 0,305 –0,192

УЧерРМ 15 8 53,3 6 40,0 1 6,7 0,733/
0,267 0,400 0,405 0,008 0,391 0,011

УЧорРМ 15 9 60,0 6 40,0 0 – 0,800/
0,200 0,400 0,331 0,938 0,320 –0,208

Співвідношення худоби усіх оцінених порід за локусом 
CSN3  не є  рівноважним, з  більшою частотою гетерозигот 
(62,5 %) серед корів української червоної молочної породи. 
Частота зустрічальності бажаного алеля CSN3 В  є  низькою 
(0,188–0,267) через широке використання голштинської породи 
в  селекційному процесі, спрямованому на збільшення надоїв 
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корів. Необхідно зазначити, що в групі корів української черво-
ної молочної та української чорно-рябої молочної гомозигот ВВ 
не виявлено.

Порівняння частот алелів показує, що в досліджуваної худоби 
молочно-товарної ферми ПСП «Колос-2011» у 2,7–4,3 рази пере-
важає алель CSN3 В, причому з найменшим значенням у корів 
з  визначеною для породи червоно-рябою мастю. Встановлено 
й  зміщення генетичної рівноваги за локусом CSN3  на користь 
гомозигот у корів порід українська червона молочна та україн-
ська чорно-ряба молочна, чого не скажеш про ровесниць україн-
ської червоно-рябої молочної, судячи із значень Но та  Не. Це 
підтверджується й одержаними значеннями величини індивіду-
ального індексу фіксації (1,1 %) для українських червоно-рябих 
молочних тварин, проте в інших – помітна (19,2 та 20,8 %) елі-
мінація гомозигот.

Наступним з основних генів контролю кількісних ознак, полі-
морфізм яких впливає на якісні та кількісні показники молочної 
продуктивності, є ген β-лактоглобуліну, розмір якого 4662 п.н.; 
він складається із семи екзонів і шести інтронів. Алель BLG А 
несе один сайт рестрикції для рестриктази HaeIII, який зумов-
лює формування двох фрагментів рестрикції  – 148 і  99  п.н., 
а  BLG В  у  ділянці довжиною 148  п.н. має додатковий другий 
сайт рестрикції HaeIII, а після рестрикції відбувається форму-
вання трьох фрагментів: одного довжиною 99 і двох фрагментів 
довжиною 74  п.н. Ген β-лактоглобуліну поліморфний: на сьо-
годні відомо 11 генетично зумовлених його алельних варіантів. 
Найбільш поширеними з них є А і В варіанти [239].

На рисунку 19.2 наведено результат рестрикційного аналізу 
продуктів ампліфікації гена β-лактоглобуліну.

Три рестрикційні фрагменти довжиною 148, 99 і 74 п.н. відпо-
відають генотипу АВ, два фрагменти 99 і 74 п.н. – генотипу ВВ. 
Це сірковмісний білок (7–12 % загалої кількості білків). Продукує 
β-глобулін, що міститься в сироватці крові, який безпосередньо 
переходить у молоко – глобулін молока. Глобулін також представ-
лений у молоці у вигляді мембран жирових кульок, а, відповідно, 
зі збільшенням кількості жиру збільшується % глобуліну [163]. 
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β-лактоглобулін є алергеном. Лактоглобулін молока синтезується 
у вимені з вільних амінокислот крові, проте в крові він відсутній. 
Гама-глобуліни є носіями антитіл, відображають захисні власти-
вості організму, а також позитивно корелюють з показником жиру. 
β-глобуліни є  попередниками жиру молока. Підвищений рівень 
глобулінових білків сприяє збільшенню кількості альбуміну, який, 
своєю чергою, сприяє підвищенню жирності молока.

Алель BLG А контролює високий вміст сироваткових білків 
(сироваткові білки містять більшу кількість сірковмісних аміно-
кислот: метіоніну та цистеїну, а також незамінних амінокислот: 
лізин, триптофан, метіонін, треонін, цистеїн) і  сумарний вміст 
білків молока (компенсаторна функція). Синтезує глобулін на 
12 % більше за варіант В [262]. Сироваткові білки потрапляють 
у молоко безпосередньо з крові, але в значно меншій кількості. 
У даному випадку глобулін крові переходить у глобулін молока. 
Експресію варіанта B пов’язують із високим вмістом у молоці 

 

Рисунок 19.2. Електрофореграма продуктів рестрикції 
ампліфікованих фрагментів гена β-лактоглобуліну локусу BLG: 

1, 2, 3, 4, 8, 9 – генотип АВ; 5, 6, 7, 10 – генотип ВВ;  
ПЛР – продукт ампліфікації; М – маркер молекулярних мас
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казеїнових білків, більшим відсотком жиру та кращими пара-
метрами казеїнового коагуляту. Варіант А  контролює високий 
вміст сивороваткових білків і  сумарний вміст білків молока. 
У  молоці корів з  генотипом АВ засвідчується наявність обох 
алельних форм BLG з перевагою форми А [181, 263]. Варіант В 
β-лактоглобуліну пов’язаний із високим вмістом у молоці казеї-
нових білків, високим процентом жиру й параметрами казеїно-
вого коагуляту. Експресію цього варіанта пов’язують з підвище-
ним вмістом у молоці казеїнових білків, Са та Р, підвищеним % 
жиру – забезпечується наявністю нейтральних жирів у крові та 
кращими параметрами казеїнового коагуляту; характеризується 
більш високою біологічною цінністю, містить найбільшу кіль-
кість усіх амінокислот. Варіант А має високий вміст сироватко-
вих білків і сумарний вміст білків молока [262].

Українська червона молочна порода, оцінена в наших дослі-
дженнях (табл.  19.4), характеризується майже рівномірним 
розподілом алельних варіантів: частота BLG А  – 0,59 до такої  
BLG В – 0,41.

Таблиця 19.4
Поліморфізм за геном BLG корів різних порід  

української селекції

Порода n
Частота генотипу Частота

алеля
А/В

Гетеро- 
зигот- 
ність χ2 РІС Fis

АА АВ ВВ Но Неn % n % n %

УЧМ 16 7 43,8 5 31,2 4 25,0 0,59/
0,41 0,312 0,498 1,985 0,482 0,372

УЧерРМ 15 3 20,0 2 13,3 10 66,7 0,27/
0,73 0,133 0,405 6,516 0,391 0,670

УЧорРМ 15 1 6,7 6 40,0 8 53,3 0,27/
0,73 0,400 0,405 0,008 0,391 0,011

Проте частота зустрічальності гомозигот за генотипом  АА 
становить 0,438, ВВ  – 0,250. Ровесницям української чер-
воно-рябої молочної породи властива більша кількість гомозигот 
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ВВ, частота яких становить 0,667, а  частота зустрічальності 
алеля В – 0,73, тобто 66,7 % тварин є гомозиготами за алелем В. 
Українська чорно-ряба молочна порода також характеризується 
більшою частотою зустрічальності алеля В – 0,73, кількість тва-
рин, які є гомозиготами за алелем В, становить 53 %.

За результатами дослідження розподілу генотипів визначено, 
що найбільшу кількість гомозигот – 43,8 % за алелем АА – вста-
новлено для корів української червоної молочної породи, проте 
за алелем ВВ  – 66,7 % у  ровесниць української червоно-рябої 
породи та дещо меншу (53,3 %)  – у  тварин української 
чорно-рябої молочної. Відхилення фактичної гетерозиготності 
від очікуваної за локусом BLG чітко виражене в худоби україн-
ської червоно-рябої молочної породи (0,133↔0,405), що вказує 
на зміщення генетичної рівноваги. Використання значень вели-
чини індивідуального індексу фіксації чітко свідчить про вагоме 
переважання гомозигот над гетерозиготами у корів української 
червоної молочної (37,2 %) та української червоно-рябої молоч-
ної (67,0 %) порід, чого не можна відзначити за цим локусом для 
тварин української чорно-рябої молочної породи, тобто очіку-
вано генетично вільних від генних комплексів контролю черво-
ної масті.

Наступний досліджуваний ген  – лептин. Він впливає на 
засвоєння поживних речовин, їх метаболізм та регулює синтез 
жирних кислот і їх розподіл в організмі, на відсоток тригліцери-
дів, що є основним компонентом молочного жиру. Вміст триглі-
церидів знижується за підвищення рівня надоїв. Існують дослі-
дження, які свідчать, що алель Т гена лептину бажаніший, ніж 
алель С, оскільки алель Т асоційований з підвищеним вмістом 
жиру і  білка в  молоці, проте за деякими даними алель С  асо-
ціюється з  підвищеним надоєм [263, 266]. Гліцериди молока 
мають у  своєму складі більшу кількість низькомолекулярних 
жирних кислот: насичених – пальмітинова, стеаринова, міристи-
нова; ненасичених – масляна, капронова, каприлова, капронова, 
лаурінова.

На рисунку 19.3 наведено результат рестрикційного аналізу 
продуктів ампліфікації гена лептину.
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Нашими дослідженнями встановлено (табл. 19.5), що україн-
ська червоно-ряба молочна порода характеризується більшою 
частотою зустрічальності алеля С – 0,80 та гомозигот СС – 0,667, 
а частота гетерозигот СТ становить 0,267. У той самий час укра-
їнській чорно-рябій молочній худобі властива перевага зустрі-
чальності алеля Т – 0,63, а кількість гетерозигот СТ та гомозигот 
ТТ майже тотожна – 46,7 та 40,0 % відповідно.

Ровесниці червоної молочної породи за невеликої переваги (в 
1,27 разу) частоти алеля С  над Т  мали суттєву кількість корів 
(62,5 %) із гетерозиготним станом локусу LEP.

Аналіз фактичної та очікуваної гетерозиготності не виявив 
у  худоби усіх трьох оцінюваних порід суттєвої розбіжності, 
проте перевага першої над другою встановлена в  корів лише 
української червної молочної, у той час як у ровесниць інших 

 Рисунок 19.3. Електрофореграма продуктів рестрикції 
ампліфікованих фрагментів гена лептину локусу LEP: 
1, 3, 6, 8, 9, 10 – тварини з генотипом AA (730, 690 400 п.н.);  
4, 7 – тварини з генотипом AB (730, 690, 400, 310 і 90 п.н.,);  
5 – тварини з генотипом AC (730, 690., 470, 400 і 220 п.н.);  

2 – тварини з генотипом BC (730, 690, 470, 310, 90, 220 п.н.);  
11 – ПЛР продукт (182 п.н.); 12 – маркер молекулярних  

мас DNA Ladder
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порід – навпаки. А вагоме переважання гомозиготних тварин над 
гетерозиготними, оцінене з використання значень величини інди-
відуального індексу фіксації за локусом LEP (Fis = 2,9…19,4 %), 
властиве породам з наявною червоно-рябою мастю, коли в чер-
воних відбувається їх елімінація (23,0 %).

Таблиця 19.5
Поліморфізм за геном LEP корів різних порід  

української селекції

Порода n
Частота генотипу

Ча
ст

от
а а

ле
ля

 
С/
Т

Гетеро- 
зигот- 
ність

χ2 РІС Fis

Но НеCC CT TT
n % n % n %

УЧМ 16 4 25,0 10 62,5 2 12,5 0,56/
0,44 0,625 0,508 1,165 0,492 –0,230

УЧерРМ 15 10 66,7 4 26,7 1 6,6 0,80/
0,20 0,266 0,311 0,417 0,320 0,194

УЧорРМ 15 2 13,3 7 46,7 6 40,0 0,37/
0,63 0,466 0,480 0,000 0,464 0,029

Досліджений нами гіпофизарний фактор транскрипції (Pit-1), 
як відомо, посідає особливе місце в детерміації молочної про-
дуктивності і  може розглядатися як третій, найвищий ступінь 
в  регуляції цього процесу. При проведенні ПЛР у  зазначених 
вище умовах амплифіковано фрагмент ДНК довжиною розче-
плення у 1355 п.н., що відповідає літературним джерелам [267].

При цьому для генотипу АА характерні фрагменти – 660, 425, 
270 н.п.; для ВВ – 660, 385 та 270 н.п.; для АВ – 660, 425, 385 та 
270 н.п. (рис. 19.4).

На ранніх етапах ембріогенезу цей локус, як відомо, спрямо-
вує диференціацію клітин гіпофізу, визначає розвиток зон, від-
повідальних за синтез соматотропіну, пролактину, тиреотроп-
ного гормону, а  також регулює активність цих гормонів, що, 
відповідно, впливає на рівень надою і на фільтрацію та синтез 
компонентів молока у вимені. 
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Варіант алеля А асоціюється з підвищеним надоєм, а експре-
сію алеля В  цього варіанта пов’язують з  підвищеним вмістом 
жиру в молоці [269].

Було встановлено (табл. 19.6), що українська червона молочна 
порода в наших дослідженнях виявляє себе у 2,22 рази вищою за 
частотою алеля В над А, у той час як кількість гомозигот за цим але-
лем становить 0,31, хоча фактично гентипів АА не було виявлено.

Таблиця 19.6
Поліморфізм за геном PIT-1 корів різних порід  

української селекції

Порода n
Частота генотипу

Ча
ст

от
а 

ал
ел

я А
/В Гетеро- 

зиготність
χ2 РІС FisАА АВ ВВ Но Неn % n % n %

УЧМ 16 0 – 10 62,5 6 37,5 0,31/
0,69 0,625 0,444 3,306 0,430 –0,409

УЧерРМ 15 3 20,0 9 60,0 3 20,0 0,50/
0,50 0,600 0,517 0,600 0,500 –0,160

УЧорРМ 15 1 6,7 9 60,0 5 33,3 0,37/
0,63 0,600 0,480 1,278 0,464 –0,249

 Рисунок 19.4. Електрофореграма продуктів рестрикції 
ампліфікованих фрагментів гена Pit-1: 

8, 9, 11 – генотип АВ; 2, 3, 4, 5, 6, 7, 10 – генотип ВВ;  
ПЛР – продукт ампліфікації; М – маркер молекулярних мас
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Українська червоно-ряба молочна худоба, моючи тотожну час-
тоту алелів А  та В, на 60 % складалася з корів, гетерозиготних за 
локусом Pit-1, а кількість тварин, що є гомозиготами – ВВ чи АА, 
становила по 20 %. Для групи українських чорно-рябих корів 
характерною є частота алеля А – 0,37, що менша за таку В (0,63)  
в 1,7 разу, і при цьому кількість гетерозигот АВ у породі переважало 
60 %. В усіх оцінених порід молочної худоби за локусом Pit-1 очіку-
вана гетерозиготість поступалася фактично встановленій, у серед-
ньому в 1,1–1,4 разу. Виявлено й зміщення генетичної рівноваги за 
локусом гіпофизарного фактору транскрипції на користь гетерози-
гот у корів порід УЧМ, УЧерРМ та УЧорРМ, судячи із значень вели-
чин індивідуального індексу фіксації, де, відповідно, на 40,9; 16,0 та 
24,9 % спостережуваною є елімінація гомозигот.

Інший досліджений ген – TG-5 формує, як відомо, підшкір-
ний шар та загальний процент жиру в  тканинах, включаючи 
утворення молока, оскільки йодотироніни впливають на дифе-
ренціацію адипоцитів [91]. Ампліфікований нами фрагмент гена 
тиреоглобуліну має 548  п.н. Генотипам відповідають такі дов-
жини рестриктних фрагментів: СС – три фрагменти 295, 178 та 
75 п.н; СТ – чотири фрагменти 473, 295, 178 та 75 п.н.; ТТ – два 
фрагменти 473 і 75 п.н. (рис. 19.5).

Тиреоглобулін – глікопротеїновий гормон, який синтезується 
в  фолікулярних клітинах щитовидної залози, є  попередником 
трийодтераніну та тетрайодтераніну – впливає на загальний про-
цент жиру в тканинах, включаючи утворення молока (від йодоти-
ронінів залежить диференціація адипоцитів), справляє вплив на 
процес утворення тригліцеридів [92].

Оскільки джерелом жиру молока є жир тіла тварин, попере-
дниками жиру є жирні кислоти, що надходять у кров, синтезу-
ються із проміжних продуктів розпаду білків і вуглеводів корму. 
Джерелом летких жирних кислот молочного жиру є оцтова, про-
піонова та масляна кислоти, а  гліцеринова частина молочного 
жиру синтезується з  вуглеводів. Тому жирномолочні корови 
мають низький вміст цукру в крові [103].

Також відомо, що алель Т асоційований з підвищеним вміс-
том жиру в молоці [101].
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Нашими дослідженнями встановлено (табл.  19.7), що для 
усіх українських сучасних порід молочної худоби характерною 
є висока частота алеля С – 0,91–0,97, при цьому частота гомо-
зигот за даним генотипом становить 0,812–0,933. Також усім 
оціненим популяціям за локусом ТG-5 властиве наближення очі-
куваної та фактичної гетерозиготності, а  зміщення генетичної 
рівноваги за локусом тиреоглобуліну відбулося на користь гете-
резогит у корів порід УЧМ та УЧерРМ, виходячи із значень вели-
чин індивідуального індексу фіксації – 6,9 та 3,6 % відповідно.

Отже, дослідження поліморфізму структурних генів у таких 
вітчизняних порід, як українська червона молочна, українська 
чорно-ряба молочна та українська червоно-ряба молочна, дало 
змогу проаналізувати сучасну специфіку розподілу алельних 
варіантів за генами CSN3, BLG, LEP, Pit-1 та TG-5 і засвідчує 
їхню значущу генетичну різноманітність за генотипами та певну 
унікальність.

 

Рисунок 19.5. Електрофореграма продуктів рестрикції 
ампліфікованих фрагментів гена тиреоглобуліну локусу ТG-5: 

1 – ампліфікат; 2, 4, 6, 7, 8, 11, 13 – генотип СТ; 3, 8 – генотип ТТ;  
5, 7, 9, 10, 12, 14, 15, 16 – генотип СС; М – маркер молекулярних мас
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Таблиця 19.7
Поліморфізм за геном ТG-5 корів різних порід  

української селекції

Порода n
Частота генотипу

Ч
ас

то
та

  
ал

ел
я 
С/
Т Гетеро- 

зиготність
χ2 РІС FisCC CT TT Но Неn % n % n %

УЧМ 16 13 81,2 3 18,8 0 – 0,91/
0,09 0,187 0,175 0,171 0,170 –0,069

УЧерРМ 15 13 86,7 2 13,3 0 – 0,93/
0,07 0,133 0,129 0,077 0,124 –0,036

УЧорРМ 15 14 93,3 1 6,7 0 – 0,97/
0,03 0,066 0,067 0,018 0,064 0,000

Оскільки популяціям молочної худоби властива насиче-
ність відповідними генотипами (як ДНК-маркерами), справед-
ливо очікувати такі можливі характеристики формування ознак 
селекції корів:

−	підвищені надої молока  – у  породах українська червона 
молочна (CSN3АА; TG-5СС), українська чорно-ряба молочна 
(CSN3АА; TG-5СС) та українська червоно-ряба молочна (TG-5СС; 
LEPСС);

−	збільшений вміст жиру в  молоці  – у  породах українська 
червона молочна (Pit-1ВВ), українська чорно-ряба молочна 
(BLGВВ;LEPТТ) та українська червоно-ряба молочна (BLGВВ);

−	кращі технологічні якості переробки молока на тверді 
сири – у породі українська червоно-ряба молочна (CSN3ВВ);

−	підвищений вміст загального білка в  молоці  – у  породах 
українська червона молочна (BLGАА), українська чорно-ряба 
молочна (LEPТТ) та українська червоно-ряба молочна  
(CSN3ВВ);

−	відносно більший вміст сироваткових білків молока  – 
у  породі українська червона молочна (BLGАА). Це може бути 
використано під час формування виробничих груп чи ферм пев-
ного призначення за одержуваною молочою сировиною.

А зміщення генетичної рівноваги за оціненими локусами 
структурних генів на користь гомозигот (BLG та BLG) за 
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їх одночасній елімінації за CSN3, Pit-1 та LEP властиве україн-
ській червоній молочній породі, проте українській червоно-рябій 
молочній – відповідно, лише за BLG, LEP, TG-5 та Pit-1, а укра-
їнській чорно-рябій молочній  – відповідно, за TG-5 та CSN3,  
Pit-1, що, певно, є наслідком селекційного процесу.
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ЗВ’ЯЗОК ГЕННИХ МАРКЕРІВ ІЗ ОЗНАКАМИ 

МОЛОЧНОЇ ПРОДУКТИВНОСТІ КОРІВ 
УКРАЇНСЬКОЇ СЕЛЕКЦІЇ

Останніми десятиліттями досягнення технології маркерів на 
основі ДНК дозволяють ідентифікувати ділянки геному (а  саме 
локуси кількісних ознак, QTL), що лежать в  основі складних 
ознак – таких, як надій молока. Замість традиційних програм роз-
ведення тварин, що базуються виключно на інформації про фено-
тип та родовід, застосування виявленого QTL до генетичної оцінки 
дає великий потенціал для підвищення точності відбору, тим самим 
може прискорити генетичне покращення продуктивності тварин 
(Jiang et al., 2010; Kumar, 2017; Kramarenko et al., 2019).

Впровадження молекулярно-генетичних методів у тваринни-
цтво пов’язане з розвитком технології ПЛР, що дозволило прово-
дити швидкий аналіз зв’язку алельних варіантів генів з продук-
тивністю (Глазко и др., 2001; Копилова, 2009).

З розвитком технології маркерів на основі ДНК стало доступ-
ним визначення ділянок геному (тобто локусів кількісних 
ознак, QTL), що пов’язані зі складно зумовленими ознаками. 
Включення виявлених QTL до генетичної оцінки дозволяє явно 
підвищити точність відбору, тим самим прискорити генетичне 
поліпшення продуктивних якостей тварин. Останніми десяти-
літтями було опубліковано численні дослідження щодо іден-
тифікації QTL для ознак молочної продуктивності молочної 
худоби. Досягнення виявлення причинних генів для складних 
таких повільні, оскільки відображення асоціації призводить до 
великих довірчих інтервалів. Зокрема, ділянка, в якій картується 
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QTL, може містити велику кількість можливих генів-кандидатів 
(Wang et al., 2014; Kusza et al., 2015).

Повногеномні дослідження асоціації (GWAS), засновані на 
високопродуктивних технологіях генотипування SNP, відкрива-
ють широкі можливості для вивчення генів, пов’язаних з озна-
ками молочної продуктивності худоби, що підтверджено низ-
кою вітчизняних та зарубіжних наукових досліджень (Arora and 
Bhatia, 2004; Soltani-Ghombavani et al., 2013; Zhou et al., 2019).

Селекція сільськогосподарських тварин є складовою складної 
системи племінної роботи. Для оцінки тварин молочних порід 
велике значення має не лише високий рівень молочної продук-
тивності, а й якісні показники молока. Підвищення надою, вміст 
жиру в молоці, живої маси корів вважається класичним напрямом 
роботи вчених-генетиків. Водночас досить мало робіт, особливо 
вітчизняних, присвячено вивченню генів-маркерів, пов’язаних із 
вмістом білка в молоці. Хоча вміст та кількість білка в молоці, 
його структура має велике економічне значення для перероб-
ної промисловості. Оскільки від вмісту жиру в молоці залежать 
витрати сировини, часу та енергоносіїв на виробництво молоч-
них продуктів, крім того, показник вмісту білка значною мірою 
визначає якість готової продукції [130, 283, 350].

Асоціацію поліморфізму в  3'-ділянці гена OLR1 з  молочним 
жиром і  білком у  корів голштинської породи ірландської селек-
ції, що використовуються, вивчали М. Soltani-Ghombavani et al.,  
2013. Так, вченими встановлено, що рецептор 1 окисненого 
ліпопротеїду низької щільності OLR1 є  основним рецептором 
на поверхні клітини для окисненого ліпопротеїду низької щіль-
ності, бере активну участь у метаболізмі ліпопротеїдів і впливає 
на вміст білка в молоці. На думку авторів, ген OLR1 може бути 
геном-маркером, який пов’язаний із продукування вмісту білка 
в  молоці. Оскільки фаза генетичного зчеплення може бути різ-
ною для різних порід та популяцій, використання раніше іденти-
фікованих маркерів для ведення селекції за допомогою маркерів 
є проблематичним, особливо коли щільність маркерів була низь-
кою під час відкриттів. Отже, GWAS із високою щільністю SNP 
необхідні розуміння генетичної архітектури важливих і складних 
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ознак у порід великої рогатої худоби. Повногеномне асоціювання 
досліджень молока провели китайські вчені у  худоби Xinjiang 
Brown комбінованого напряму продуктивності. У  своїх дослі-
дженнях вчені оцінили п’ять показників молочної продуктив-
ності: надій (MY), вихід жиру (FY), вихід білка (PY), відсоток жиру 
(FP) та відсоток білка (PP) у  китайської породи великої рогатої 
худоби Xinjiang Brown. Автори виявили два дуже значні SNP, 
пов’язані з характеристиками складу молока. Один SNP пов’яза-
ний з відсотком жиру і розташований в гені Cadherin-2 (CDH2) на  
29,1 Mbp BTA 24. CDH2 є геном, що кодує білок, і бере участь в ади-
погенезі. Пригнічення CDH2 для блокування епітеліально-мезенхі-
мальної реакції може послабити вироблення вмісту жиру в молоці. 
Інший пов’язаний з молоком SNP, який автори ідентифікували, був 
значною мірою пов’язаний із вмістом білка в молоці та картований 
на рівні 75,8 Mbp на BTA 7, який знаходиться в гені, названому 
субодиницею гамма-аміномасляної кислоти типу A  рецептора 
Gamma2 (GABRG2). GABRG2 передусім сприяє активності каналу 
хлорид-іону, керованому гамма-аміномасляною кислотою (GABA), 
та бере участь в активності рецептора GABA-A і сприяє утворенню 
кількості білка в  молоці [352, 354]. Наукові дослідження щодо 
оцінки щорічного генетичного прогресу та економічної ефектив-
ності стають основою розробок методик оптимізації довгостроко-
вих програм селекції молочної худоби, удосконалюючи при цьому 
методичні підходи до вирішення цієї проблеми. Wang et al. (2014) 
встановили значний зв’язок між SNP у гені HAL та ознаками молоч-
ної продуктивності корів голштинської породи в Китаї, що вказує 
на потенційну роль варіантів HAL у цих ознаках. Ці ідентифіковані 
SNP можуть бути генетичними маркерами, що використовуються 
в схемах геномної селекції для прискорення генетичного приросту 
ознак молочної продуктивності молочної худоби.

Отже, вітчизняний та зарубіжний досвід показує, що ефектив-
ність селекції залежить від багатьох генетичних, паратипічних 
та економічних факторів [276, 283, 285, 301, 315]. Можливість 
цілеспрямованого створення високопродуктивного поголів’я  
тварин значною мірою корелює від наявності інформації про 
гени, що контролюють ознаки продуктивності. Звідси стає 
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актуальним завдання виявлення й  використання маркерних 
генів, відповідальних за вияв господарськи цінних ознак.

Характеристика складу молока є важливою племінною харак-
теристикою молочних порід великої рогатої худоби, особливо 
в умовах сучасного тваринництва, тому постає завдання проана-
лізувати вплив поліморфізму генів білкового та ліпідного обміну 
на формування показників молочної продуктивності в  корів 
молочного напряму продуктивності вітчизняної селекції.

Для проведення дослідження було сформовано дослідні групи 
з племінних корів великої рогатої худоби молочного напряму про-
дуктивності – українська червона молочна (УЧМ, n = 32  гол.), 
українська чорно-ряба молочна (УЧорРМ, n = 32  гол.), україн-
ська червоно-ряба молочна (УЧерРМ, n=28  гол.) породи про-
відного підприємства півдня України ПСП «Колос-2011» 
Очаківського району Миколаївської області.

Характеристику поліморфізму генів, що вивчаються, визна-
чали методом ПЛР-ПДРФ (Grodzicker et al., 1974; Alexander et al.,  
1988; Pedrosa et al., 2021).

Геномну ДНК виділяли з периферійної крові тварин за мето-
дикою Маніатису Т. та Зінов’євої Н. А. й з використанням стан-
дартного комерційного набору «ДНК-сорб В» виробництва 
«АмплиСенс» згідно з  рекомендаціями виробника [119, 315]. 
Концентрацію ДНК перевіряли електрофорезом у 2 % агарозному 
гелі. Для проведення полімеразної ланцюгової реакції в  роботі 
використовували реакційну суміш об’ємом 10  мкл: дH2O  – 
4,3 мкл, Буфер-ПЛР 5-х (15 мМg-1,0 мл) – 2,0 мкл; dNTP суміш 
10-х (2 мМ кожного) – 0,8 мкл; два праймери (70 нг кожного) – 
0,8 мкл; Taq-полімераза (1мл/1000 U) – 0,1 мкл; ДНК 50–100 нг – 
2,0 мкл. Продукти рестрикції розділяли методом електрофорезу 
в  2 % агарозному гелі з  подальшим їх забарвленням у  розчині 
бромистого етидію. Візуалізацію здійснювали у трансілюмінаторі 
в УФ світлі з подальшою фотографією електрофореграм цифро-
вою камерою. Диференціацію ампліконів за розмірами здійсню-
вали за допомогою маркера молекулярної ваги GeneRulerTM 50 
bpDNALadder, SM0378 (Fermentas, Литва) (Oztabak et al., 2008). 
Температурний режим та кількість циклів ПЛР-ампліфікації  
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для кожного гена визначено окремо. Для аналізу поліморфізму 
структурних локусів k-Cn, βLG, TG, Pit-1 та LEP використовували 
рестриктази, підібрані для кожного локусу; типували одразу після 
проведення ПЛР-аналізу (Grobet et al., 1998).

Статистичну обробку даних виконано в стандартному пакеті 
«Microsoft Excel 2013».

Ідентифікація селекційних сигнатур дозволяє краще зрозу-
міти еволюційні процеси, функції та організацію генів у геномі. 
На особливу увагу заслуговують гени, певні алельні варіанти 
яких асоційовані з  якістю сировини. У  великої рогатої худоби 
відомі гени, поліморфізм яких пов’язаний із молочною продук-
тивністю та досліджено нами (рис. 20.1).

Досліджувані нами гени можна поділити на кілька груп: гени 
білків молока, що впливають на вміст білка в молоці, його тех-
нологічні властивості, якість і  вихід білковмісних продуктів; 
гени ліпідного обміну, що синтезуються в адипоцитах, відпові-
дають за регуляцію маси тіла тварини, споживання нею корму 
та її жирові відкладення, а також беруть участь у синтезі жирів 
молока та гени регуляторних систем, що загалом впливають на 
продуктивні показники організму й виконують функції соматич-
ного регулятора росту тварини (Khatib et al., 2007; Miluchová  
et al., 2018). Так, κ-казеїн (CSN3) пов’язаний з білком молока та 
його коагуляційними характеристиками, у  тому числі виконує 
роль стабілізуючого фактора в  утворенні міцелу, блокуючи їх 
агрегацію. А при його розчиненні відбувається зсідання молока, 
утворення осаду казеїну та формування згустку, що впливає на 
масову частку жиру в молоці, обсяг надоїв молока. β-лактогло-
булін (BLG) асоційований з більш високою концентрацією жиру 
і білка в молоці та істотно впливає на створення активного іму-
нітету в телят. Тим часом як гіпофіз-специфічний фактор транс-
крипції (Pit-1) відомий функцією збільшення надоїв та виходу 
жиру. Лептин забезпечує формування жирових відкладень та 
підвищує продуктивність за вмістом жиру в  молоці в  перший 
період лактації худоби. Тиреоглобулін (TG-5) впливає на загаль-
ний відсоток жиру в  тканинах, включаючи утворення молока 
[147, 253].
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Рисунок 20.1. Розподіл частот алельних варіантів 

за локусами в корів різних порід 
(CSN3 (A), BLG (B), LEP (C), Pit-1 (F), TG-5 (G), УЧМ (n = 16), 

УЧорРМ (n = 15), УЧерРМ (n = 15))

Результати аналізу розподілу алельних варіантів досліджу-
ваних структурних генів білкового та ліпідного обміну у  зга-
даних вище породах наведено в табл. 20.1–20.4. Дослідження 
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асоціацій між показниками продуктивності та різними гено-
типами локусів дозволили встановити відмінність залежно-
сті окремих генотипів та ознак селекції худоби – надій, вміст 
жиру та білка в молоці залежно від породної належності корів 
та їх  індивідуальних особливостей. Аналізуючи показники 
продуктивності за локусом гена лептину, ми встановили, що 
в корів трьох порід, які були включені в дослідження, з геноти-
пом СС засвідчується достовірно більш високий (P < 0,05) вміст 
жиру в молоці, ніж у корів з генотипом CT та ТТ (за показни-
ком вищої лактації, табл. 20.1). Водночас у досліджених тварин 
згаданих вище генотипів за вмістом жиру та їх віком суттєвої 
різниці між показниками контрольної та дослідними групами 
не виявлено.

Результати оцінювання досліджених тварин за локусом 
гена лептину за показниками надою залежно від генотипу 
свідчили, що найкращими були представниці з  наявними  
алелями СТ УЧерРМ породи та перевищували УЧМ, взяту як 
контрольну групу: за першу лактацію  – на 1425 кг молока, за 
другу – на 3006 кг, за вищу лактацію – 825 кг (Р < 0,05).

За вмістом білка в  молоці всі тварини поступаються конт-
рольній групі в межах від –0,01 до –0,28 % (Р < 0,001), проте за 
білковомолочністю така тенденція не простежується, що зумов-
лено рівнем їх надоїв.

Отже, показники всіх груп корів за локусом гена лептину, що 
були включені в дослідження, за першу, другу, третю та вищу 
лактації мають тенденцію до підвищення їх продуктивності, що 
пояснюється їхньою фізіологічною зрілістю та розвитком про-
дуктивних якостей з віком. А за екмпериментальними групами 
кращими виявилися гетерозиготні генотипи СТ.

Дослідження асоціації гена лептину з продуктивністю та від-
творювальною здатністю здійснювалися і Liefers et al. (2005).

Так, авторами було встановлено, що поліморфізм, розташова-
ний на інтроні 2-го гена лептину, пояснює значну частину мін-
ливості надоїв. На промоторній ділянці гена лептину виявлено 
SNP, асоційований з першою післяпологовою активністю люте-
їновою (FPLA).
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Цей SNP може бути потенційним маркером фертильності молоч-
них корів. Інший SNP на промоторі лептину був пов’язаний з енер-
гетичним балансом і споживанням сухої речовини (DMI), де високе 
споживання сухої речовини відбувалося разом із вищим енергетич-
ним балансом. Вченими визначено дві комбінації генотипів згада-
них вище трьох асоційованих SNP лептину, що мали високі надої 
разом із гарним енергетичним балансом та плідністю.

Kononoff, et al. (2005) спостерігали зв’язок між генотипом 
лептину та характеристиками туші в м’ясної худоби. Маса туші 
тварин із генотипом СС мала тенденцію до збільшення, ніж 
у тварин із генотипом ТТ (365,5 проти 362,3 кг). Достовірної різ-
ниці між генотипами ТТ та СТ за масою туші не зафіксовано.

Під час аналізу продуктивності корів усіх трьох дослідних 
порід української селекції за локусом капа-казеїну (табл. 20.2) 
було встановлено, що в особин, які мають генотип АА, показ-
ники надою були вищими порівняно з ровесницями, яким був 
властивий генотип АB – від 250 до 784 кг, ураховуючи що рівень 
надою контрольної групи УЧМ породи за вищу лактацію ста-
новив 7943+793,1 кг (Р < 0,05).

Найвищим рівнем надою за досліджуваними породами харак-
теризувалися корови української чорно-рябої молочної породи, 
які мали у своєму генотипі алель А, на порівняно з однолітками, 
які мали в геномі алель В. Варто зазначити, що тільки представ-
ницям української червоно-рябої молочної породи властива 
наявність самиць із гомозиготним генотипом ВВ, що може бути 
пояснено їх походженням.

Виявлені тенденції міжпородної диференціації щодо вмісту 
жиру та білка в молоці корів з різними генотипами за локусом 
κ-казеїну є різноспрямованими та статистично недостовірними. 
Це, на нашу думку, пов’язано з  невеликою чисельністю груп 
досліджених тварин, які є  носіями певного генотипу, частота 
якого є низькою в популяціях порід, що досліджувалися.

Отже, нами встановлено взаємозв’язок між господарськи 
корисними ознаками корів та їх  генотипом за геном κ-казеїну. 
Саме тваринам з гомозиготним генотипом АА були притаманні 
найвищі прояви молочної продуктивності за ознаками надою, 
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2 вмісту жиру та білка, а  також 

їх кількості в  молоці порівняно 
з  іншими генотипами – як у роз-
різі дослідних порід, так і у віко-
вій динаміці. Проте найкращою 
сиропридатністю характеризува-
тиметься молоко, отримане від 
корів з  генотипом ВВ, що також 
підтверджено Morkūnienė et al. 
(2016), які досліджували полі-
морфізм гена κ-казеїну литовської 
молочної худоби. Так, вченими 
було встановлено, що найпоши-
ренішим є генотип АА, який мали 
49,2 % тварин, що досліджува-
лися. Найбільшим впливом на 
бажані властивості для переробки 
молока мав генотип ВВ, виявле-
ний лише в 2,1 % корів.

Аналогічні дані були отримані 
і  М.  І. Гиль та О.  І. Каратєєвою 
(2012) на стадах червоної сте-
пової, української чорно-рябої 
молочної та української черво-
ної молочної порід різної інтен-
сивності формування організму. 
Представницям гомозиготних 
генотипів АА були характерні 
вищі показники молочної продук-
тивності, і  кількість корів з  цим 
генотипом значно вища у  стаді, 
ніж частка більш цінного в  тех-
нологічному плані алеля В  гена 
κ-казеїну, але при цьому молоко 
УЧМ та УЧорРМ худоби повіль-
ної інтенсивності формування, 
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а  УЧМ швидкого типу інтенсивності формування забезпечить 
вищий вихід кінцевого продукту в  межах 10 %, хоча молочна 
продуктивність таких тварин не завжди була високою.

При оцінці корів дослідних груп за локусом гена тиреогло-
буліну засвідчується тенденція до підвищення рівня надою 
з генотипом CC, при цьому тварини УЧорРМ породи, імовірно, 
перевищували за рівнем надою контрольну групу (за першу лак-
тацію) на 760 кг (Р < 0,05). За вмістом білка в молоці не зафіксо-
вано достовірної різниці в корів із різними генотипами за геном 
тиреоглобуліну. Необхідно зазначити, що в  усіх трьох групах 
корів були відсутні особини з генотипом ТТ (табл. 20.3). Це свід-
чить про низьку частоту цього генотипу в досліджених популя-
ціях тварин і, напевно, викликано їх походженням.

У жодній із досліджених популяцій корів української селекції 
не виявлено достовірної різниці між вмістом жиру в молоці серед 
носіїв різних генотипів за геном тиреоглобуліну. Проте в корів 
УЧРМ породи засвідчувалася тенденція до збільшення вмісту 
жиру в молоці у носіїв з гомозиготним генотипом CC геном TG-5 
за недостовірної різниці з контрольними даними. Але водночас 
дослідження та аналіз генетичної структури з  поліморфізму 
гена TG-5 для провідних молочних порід України підтвердив 
позитивний вплив алеля C на збільшення вмісту жиру в молоці. 
Тому збільшення його частоти в популяціях українських молоч-
них порід, імовірно, пов’язане з дією різних факторів штучного 
відбору за ознаками продуктивності, прояв яких асоційований 
з поліморфізмом цього гена.

Отже, встановлено вплив гомо- чи гетерозиготності гена тирео- 
глобуліну на більшість продуктивних ознак корів як у  розрізі 
порід, так і у віковій динаміці. Для коровів, які були носіями гомо-
зиготного генотипу СС, характерні більш високі значення показ-
ників молочної продуктивності в розрізі першої, другої, третьої 
та вищої лактацій незалежно від породної належності корів. При 
цьому інший гомозиготний генотип ТТ не був виявлений в жод-
ній із досліджуваних порід УЧорРМ, УЧерРМ та УЧМ, що, на 
нашу думку, пов’язано з  індивідуальними особливостями цих 
порід та їх походженням й високою гомозиготністю за алелем С.
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Отримано й протилежні дані Khatib 
et al. (2007), які не виявили взаємо-
зв’язку між надоєм та складом молока 
в  голштинської молочної худоби та 
геном TG-5. Разом з  тим Putra et al. 
(2019) на індонезійській худобі вста-
новили, що ген TG-5 відіграє важливу 
роль у регуляції метаболізму та впли-
ває на диференціювання адипоцитів, 
зростання та гомеостаз жирових депо 
і, як наслідок, сприяє підвищенню 
молочної продуктивності корів за 
такою ознакою, як вміст жиру в молоці. 
Аналогічні дані одержано й  Dubey  
et al. (2015) на молочних породах 
худоби Mehsana and Nili Ravi.

Дослідженнями тварин з  різними 
генотипами за геном β-лактоглобуліну 
чітко вираженої динаміки щодо збіль-
шення або зменшення рівня надою 
та вмісту жиру в  молоці залежно від 
генотипу в  розрізі досліджених порід 
корів не засвідчено (табл. 20.4). Проте 
була виявлена тенденція до збіль-
шення показника вмісту білка в молоці 
у  корів УЧорРМ породи з  генотипом 
АВ за  локусом β-лактоглобуліну, яка 
статистично недостовірна.
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почергово протягом онтогенезу, крім ІІ лактації. Загалом вищі 
значення продуктивності мали гомо- та гетерозиготні генотипи 
УЧорРМ та УЧМ порід різних поєднань.

Неоднозначні результати отримані й  індійськими вченими 
Bangar et al. (2021). Результати їхніх досліджень також показали, 
що варіанти гена BLG мали недостовірний зв’язок із надоєм 
в усіх генетичних моделях. Хоча позитивні ефекти BLG на деяких 
моделях мали місце, проте вони не відповідали статистичній 
значущості через високу гетерогенність між дослідженнями, що 
свідчать про невизначений вплив генотипів BLG на надої. Було 
зроблено висновок про те, що маркери BLG можуть бути мар-
ними для підвищення надоїв індійських молочних корів.

Протилежні результати досліджень були отримані Ozdemir et al. 
(2018), які встановили достовірний зв’язок між BLG-генотипами 
та добовим надоєм, вмістом жиру й білка в молоці та кількістю 
білка. Це вказує на те, що гени BL-глобуліну корисні для покра-
щення ознак селекції, що вивчаються, та можуть бути викори-
стані як молекулярні маркери при прогнозуванні продуктивності.

Calvo Cardona et al. (2016) також виявили адитивні ефекти 
в локусі BLG для всіх ознак молочної продуктивності протягом 
більшої частини лактації, але мав місце ефект домінування лише 
на ранніх стадіях виходу жиру. Для цього гена алель А справляв 
сприятливий генетичний вплив протягом усієї лактації на надої 
та якісні показники молока в тропічних молочних кіз [5].

Оцінка продуктивності корів різних генотипів за геном гіпо-
фізспецифічного фактора Pit-1 встановила, що корови з геноти-
пом ВВ, імовірно, переважали однолітків з генотипом АА за рів-
нем надою (табл. 20.5), ця тенденція мала місце в корів УЧорРМ 
породи між трьома показниками – від 1000 до 1388 кг (Р < 0,05).

Наявність алеля В  у  гетерозигот АВ зумовлювала високу 
молочність корів дослідних груп, усіх без винятку порід, дода-
них у  дослідження. І  такі тварини перевищували показники 
гомозиготних аналогів із генотипом АА. За масовою част-
кою жиру в  молоці було виявлено ймовірну перевагу корів  
з алелем А в генотипі над ровесницями, для яких властивим був 
генотип ВВ (Р < 0,05).
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Глава 20. Зв’язок генних маркерів із ознаками молочної продуктивності 
корів української селекції
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5 За рівнем білка в  молоці 

корів, які належали до трьох 
українських молочних пород 
з  різними генотипами за  
геном Pit-1, достовірної різниці 
на користь тієї чи іншої групи 
нами не було встановлено. При 
цьому в представниць червоної 
молочної породи за геном Pit-1 
гомозиготних генотипів варі-
анта АА нами не було виявлено, 
що, на нашу думку, пов’язано 
з  індивідуальними особливос-
тями порід цієї худоби та мута-
цією генів під час селекційного 
процесу на етапі її створення.

Отже, ген гіпофізспеци-
фічного фактора Pit-1 асо-
ціювався з  вищими надоями 
у  тварин з  гомозиготними 
генотипами АА і ВВ за всі лак-
тації серед УЧорРМ і УЧерРМ 
худоби, у  той час як коровам 
УЧМ породи вищі надої були 
характерні генотипам ВВ, що 
також обумовлює вміст жиру 
в  молоці цих тварин. А  ось 
кількість жиру суттєво не від-
різнялася між гомо- та гетеро-
зиготними генотипами.

Mattos et al. (2004) також 
встановили в  популяції 
бугаїв-плідників породи Gyr 
зв’язок Pit-1 з  відсотковим 
вмістом жиру і виходом жиру, 
відповідно, у їхніх дочок.
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Edriss et al. (2009) на дослідженнях асоціації поліморфізму 
гена Pit-1 з масою тіла при народженні, молоком та репродук-
тивними якостями в корів ісфаханської голштинської породи ген 
Pit-1 розглядали як маркер-кандидат для виробництва молока 
через регуляцію експресії гена bGH та пролактину, необхідні 
для розвитку молочної залози та надою. Разом з тим отримано 
й негативні дані. Так, Aytekin and Boztepe (2013) зазначали, що 
поліморфізм гена Pit-1 не може бути використаний як ген-канди-
дат для відбору молочних ознак у великої рогатої худоби бурої 
шведської породи, оскільки авторами не були виявлені асоціації 
між геном Pit-1 та ознаками продуктивності.

Отримані результати можуть бути використані в  практич-
ній селекційній роботі племінних і тваринницьких господарств 
з традиційними методами селекції, моніторингу та збереження 
генетичного різноманіття конкретних стад на оптимальному 
рівні, що, зрештою, забезпечить підвищення продуктивності 
великої рогатої худоби та введення у  відтворення тварин за 
κ-казеїном, тиреоглобуліном, лептином, гіпофізарним фактором 
транскрипції та β-лактоглобуліном.

Показники всіх груп корів за локусом гена лептину, що були 
включені в дослідження, за першу, другу третю та вищу лакта-
ції мали тенденцію до підвищення їхньої продуктивності, що 
пояснюється їхньою фізіологічною зрілістю та розвитком про-
дуктивних якостей з віком. А за експериментальними групами 
найкращими виявились гетерозиготні генотипи СТ.

Доведено взаємозв’язок між господарськи корисними озна-
ками корів та їх  генотипом за геном κ-казеїну. Саме тваринам 
з гомозиготним генотипом АА були притаманні найвищі прояви 
молочної продуктивності за показниками надою, вмісту жиру та 
білка, а також їх кількості в молоці порівняно з іншими геноти-
пами як у розрізі дослідних порід, так і у віковій динаміці. Проте 
найкращою сиропридатністю характеризуватиметься молоко, 
отримане від корів з генотипом ВВ.

Встановлено вплив гомо- чи гетерозиготності гена тиреогло-
буліну на більшість продуктивних ознак корів як у розрізі порід, 
так і у віковій динаміці. Корови – носії гомозиготного генотипу 
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СС характеризувалися більш високими значеннями показників 
молочної продуктивності в  розрізі першої, другої, третьої та 
вищої лактацій незалежно від породної належності корів. При 
цьому другий гомозиготний генотип ТТ не був виявлений у жод-
ної з досліджуваних порід УЧорРМ, УЧерРМ та УЧМ, що, на 
нашу думку, пов’язано з  індивідуальними особливостями цих 
порід та їх походженням.

Встановлено, що вплив гомо- чи гетерозиготного стану β-лак-
тоглобуліну на ознаки молочної продуктивності менш помітний. 
Так, дещо зниженим надоєм характеризувалися корови УЧорРМ 
(ІІ лактації), УЧерРМ (ІІІ лактації) з генотипом АА, а дещо біль-
шим  – представниці першої групи з  генотипом АА почергово 
протягом онтогенезу, крім ІІ лактації. Загалом вищими значен-
нями продуктивності відзначалися гомо- та гетерозиготні гено-
типи УЧорРМ та УЧМ порід різних поєднань.

Підтверджено, що ген гіпофізспецифічного фактора Pit-1 асо-
ціювався з вищими надоями у тварин з гомозиготними геноти-
пами АА і ВВ за всі лактації серед УЧорРМ та УЧерРМ худоби, 
у той час як коровам УЧМ породи вищі надої були характерні 
для генотипів ВВ, що також зумовлює й  найбільшу кількість 
молочного жиру цих тварин. А  ось кількість жиру суттєво не 
відрізняється між гомо-і гетерозиготними генотипами.
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ГЛАВА 21._ _______________________________________
ГЕНЕТИЧНІ МАРКЕРИ І СТАН 

ВІДТВОРЕННЯ КОРІВ УКРАЇНСЬКОЇ 
СЕЛЕКЦІЇ МОЛОЧНОГО НАПРЯМКУ 

ПРОДУКТИВНОСТІ

Геномна селекція довела свою ефективність у  покращенні 
генетичної структури для ключових ознак селекції в  системах 
розведення молочної худоби. При виробництві молока репро-
дуктивна здатність організмів Bos primigenius taurus відіграє 
ключову роль в  ефективності того виробництва та визначає 
прибутковість і  рентабельність розведення корів молочного 
напрямку продуктивності. Програми геномної селекції довели 
свою доцільність для покращення генетичного приросту харак-
теристик, пов’язаних із продуктивністю великої рогатої худоби; 
проте прогрес щодо репродуктивних ознак був набагато повіль-
нішим, насамперед через низьку успадкованість (Keogh et al., 
2021). Крім того, ознаки, пов’язані з  відтворювальною здатні-
стю, зазвичай виявляються в  третій половині продуктивного 
життя тварини, а тому традиційні методи розведення потребу-
ють більше часу для оцінки репродуктивного потенціалу окре-
мих тварин (De Melo et al., 2017).

Однак навіть з урахуванням цих обмежень рівень генетичної 
мінливості молочної худоби є досить великим, щоб дозволити 
селекційним програмам підвищити репродуктивну ефектив-
ність (Berry et al., 2014).

В епоху геномної селекції численними є методики для дослі-
дження корів, що поєднують фенотипи з високопродуктивними 
даними геномних SNP-маркерів, дозволяючи реалізовувати 
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стратегії селекції за новими функціональними ознаками. Іншою 
важливою перевагою геномної селекції є  суттєве скорочення 
інтервалів між поколіннями (Mahmoud, et al., 2017).

Berry D. P. , E. Wall & J. E. Pryce вказують, що в молочної та 
м’ясної худоби існує безліч репродуктивних фенотипів, але при 
цьому більшість репродуктивних ознак корів молочної та м’яс-
ної худоби мають низьку успадковуваність (від 0,02 до 0,04). 
Репродуктивно пов’язані фенотипи в  самців тварин (наприк-
лад, якість сперми), як правило, більш чітко успадковані, ніж 
репродуктивні фенотипи самок. Однак низька успадковува-
ність репродуктивних ознак, особливо у самок, не означає, що 
генетичний відбір не може змінити фенотипові показники, про 
що свідчить зниження донедавна репродуктивних показників 
молочних корів, яке частково пов’язане з агресивним відбором 
на збільшення виробництва молока. Більше того, антагоністичні 
генетичні кореляції між репродуктивними ознаками та молоч-
ною і  м’ясною продуктивністю не є  єдністю, що означає, що 
одночасний генетичний відбір як для збільшення продуктив-
ності (молочної та м’ясної), так і для репродуктивної здатності 
дійсно можливий (Berry et al., 2014).

У той самий час L. Raven, B. G. Cocks & B.J Hayes стверджу-
ють, що повногеномні дослідження асоціацій (GWAS) у  біль-
шості порід великої рогатої худоби зумовлюють великі геномні 
інтервали значних асоціацій, що ускладнює виявлення причин-
них мутацій. Це відбувається через екстенсивну нерівновагу 
зі зчеплення низького рівня всередині породи великої рогатої 
худоби. Оскільки між породами менша нерівновага зі зчеплення, 
мультипородна GWAS може підвищити точність картування 
причинних варіантів (Raven et al., 2014).

Внутрішньопородний аналіз насправді має перевагу можли-
востей для виявлення більш високої частки варіацій, але бага-
топородний GWAS забезпечує реально точне картування QTL, 
що справді розрізняються між породами (Olson et al., 2012). 
Тому метою наших досліджень було використання зв’язку SNPs 
генів LEP, CSN3, TG5, BLG та Pit-1 з  ознаками відтворення 
корів різних порід української селекції, оскільки застосування 
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мультипородної стратегії в  молочної худоби може бути корис-
ним для уточнення розташування QTL та виявити ймовірність 
використання цих генів як маркерів відтворення для Bos primi-
genius taurus.

Застосування ідентифікованих QTL для генетичної оцінки 
ознак продуктивності тварин замість традиційних програм 
розведення тварин, що засновані виключно на інформації про 
фенотип і  родовід, забезпечує великий потенціал для підви-
щення точності відбору, і це може прискорити генетичне покра-
щення продуктивності тварин (Jiang et al., 2010; Kumar, 2017). 
Розвиток ПЛР-технологій та впровадження молекулярно-гене-
тичних методів у тваринництві дозволило здійснити швидкий 
аналіз зв’язку між алельними варіантами генів та проявами 
продуктивності. Технології ДНК-маркерів дають можливість 
ідентифікувати ділянки геному (тобто локуси кількісних ознак, 
QTL), що можуть бути пов’язані/асоційовані зі складними за 
їх  генетичним обумовленням ознаками. Застосування такої 
молекулярно-генетичної процедури оцінки дозволяє чітко під-
вищити точність відбору і  тим самим прискорити генетичне 
вдосконалення продуктивних якостей тварин (Kusza et al., 
2015; Gritsienko et al., 2022.

Останніми десятиліттями були опубліковані численні дослі-
дження для визначення QTL для ознак молочної продуктивності 
худоби. Однак вивчення зв’язку SNPs генів з ознаками відтво-
рення корів показало протиріччя поміж вчених (Oikonomou  
et al., 2009; Trakovická et al., 2013; Cañizares-Martínez et al., 2021).

Відомо, що гени лептину і  рецептори лептину вважаються 
маркерами ознак продуктивності у молочної або м’ясної худоби. 
Тому A. Trakovická, N. Moravčíková & R. Kasarda (2013) поста-
вили за мету дослідити асоціації поліморфізму генів LEP і LEPR 
великої рогатої худоби з виробничими та репродуктивними озна-
ками в корів порід словацька і пінцгау. Результати дослідження 
показали, що лептин є  геном-кандидатом, який впливає пере-
важно на ознаки молочної продуктивності і може бути реалізо-
ваний у стратегіях розведення для підвищення продуктивності 
порід великої рогатої худоби.
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У той самий час G. Oikonomou, K. Angelopoulou, G. Arsenos, 
D. Zygoyiannis & G. Banos (2009) вказують на протилежні дані. 
Так, авторами встановлено, що алелі DGAT1 і  рецептори гор-
мону росту, відповідальні за значне збільшення виробництва 
молока, справляють негативний вплив на репродуктивну функ-
цію. А  алель лептину, відповідальний за значне збільшення 
виробництва молока, був пов’язаний з незначним збільшенням 
частоти ендометритів у корів.

Cañizares-Martínez et al. (2021) оцінювали алельні та гено-
типові частоти маркерів у  генах лептину (LEP), гіпофізарного 
транскрипційного фактора (PIT-1) і  рецептора лютеїнізуючого 
гормону (LHR) та їх вплив на репродуктивні ознаки й молочну 
продуктивність голштинської худоби. Результати досліджень 
показали, що поліморфізми LEP, PIT-1 і LHR, імовірно, можуть 
бути кандидатами для використання у відборі з маркерами для 
визнання AFC і  CCI, будучи алелями A  і  G, позитивно асоці-
йованими. Поліморфізми LEP і  LHR позитивно впливають на 
інтервальні ознаки та вік першого отелення відповідно. Ці дані 
свідчать про те, що цей поліморфізм є кандидатом для відбору 
за допомогою маркерів ознак відтворення. Науковцями також 
підтверджено значну асоціацію тренду з геном SNP PIT-1. Цей 
поліморфізм значною мірою пов’язаний з аспектами росту і роз-
витку, особливо з алелем А. Генотип АА демонструє тенденцію 
до збільшення кількості осіменінь на одне запліднення (NCS), 
інтервалу від отелення до отелення (CC) та інтервалу від оте-
лення до запліднення (CCI) порівняно з іншими генотипами.

Al-Sharif M., H. Radwan, B. Hendam & A. Ateya (2022) 
досліджували поліморфізм ДНК генів FGFBP1, лептину, κ-казе-
їну і αs1-казеїну та їх зв’язок з репродуктивною функцією у вер-
блюдиць-дромедарів. Так, автори дійшли висновку, що множин-
ний лінійний регресійний аналіз (MLR) виявив SNP FGFBP1; 
κ-казеїни та αs1-казеїни справляють значний вплив на вік пер-
шого отелення (AFC), кількість днів до плідного осіменіння 
(CCI), інтервал між отеленнями (CС), кількість осіменінь на 
одне запліднення (NSC). Величина коефіцієнтів детермінації (R2) 
вказувала також на те, що мінливість фенотипових вимірювань 
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досліджуваних ознак може бути корельована з виявленими SNP 
у  генах, пов’язаних з  репродукцією, крім гена лептину, який 
викликав мономорфний патерн і не підтвердив його вплив на від-
творні якості. Ateya et al. (2023) також зазначають, що ідентифі-
ковані SNP у генах β-лактоглобуліну, k-казеїну та DGAT1 можуть 
бути використані як кандидати для розроблення селекції за допо-
могою маркерів (MAS) для складу молока, продуктивних і від-
творювальних ознак у голштинської молочної худоби.

Отже, використання методів молекулярної генетики в поєд-
нанні з традиційними методами розведення тварин є важливим 
елементом для збалансованого процесу селекції та для оптимі-
зації програми розведення тварин. А  використання маркерів, 
пов’язаних із молочною продуктивністю, її якісними показни-
ками, здоров’ям тварин, їх продуктивним довголіттям та відтво-
рювальною здатністю полегшить і прискорить селекційний про-
грес стада та вказуватиме на його потенціал.

Для проведення дослідження було сформовано дослідні 
групи із племінних корів великої рогатої худоби молочного 
напряму продуктивності  – українська червона молочна (УЧМ, 
n = 32 гол.), українська чорно-ряба молочна (УЧРМ, n = 32 гол.), 
українська червоно-ряба молочна (УЧерРМ, n =28 гол.) породи 
провідного підприємства півдня України ТОВ «Колос-2011» 
Очаківського району Миколаївської області.

Методом ПЛР-ПДРФ визначали характеристику полімор-
фізму генів CSN3, βLG, TG, PIT-1 та LEP (Grodzicker et al., 1974; 
Alexander et al., 1988; Pedrosa et al., 2021).

Згідно з рекомендаціями виробника за методикою Т. Маніатису 
та Н. А. Зінов’євої з периферійної крові тварин виділяли геномну 
ДНК, використовуючи при цьому стандартний комерційний набір 
«ДНК-сорб В» виробництва «АмплиСенс» (Pedrosa et al., 2021). 
В  агарозному гелі (2 %) за допомогою електрофорезу перевіряли 
концентрацію ДНК. З  метою проведення полімеразної ланцю-
гової реакції в  роботі використовували реакційну суміш об’є-
мом 10  мкл: дH2O  – 4,3  мкл, Буфер-ПЛР 5-х (15  мМg-1,0  мл)  – 
2,0 мкл; dNTP суміш 10-х (2 мМ кожного) – 0,8 мкл; два праймери 
(70 нг кожного) – 0,8 мкл; Taq-полімераза (1 мл/1000 U) – 0,1 мкл;  
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ДНК 50-100 нг – 2,0 мкл. Продукти рестрикції розділяли методом 
електрофорезу в 2 % агарозному гелі з подальшим їх фарбуванням 
у розчині бромистого етидія. Цифровим фотоапаратом на трансілю-
мінаторі в  УФ-світлі з  подальшим фотографуванням здійснювали 
візуалізацію електрофореграм. За допомогою маркера молекулярної 
ваги GeneRulerTM 50 bpDNALadder, SM0378 за розмірами ампліко-
нів проводили їх диференціацію (Fermentas, Литва) (Oztabak et al., 
2008). Для кожного гена визначали температурний режим та кіль-
кість циклів ПЛР-ампліфікації. Для аналізу поліморфізму струк-
турних локусів CSN3, βLG, TG5, PIT-1 та LEP використовували 
рестриктази, підібрані для кожного локусу; типували одразу після 
проведення ПЛР-аналізу (Grobet et al., 1998). Статистичну обробку 
даних виконано в стандартному пакеті “Microsoft Excel 2013”.

Останні кілька десятиліть засвідчується значне зниження 
репродуктивної здатності в молочних корів, яке частково зумов-
лене несприятливими генетичними кореляціями з  основними 
ознаками селекції молочної продуктивності. Незадовільна 
репродуктивна здатність та зростання примусового вибра-
кування збільшують витрати на утримання стада й  ветери-
нарно-санітарні заходи, створюючи значні додаткові витрати. 
Тому геномний відбір за фертильністю самок потребує ретель-
ного вивчення. Однією з проблем геномної селекції за репродук-
тивними ознаками є складність і висока полігенність відтворення 
великої рогатої худоби, а гени-кандидати, що ідентифіковані для 
таких ознак, можуть також надавати плейотропний вплив на інші 
економічно важливі ознаки (Zhang et al., 2023). Тому результати 
цього дослідження можуть сприяти генетичному поліпшенню 
відтворювальної функції молочної худоби та покращити розу-
міння генів з плейотропними ефектами для складних у їх зумов-
ленні ознак репродукції.

Лептин – це білок, який бере активну участь у рості та мета-
болізмі тварин і відіграє важливу роль у регуляції споживання 
корму, енергетичного обміну, росту й відтворення великої рога-
тої худоби. Ген лептину складається з трьох екзонів, що розділені 
двома інтронами та має локалізацію на 4-й хромосомі у великої 
рогатої худоби (Gritsienko et al., 2022).
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У процесі аналізу показники відтворювальної здатності трьох 
груп корів (табл. 21.1) різної породної належності в розрізі І–ІІІ 
та вищої лактацій виявлено певну тенденцію зв’язку відповід-
них ознак з поліморфізмом за геном LEP.

В української червоної молочної породи має місце позитивна 
достовірна динаміка на користь корів генотипу СТ за  тривалі-
стю сервіс-періоду (88,43 ± 33,18 днів) та, відповідно, індексом 
осіменіння (4,42 ± 1,66 днів), проте за тривалістю міжотельного 
періоду різниця була на користь гомозиготного генотипу СС.

Хоча ця різниця була й  статистично недостовірною, але 
в корів з генотипами СС мало місце зменшення інтервалу між 
отеленнями до 369 днів.

Корови української червоно-рябої молочної породи з геноти-
пом СС за показниками І лактації перевищували корів генотипу 
СТ та  ТТ за  тривалістю сервіс-періоду (137,0 ± 106,0  днів) та 
індексом осіменіння (6,85 ± 5,30 днів). При цьому у другу лак-
тацію гомозиготні тварини з генотипом СС мали гірший прояв 
цієї ознаки порівняно з іншими генотипами, у той час як кращу 
відтворювальну здатність мали корови гомозиготні за геноти-
пом ТТ. Аналізуючи показники ІІІ лактації зафіксовано подібну 
тенденцію, коли гомозиготні корови ТТ за показниками відтво-
рення мали перевагу над іншими генотипами, інтервал від оте-
лення до плідного осіменіння становив 44,0 днів, період віднов-
лення вимені – 54 дні, а тривалість міжотельного періоду сягала 
319 днів. Відповідно, значення індексу осіменіння становило 2,2.  
Характеристика вищої лактації виявила подібні тенденції, але 
в гетерозиготних корів з генотипом СТ.

Корови української чорно-рябої молочної породи з  гено-
типом LEP СТ за  показниками І  лактації переважали гомози-
готних корів генотипів СС та  ТТ за  тривалістю сервіс-періоду 
(102,0 + 49,9  днів), індексом осіменіння (5,10 ± 2,46) та 
інтервалом між отеленнями (381  ±  50,6  днів). Далі з  віком  
(ІІ–ІІІ лактації) за ознаками відтворення мали перевагу гомо-
зиготні корови з  генотипом СС: тривалість сервіс-періоду  – 
79 ± 19,00 та 166 ± 60,0; сухостійного періоду  – 40 ± 22,0 та 
75 ± 15,0  днів відповідно; інтервал між отеленнями становив 
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362 ± 27,5 та 438 ± 68,5 днів відповідно. Варто зазначити, що тва-
рини, які мали у своєму генотипі алель С (СС/СТ), мали перевагу 
над гомозиготними коровами з генотипом ТТ за показниками від-
творення, а корови УЧРМ гомозиготного генотипу СС виявилися 
найкращими за поліморфізмом гена LEP та відтворювальною здат-
ністю. Певна тенденція засвідчувалася й за тривалістю сухостій-
ного періоду. Так, тварини всіх трьох порід із генотипом СТ мали 
менший показник інтервалу відновлення вимені, ніж корови-гомо-
зиготи СС/ТТ: української червоної молочної породи з генотипом 
СТ – на 11 днів та ТТ – на 6 днів; української червоно-рябої молоч-
ної породи з генотипом СТ – на 25 днів та ТТ – на 9 днів; україн-
ської чорно-рябої молочної породи – на 19 та 18 днів відповідно. 
Необхідно зауважити, що протягом усього періоду дослідження не 
було виявлено статистично значущих відмінностей щодо полімор-
фізму гена LEP з ознаками репродуктивних якостей.

Нині доведено факт, що лептин може бути сильним ген-кан-
дидатом для економічно ефективного виробництва, оскільки він 
контролює такі ознаки, як товщина підшкірного жиру, спожи-
вання корму та функція вітворення.

Так, A. Javanmard, M.  R. Mohammadabadi, G.  E. Zarrigabayi, 
A. A. Gharahedaghi, M. R. Nassiry, A. Javadmansh & N. Asadzadeh 
встановили, що ген LEP розташований на 4-й хромосомі у Bos pri-
migenius taurus, синтезується жировою тканиною та бере участь 
у регуляції споживання корму, енергетичному балансі, відповідає 
за фертильність та імунні функції худоби. За даними авторів, цей 
поліморфізм може бути додатково оцінений для відбору за допомо-
гою маркерів, а розроблена методологія ПЛР прискорить скринінг 
великої кількості тварин і покращить селекцію тварин за репродук-
тивними якостями (Javanmard et al., 2008). Подібні дані отримані 
R. N. Rambachan, V. Pandey, P. Singh, S. P. Singh, & D. Sharma, які 
вказують, що SNP LEP/BsaAI суттєво вплинув на період вагітно-
сті й сухостійний період оціненої популяції корів породи харіана. 
Тому автори дійшли висновку, що лептин є геном-кандидатом, який 
впливає на ознаки розмноження, і може бути застосований у селек-
ції, стратегії покращення відтворювальної функції великої рогатої 
худоби породи харіана (Rambachan et al., 2017). Одним з основних 
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молочних білків є  казеїн, а  особливий інтерес серед чотирьох 
казеїнових молочних білків становить β-казеїн, який містить 209 
амінокислотних залишки у білковому ланцюгу, а його ген (CSN3) 
належить до кластеру з чотирьох генів казеїну, розташованих на 
хромосомі 6, та має вирішальну роль у якості молока та його сиро-
придатності (Zhang et al., 2023).

Під час аналізу ознак відтворювальної здатності корів україн-
ської селекції за локусом капа-казеїну (табл. 21.2) було встанов-
лено, що представниці української червоної молочної породи, які 
мали гомозиготний генотип АА, відрізнялися кращою відтворю-
вальною здатністю у  розрізі лактацій. Крім першої лактації, де 
значну перевагу мали гетерозиготні особини АВ, яким був прита-
манний найкоротший сервіс-період (96 ± 33,5 дні) та інтервал між 
отеленнями (381 ± 36,7 дні), що, своєю чергою, покращило й індекс 
осіменіння – 4,84 ± 1,68. За ІІ–ІІІ та вищу лактації засвідчувалася 
протилежна тенденція: носії гомозиготного генотипу АА за всіма 
селекційними ознаками відтворення виявилися кращими, оскільки 
мала місце їх чітка перевага. У цієї групі корів під час дослідження 
носіїв іншого гомозиготного генотипу ВВ не виявлено.

Особини української червоно-рябої молочної породи, які 
мали генотип ВВ, відрізнялися кращою відтворювальною здат-
ністю у віці першої та вищої лактацій, їх показник тривалості 
сервіс-періоду становив 46, ± 0,0 та 64,00 ± 0,0  дні відповідно. 
Це вплинуло на значення індексу осіменіння  – 2,30 ± 0,0 та 
3,20 ± 0,0 відповідно й  сприяло відмінному інтервалу між оте-
леннями – 329 ± 0,0 та 342,0 ± 0,0 дні відповідно.

Протягом ІІ–ІІІ лактацій за відтворювальною здатністю пере-
вагу мали носії гетерозиготного генотипу АВ. Так, інтервал від 
отелення до плідного осіменіння становив 94 ± 20,5 та 95 ± 50,2 дні 
відповідно, сухостійний період – 54 ± 10,7 та 77 ± 36,0 дні відпо-
відно, та інтервал між отеленнями знаходився на рівні 389 ± 34,7 
й 385 ± 45,8 дні відповідно. Це проявилося і в середніх значеннях 
індексу осіменіння – 4,72 ± 1,02 та 4,79 ± 2,51 відповідно. У цілому 
необхідно зазначити, що краща відтворювальна здатність серед 
корів УЧерРМ притаманна носіям алеля В (АВ/ВВ) порівняно 
з ровесницями гомозиготного генотипу АА.
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Серед корів української чорно-рябої молочної породи дослі-
дженнями не виявлено носіїв гомозиготного генотипу ВВ. При 
цьому худоба української чорно-рябої молочної породи з гено-
типом АВ, крім першої лактації, мала кращі показники відтво-
рювальної здатності. Тривалість сервіс-періоду в них за ІІ та ІІІ 
лактацію була нижчою порівняно з  гомозиготними коровами 
CSN3АА на 27 та 115  днів відповідно й  становила 111 ± 22,5 та 
120 ± 60,7  днів, причому в  останньому випадку за другим рів-
нем вірогідності. Показник індексу осіменіння дорівнював 
5,58 ± 1,13 та 6,00 ± 3,03 відповідно, що становило різницю на 
1,3, та 4,7***. За даними вищої лактації тварини з генотипом АВ 
знову достовірно відрізнялися кращими показники за ознаками 
відтворення порівняно з  тваринами з  генотипом АА. Оскільки 
серед представниць УЧРМ носіїв гомозиготного генотипу ВВ 
не виявлено, то варто зазначити, що алель В справляє більший 
вплив на показники відтворювальної здатності за геном CSN3, 
оскільки корови з генотипом АВ мали кращі значення відтворю-
вальної функції, ніж їхні гомозиготні аналоги за алелем А.

Подібні дослідження були проведені й S. Ardicli, H. Samli,  
B. Soyudal, D. Dincel & F. Balci (2019). Результати їх експе-
риментів показали, що CSN3 впливає на тривалість індепен-
данс-періоду та на  інтервал між отеленнями. Автори також вка-
зують, що SNP гена CSN3 був значною мірою пов’язаний із 
тривалістю вагітності, крім того, засвідчувався вплив CSN3 на вік 
першого отелення. У той самий час були отримані неоднозначні 
результати досліджень A.  M. Tsiaras, G.  G. Bargouli, G. Banos  
& C. M. Boscos (2005). Так, автори не виявили жодних асоціацій 
між поліморфізмами в локусі CSN3 та репродуктивною здатні-
стю. Однак мала місце тенденція збільшення віку корів при пер-
шому та другому отеленнях з генотипом AB.

Ген TG5 є одним із найдовших генів ссавців. У великої рогатої 
худоби він розташований у центромірній ділянці 14-й хромосоми 
і складається з 37 екзонів. Ген TG5 має два алельні варіанти – 
TG5T і TG5C та три генотипи – TG5CC, TG5CT і TG5TT. Глікопротеїн 
тиреоглобуліну є попередником йодтиронінових гормонів щито-
видної залози, що регулюють багато фізіологічних і біохімічних 
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процесів практично в усіх тканинах організму шляхом регуляції 
експресії генів та впливають на показники продуктивності корів 
(Safina et al., 2018).

Аналізуючи взаємозв’язок поліморфізму гена TG5 з  показ-
никами відтворювальної здатності корів різної породної належ-
ності за даними І–ІІІ та вищої лактації встановлено, що в усіх 
трьох дослідних породних групах відсутні особини з гомозигот-
ним генотипом ТТ, що, напевно, пов’язано з  індивідуальними 
особливостями тварин та невеликою частотою зустрічальності 
даного генотипу (табл.  21.3). Однак при цьому, порівнюючи 
вплив гена TG5 на ознаки відтворення корів у червоної молоч-
ної породи, необхідно зазначити, що має місце чіткий вплив  
алеля Т на ознаки відтворювальної здатності, носії гетерозигот-
ного генотипу СТ мали кращі показники репродуктивної функ-
ції, крім першої лактації, де перевага була на боці гомозигот-
них особин СС, причому перевага гетерозиготних організмів  
за ІІІ лактацію за основними ознаками відтворення мала вірогід-
ний характер (P < 0,05; P < 0,01).

За результатами аналізу впливу поліморфізму гена TG5  на 
ознаки відтворення української червоно-рябої молочної худоби 
у розрізі І–ІІІ та вищої лактацій не встановлено залежності між 
згаданими вище параметрами, оскільки ознаки відтворення мали 
коливальний характер їх прояву як у розрізі лактації, так і в розрізі 
досліджуваних генотипів – СС або СТ. Інакше кажучи, не вста-
новлено впливу гомо- чи гетерозиготного стану гена TG5 на прояв 
показників ознак відтворювальної функції корів УЧерРМ. Оцінка 
показників відтворення та впливу на них поліморфізму гена TG5 
у представниць української чорно-рябої молочної худоби показала 
протилежну тенденцію, – засвідчувався чіткий вплив гетерозигот-
ності особин за геном TG5 на відтворювальні характеристики. Так, 
за І–ІІІ лактації за тривалістю сервіс-періоду (101, 101 та 50 днів 
відповідно), сухостійного періоду (52 та 38 днів відповідно) інтер-
валом між отеленнями (377, 331 та 384 днів відповідно), а також 
індексом осіменіння (5,05; 5,05 та 2,50 відповідно) мали чітку 
перевагу гетерозиготні особини з генотипом СТ, щоправда, в цю 
групу потрапила лише одна тварина.
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У науковій літературі дуже мало даних, що підтверджують 
чи спростовують вплив SNPs гена TG5  на ознаки відтворення 
тварин. За даними Deb et al. (2021), отримано порівняно подібні 
результати досліджень. Так, аналіз динаміки приросту корів-пер-
вісток з різними генотипами за TG5 показав, що перевагу живої 
маси мали особини з генотипом TT і, як наслідок, були заплід-
нені в більш ранньому віці. Однак за відтворювальними якос-
тями корови-первістки з генотипом TG5TT поступалися коровам 
з іншими генотипами. Після першого отелення більш короткий 
сервіс-період і  високий індекс Дохи мали гетерозиготні особи 
TG5TC. У цьому прослідковується тенденція, подібна до наших 
досліджень.

Бета-лактоглобулін (BLG) є  основним білком коров’ячого 
молока і впливає на рівень надою, вміст жиру і білка, а також 
сиропридатні властивості. До цього моменту виявлено кілька 
варіантів BLG, але найбільш поширені A і В. Гени сироваткового 
білка розташовані у двох різних хромосомах: ген BLG, що кодує 
β-LG, – на хромосомі 11, і ген BLG, що кодує α-LA, – на хромо-
сомі 5 (Pedrosa et al., 2021).

Нашими дослідженнями показників відтворювальної здат-
ності корів трьох дослідних порід української селекції за локу-
сом BLG (табл. 21.4) було встановлено, що в особин української 
червоної молочної породи, які мають генотип ВВ, показники 
тривалості сервіс-періоду за І лактацію були достовірно кра-
щими порівняно з ровесницями – носіями генотипів АА та АВ 
на 51 день та 73 дні, а отже, показник індексу осіменіння був 
нижчим на 2,55 та 3,67, а різниця між показником міжотельного 
періоду була меншою на 58 та 75 днів відповідно. Результати 
досліджень виявляють вірогідний вплив лише за І  лактацію. 
За ІІ лактацію різниця в тривалості сервіс-періоду зазначених 
вище генотипів становила 108 та 37 днів, проте була невіро-
гідною. У цілому зафіксовано кращий вияв ознак відтворення 
в носіїв алеля В порівняно з гомозиготними організмами АА, 
що може свідчити про певний вплив бета-лактоглобуліна β-LG 
на показники відтворювальної здатності корів.
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Серед корів української червоно-рябої молочної при порів-
нянні ознак відтворення з поліморфізмом гена BLG встановлено 
подібну тенденцію. Так, корови, які є  носіями генотипу алеля 
В  і  особливо гетерозиготні організми – АВ, мали кращі показ-
ники відтворювальної здатності порівняно з  їх гомозиготними 
аналогами АА. Їхні інтервал до плідного осіменіння, сухостій-
ний період та період між отеленням значно скорочувалися за 
І–ІІІ лактації. Крім вищої лактації, де кращу відтворювальну 
здатність мали корови – носії генотипу АА. Відповідно у гетеро-
зиготних самиць був значно вищий індекс осіменіння порівняно 
з іншими дослідними групами.

Однак у корів української чорно-рябої молочної породи, які мають 
гомозиготний генотип АА, показник тривалості сервіс-періоду та 
інтервалу між отеленнями за ІІ  лактацію був нижчим порівняно 
з іншими гомозиготними організмами ВВ – на 89 та 109 днів відпо-
відно, показник індексу осіменіння – на 4,45. Аналогічну тенден-
цію зафіксовано й для першої лактації, хоча з порівняно невеликою 
перевагою. У той час як за ІІІ та вищу лактації кращу відтворю-
вальну здатність мали корови з гетерозиготним генотипом АВ, що 
може свідчити про вплив стану гетерозиготності організму за геном 
BLG на показники відтворювальної здатності корів, що мало місце 
в корів незалежно від їхньої породної належності.

Асоціацію генів молочних білків з плодючістю голштинської 
худоби вивчали й F. Peñagaricano & H. Khatib (2011), які після 
корекції поліморфізмів у LALBA і BLG генів встановили значний 
зв’язок з успішним заплідненням та кількістю бластоцистів, що 
може свідчити про зв’язок між генами сироваткового білка та 
фертильністю корів.

У той самий час R. M. Demeter, K. Markiewicz, J. A. M. van 
Arendonk & H. Bovenhuis (2010) підтверджують, що вибір корів 
на основі поліморфізму варіантів молочного білка з  поліп-
шеними виробничими властивостями не чинить негативного 
впливу на репродуктивні показники корів, а, навпаки, є перспек-
тивним напрямом селекційних програм, оскільки це дозволить 
визначити найбільш оптимальні комбінації генів для покра-
щення репродуктивних ознак.



304
Генетичний аналіз  

господарськи цінних ознак Bos Taurus

Ген Pit-1, або POU1F1, є ключовим фактором транскрипції, 
який знаходиться на першій хромосомі у великої рогатої худоби, 
важить близько 33 кДа, має 5 інтронів та 6 екзонів і складається 
із 291 амінокислоти. Pit-1 відіграє роль у розвитку гіпофіза та 
проліферації соматичних клітин, а  також у  секреції гормонів 
гормону росту (GH) та пролактину (PRL) у ссавців. Оскільки він 
пов’язаний із гормонами гіпофіза, то впливає на швидкість ову-
ляції у великої рогатої худоби (Fındık et al., 2022).

Аналіз функції відтворення корів виявив зв’язок її ознак 
з  поліморфізмом у  гені гіпофізарно-специфічного фактора 
транскрипції PIT-1 (табл. 21.5): мала місце позитивна динаміка 
на користь корів генотипу BB за  індексом осіменіння за І  та 
ІІ  лактацію серед трьох дослідних порід, також за тривалістю 
сервіс- та міжотельного періодів нами була встановлена різниця 
на користь генотипу BB, хоча й статистично недостовірна.

У корів генотипу PIT-1BB трьох порід був коротший 
сервіс-період за І–ІІІ та вищу лактації порівняно з ровесницями 
генотипу AА та  АВ. Відповідно, це вплинуло і  на тривалість 
інтервалу між отеленнями. І, як наслідок, індекс осіменіння 
серед корів української чорно-рябої молочної породи був най-
нижчий, саме серед особин гомозиготного генотипу PIT-1BB.

Подібний вплив алеля В  на показники відтворювальної 
здатності встановлено і  серед корів української червоно-рябої 
молочної породи: носії генотипів алеля В, як і геторозиготи АВ, 
так і  гомозиготи ВВ, відрізнялися кращими відтворювальними 
якостями за І–ІІІ та вищою лактаціями порівняно з гомозигот-
ними аналогами АА.

Серед особин української червоної молочної породи чіткого 
впливу гена PIT-1 на репродуктивні якості не встановлено, хоча 
корови з  генотипом ВВ мали менший показник індексу осіме-
ніння за І–ІІ лактації, ніж тварини з генотипом АА, і, відповідно, 
менший інтервал до плідного осіменіння та міжотельний період.
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Про взаємозв’язок гена PIT-1 з  ознаками відтворення вка-
зують і  результати досліджень J. Pytlewski, I. Antkowiak  
& E. Czerniawska-Piątkowska (2018), які довели існування залеж-
ностей між геном PIT-1 та репродуктивним потенціалом і масою 
тіла корів і  телят. Однак, за даними авторів, більш сприятливі 
результати засвідчувалися в  гомозиготних телят. Проте, за 
даними авторів, більш сприятливі результати мали місце в гомо-
зиготних генотипах АА.

Al-Khuzai H. M. & Al-Anbari N. N. (2018) радять використову-
вати ген PIT-1 як генетичний маркер для покращення репродук-
тивних ознак високоплідних овець, оскільки було встановлено 
поліморфізм між цим геном та плодючістю овець.

Виявлені тенденції міжпородної диференціації поліморфізму 
генів CSN3, ΒLG, TG5, PIT-1 та LEP за показниками відтворю-
вальної здатності корів різних порід голштинського походження 
є дещо різноспрямованими й подекуди статистично недостовір-
ними через невелику чисельність груп досліджених тварин, що 
є носіями певного генотипу, частота якого є низькою в популя-
ціях досліджуваного господарства. Однак при цьому вcтанов-
лено, що одні й ті самі варіанти генного зумовлення відтворю-
вальної функції мають різний ефект у певних порід унаслідок 
специфіки впливу їхнього геномного фону.

Засвідчувався вплив гена лептину на ознаки відтворення корів 
у носіїв алеля С, які здебільшого мали кращу відтворювальну 
функцію порівняно з  носіями іншого алеля  – А. Встановлено 
вплив гомо- чи гетерозиготного стану алеля В за геном CSN3 на 
показники відтворення, оскільки визначено кращу відтворю-
вальну здатність серед корів досліджуваних порід, які є носіями 
алеля В (АВ/ВВ) порівняно із гомозиготним генотипом АА.

Аналіз взаємозв’язку поліморфізму гена TG5 з  показни-
ками відтворювальної здатності корів різної породної належ-
ності показав відсутність серед оцінених представників порід 
особин із гомозиготним генотипом ТТ, що напевно пов’язано 
з індивідуальними особливостями тварин та невеликою часто-
тою зустрічальності цього генотипу. Проте при цьому зафік-
совано чіткий вплив гетерозиготності особин за геном TG5 
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української селекції молочного напрямку продуктивності

на відтворювальні характеристики більшості досліджуваних 
порід молочної худоби.

Дослідження показників відтворювальної здатності корів 
трьох дослідних порід української селекції за локусом BLG вка-
зують на вплив алельної комбінації локусу BLG на показники 
відтворювальної здатності корів, причому незалежно від їхньої 
породної належності.

Аналіз функції відтворення корів виявив зв’язок її ознак із 
поліморфізмом у гені гіпофізарно-специфічного фактора транс-
крипції PIT-1. Виявлено позитивну динаміку в репродуктивній 
діяльності на користь корів генотипу PIT-1BB за індексом осіме-
ніння у І та ІІ лактацію серед трьох дослідних порід. Також за 
тривалістю сервіс- та міжотельного періодів встановлена різ-
ниця була на користь тварин генотипу PIT-1BB, хоча й  статис-
тично недостовірна.

Отже, поліморфізм генів CSN3, ΒLG, TG5, PIT-1 та LEP може 
бути використаний як молекулярний маркер під час селекційної 
роботи для забезпечення очікуваного прогресу в поліпшенні не 
тільки ознак молочної продуктивності великої рогатої худоби, 
а й її відтворювальної функції.
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ГЛАВА 22._ _______________________________________
ГЕНОТИПОВА ТА АЛЕЛЬНА 

ХАРАКТЕРИСТИКА ВЕЛИКОЇ РОГАТОЇ 
ХУДОБИ ПІВДЕННОЇ М’ЯСНОЇ ПОРОДИ 

ЗА ЛОКУСАМИ МІКРОСАТЕЛІТІВ

Південна м’ясна порода була створена за використання 
генетичного матеріалу таких порід, як червона степова, 
шортгорн, санта-гертруда, герефорд, шароле та кубинський зебу 
(Вдовиченко та ін., 2013). На цей час у межах таврійського типу 
цієї породи розрізняють два підтипи – низькокровний (із «част-
кою» спадковості за зебу менше ніж 37,5 %) та висококровний 
(із часткою спадковості за зебу вище ніж 37,5 %). При цьому 
аналіз генетичного різноманіття південної м’ясної породи було 
проведено лише з  використанням імуногенетичних маркерів 
(Вороненко та ін., 2009; Вдовиченко та ін., 2013) та кількох 
структурних генів – гормону росту, κ-казеїну, тиреоглобуліну та 
калпаїну (Копилова та ін., 2009; Добрянська, 2014). Крім того, 
М. Добрянською із співавторами (2014) для аналізу рівня полі-
морфізму за молекулярно-генетичними маркерами тварин цієї 
породи було використано підхід ISSR-PCR, однак визначення 
ступеня генетичної мінливості тварин цієї породи (як у цілому, 
так і за окремими підтипами) з використанням надваріабельних 
ділянок ДНК (мікросателітів) проведено ще не було.

Виділення ДНК здійснювали на колонках Nexttec (Nexttec 
Biotechnologie Gmbh, Germany) згідно з рекомендаціями вироб-
ника та перхлоратним методом за методиками Всеросійського 
науково-дослідного інституту тваринництва імені академіка 
Л. К. Ернста [176].
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Усі лабораторні дослідження було проведено в  умовах 
лабораторії молекулярної генетики тварин Центру біотехно-
логії та молекулярної діагностики тварин Всеросійського нау-
ково-дослідного інституту тваринництва ім. Л. Е. Ернста (РФ).

Аналіз поліморфізму bGH_ex5_C1241G здійснено методом 
ПЛР-ПДРФ аналізу. Для ампліфікації фрагмента гена, що містить 
мутацію bGH_ex5_C1241G, використовували такі праймери:

5'-GCT GCT CCT GAG GGC CCT TCG-3'(forward);
5'-GCG GCG GCA CTT CAT GAC CCT-3' (reverse).
Аналіз ДНК та постановку ПЛР здійснювали відповідно до 

методичних рекомендацій з використання методу полімеразної 
ланцюгової реакції у тваринництві (Зиновьева и др., 2009).

Реакції ампліфікації виконували на термоциклері «Eppendorf» 
у такому режимі: перший цикл – 94 °С 4 хв; наступні 35 циклів – 
94 °С 45 с; 65 °С 45 с; 72 °С 45 с; заключний цикл – 72 °С 7 хв.

Продукти ампліфікації гідролізували рестриктазою AluI про-
тягом 10  год і розділяли методом електрофорезу в 3 % агароз-
ному гелі в буфері ТАЕ за напруги 120 В.

Після рестрикції залежно від генотипу тварини утворювалися 
фрагменти довжиною 240, 173 та 67 п.н. При цьому фрагмент 
довжиною 240 п.н. відповідає алелю V, а фрагменти довжиною 
173 та 67 п.н. – алелю L (рис. 22.1).

Результати електрофоретичного розділення фрагментів амп-
ліфікації і  рестрикції реєстрували в  ультрафіолеті з  викорис-
танням системи документації зображень «UVT-1» (Biometra, 
Німеччина).

Крім тварин південної м’ясної породи, в аналізі також було 
використано матеріали чистокровного зебу (n = 12), а  також 
помісей Зебу × Швіцька порода (n = 29) із банку генетичного 
матеріалу Всеросійського науково-дослідного інституту тварин-
ництва імені академіка Л. К. Ернста. Як референтну групу було 
використано тварин червоної степової породи (n = 40) плем-
заводу ДП «Степове» Миколаївського району Миколаївської 
області України.

Екстракцію ДГЕ проводили за методиками, що описано вище.
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Аналіз ДНК і постановку ПЛР здійснювали згідно з методич-
ними розробками Центру біотехнології і молекулярної діагнос-
тики Всеросійського науково-дослідного інституту тваринни-
цтва імені академіка Л. К. Ернста (Зиновьева и др., 2009).

У дослідженнях використовували 12  мікросателітних локу-
сів, рекомендованих ISAG: TGLA227, BM2113, TGLA53, ETH10, 
SPS115, TGLA122, INRA23, TGLA126, BM1818, ETH3, ETH225 
та BM1824 (табл. 22.1). Для аналізу всіх 12 мікросателітів вико-
нували одну мультиплексну ПЛР, що дозволяла діагностувати 
поліморфізм за всіма локусами одночасно.

Аналіз ампліфікованих фрагментів здійснювали за допомо-
гою приладу для капілярного електрофорезу АВI 3130xl (Аpplied 
Вiosystems, США). Для ідентифікації алелів мікросателітних 
локусів використовували програму GeneMapper ID v. 3.2.

 

 

 

Рисунок 22.1. Схема аналізу поліморфізму bGH_ex5_C1241G
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Обробку даних капілярного електрофорезу проводили шля-
хом переведення довжин фрагментів у числове вираженя шляхом 
порівняння їх рухливості зі стандартом молекулярної маси ДНК.

Аналіз було проведено у два етапи. На першому етапі на основі 
ретроспективних даних племінного обліку ДПДГ «Асканійське» 
було проведено оцінку показників племінної цінності (EBV) 
з  використанням процедури BLUP. За ростовими показниками 
було оцінено більш ніж 245 телиць південної м’ясної породи, що 
належали до дев’яти ліній низько- та висококровного підтипів.

Таблиця 22.1
Загальна характеристика мікросателітних локусів 

експерименту
Локус / 

хромосома
Тандемний  

повтор Праймер

BM1818
(BTA23) (TG)n

F: AGCTGGGAATATAACCAAAGG
R: AGTGCTTTCAAGGTCCATGC

BM1824
(BTA1) (GT)n

F: GAGCAAGGTGTTTTTCCAATC
R: CATTCTCCAACTGCTTCCTTG

BM2113
(BTA2) (CA)n

F: GCTGCCTTCTACCAAATACCC
R: CTTCCTGAGAGAAGCAACACC

ETH3
(BTA19) (GT)nAC(GT)6

F: GAACCTGCCTCTCCTGCATTGG
R: ACTCTGCCTGTGGCCAAGTAGG

ETH10
(BTA5) (AC)n

F: GTTCAGGACTGGCCCTGCTAACA
R: CCTCCAGCCCACTTTCTCTTCTC

ETH225
(BTA9) (TG)4CG(TG)(CA)n

F: GATCACCTTGCCACTATTTCCT
R: ACATGACAGCCAGCTGCTACT

INRA23
(BTA3) (AC)n

F: GAGTAGAGCTACAAGATAAACTTC
R: TAACTACAGGGTGTTAGATGAACTC

SPS115
(BTA15) (CA)nTA(CA)6

F: AAAGTGACACAACAGCTTCACCAG
R: AACCGAGTGTCCTAGTTTGGCTGTG

TGLA53
(BTA16) (TG)6CG(TG)4(TA)n

F: GCTTTCAGAAATAGTTTGCATTCA
R: ATCTTCACATGATATTACAGCAGA

TGLA122
(BTA21) (AC)n(AT)n

F: AATCACATGGCAAATAAGTACATAC
R: CCCTCCTCCAGGTAAATCAGC

TGLA126
(BTA20) (TG)n

F: CTAATTTAGAATGAGAGAGGCTTCT
R: TTGGTCCTCTATTCTCTGAATATTCC

TGLA227
(BTA18) (TG)n

F: GGAATTCCAAATCTGTTAATTTGCT
R: ACAGACAGAAACTCAATGAAAGCA
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Як фіксований фактор у модель був включений рік народження 
тварини, випадкового фактора – підтип, до якого вона належала. 
Оцінку племінної цінності було проведено для таких показників 
росту молодняку: жива маса при народженні (М0), при відлученні 
(М210d), у 8 (М8), 12 (М12), 15 (М15) та 18 (М18) місяців.

Модель (BLUP Sire Model), яка була нами використана для 
розрахунку оцінок племінної цінності, мала такий вигляд:

y X Z� � � � �� � �,                               (22.1)

де	y  – вектор спостережуваних значень залежної змінної;  
β – вектор фіксованих ефектів (рік народження); α – вектор ран-
домізованих ефектів (генотип бугая-плідника); ε – вектор випад-
кових залишкових (неврахованих) ефектів; X і Z – відомі матриці, 
що належать до оцінюваних ефектів.

Модель рівняння змішаної моделі (22.1) має такий вигляд:

X X X Z

Z X Z Z I

X y

Z y

' '

' '

'

'� �
�

�
�

�

�
�
�

�
�
�

�

�
�
�
�
�

�
�

�

�
��

�

�
,                (22.2)

де                                           � � �4 2

2

h

h
,                                    (22.3)

де	h2 – коефіцієнт успадковуваності ознаки.
Рішення рівняння (22.2) було отримано за допомогою функцій 

матричної алгебри, вбудованої до табличного редактора MS Excel.
Отримані дані надалі було оброблено за допомогою аналізу 

головних компонент для визначення груп показників, що мають 
дуже високий рівень кореляції між собою.

На другому етапі було проведено аналіз даних, отриманих 
від тварин із встановленим генотипом. Як показники динаміки 
живої маси молодняку були використані такі: жива маса при 
народженні (М0), у 210 діб (при відлученні; M210d), у віці 8 міс. 
(М8), 12 міс. (М12), 15 міс. (М15) та 18 міс. (М18). Крім того, 
застосовано три показники інтенсивності росту: середньодобо-
вий приріст від народження до віку 18 міс. (ADG), середньодо-
бовий приріст від народження до відлучення (ADG1) та серед-
ньодобовий приріст від відлучення до віку 18 міс. (ADG2).
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Основу експерименту складала перевірка нуль-гіпотези щодо 
відсутності відмінностей за показниками росту живої маси між 
тваринами, що мали різний генотип (за геном гормону росту LL,  
LV або VV), або мали певні алелі за локусами мікросателітів.  
Її перевірку здійснено шляхом проведення однофакторного дис-
персійного аналізу.

Більш докладний аналіз було проведено при поділі тварин на 
дві групи за наявністю/відсутністю в їх генотипі певного алеля. 
У цьому випадку для порівняння таких груп було використано 
критерій Стьюдента.

Усі статистичні розрахунки було проведено з використанням 
пакета статистичних програм STATISTICA (Халафян, 2007).

Для всіх тварин, що було включено до аналізу, розраховано 
частоти генотипів та алелів (як за геном гормону росту, так і за 
кожним локусом мікросателітів). Крім того, для кожного локусу 
було розраховано (Животовский, 1991; Вейр, 1995):

•	 фактичну (Но) та очікувану (Не) гетерозиготність;
•	 кількість алелів на локус (Na);
•	 ефективну кількість алелів (Ае);
•	 індекс фіксації (Fis).
Також було визначено частоту унікальних алелів (private 

alleles), тобто алелів, що були виявлені тільки серед тварин пев-
ного підтипу чи певної породи.

Для оцінки рівня генетичної мінливості тварин різних порід 
у цілому для всіх мікросателітних локусів було застосовано такі 
показники:

•	 середню кількість алелів на локус (Na);
•	 середню кількість алелів із частотою не менше ніж 0,05 на 

локус (Na (95 %));
•	 середню ефективну кількість алелів (Ае) на локус;
•	 середню фактичну (Но) та очікувану (Не) гетерозиготність 

на локус;
•	 середню частоту локусів з унікальними алелями (Рра).
Теоретичну кількість алелів для різних мікросателітних 

локусів було розраховано за моделлю SMM (Kimura, Ohta, 1975)  
та IAM (Ewens, 1972) з  використанням програми MICRO- 
SATELLITE ANALYSER (Dekkers, 2004).
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Оцінку стану генетичної рівноваги за кожним локусом було 
розраховано за методом MCMC (Guo, Thompson, 1992).

Розрахунки було проведено за допомогою комп’ютерних про-
грам GENAIEX (Peakall, Smouse, 2012) та GENEPOP (Raymond, 
Rousset, 1995).

Оскільки як для різних локусів мікросателітів, так і  для 
різних підтипів було проаналізовано різну кількість особин, 
оцінку кількості алелів (та унікальних алелів) було прове-
дено за rarefaction-методом (для вибірки, що складається зі  
100 випадково обраних особин) із застосуванням програми 
HP-Rare (Kalinowski, 2005)

Ступінь відмінностей між тваринами різних підтипів за часто-
тами алелів 12 мікросателітних локусів було розраховано з вико-
ристанням критерію Хі-квадрат К. Пірсона із визначенням рівня 
значущості за методом Монте-Карло. Усі розрахунки було прове-
дено з використанням програми PAST (Hammer et al., 2001).

Індекси фіксації (або F-статистики С.  Райта), що дозволяють 
визначити ступінь генетичної диференціації, було розраховано на 
підставі методу, запропонованого в роботі (Weir, Cockerham, 1984) 
як для кожного локусу мікросателітів окремо, так і для всіх локусів 
у цілому з використанням програми FSTAT (Goudet, 1995).

Аналіз молекулярної мінливості (amova) на основі емпірич-
ного розподілу генотипів 12 локусів мікросателітів із визначен-
ням рівня значущості оцінки фst на підставі permutation-методу 
(використано 999 перестановок) було проведено з використан-
ням програми GenAIEx (Peakall, Smouse, 2012).

Для аналізу «тонкої» генетичної структури тварин низько- та 
висококровного підтипів південної м’ясної породи нами було 
використано метод, реалізований у  програмі STRUCTURE 
(Pritchard et al., 2000).

Цей метод ґрунтується на байєсівському алгоритмі розра-
хунку на основі розподілу частот мультилокусних генотипів за 
мікросателітами для кожної тварини оцінки «пропорції суміші» 
(admixture proportions, Q), що фактично є  вірогідністю відне-
сення її до однієї з К «батьківських» груп. Під час аналізу нами 
було використані значення К, що коливалися в межах від 1 до 7.
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Для аналізу наслідків популяційно-генетичних процесів 
у  популяціях корів південної м’ясної породи різних підтипів 
було використано чотири різних методики.

По-перше, для кожного локусу мікросателітів (як у  межах 
обох підтипів, так і для породи в цілому) нами було розраховано 
M-ratio, тобто відношення загальної кількості зареєстрованих 
алелів до ліміту довжин алелів (Garza, Williamson, 2001).

По-друге, проведено порівняння між оцінками фактичної 
гетерозиготності (Но) та рівноважної (Heq), що мала б  місце, 
якщо популяція знаходиться в стані рівноваги між мутаційним 
процесом та дрейфом генів. Оцінку останньої здійснювали за 
методами SMM, IAM, TPM, що реалізовані в програмі Bottleneck 
(Piry et al., 1999). Гіпотезу відсутності прояву ефекту пляшко-
вого горлечка було перевірено з використанням непараметрич-
ного критерію знаків (Шебаніна та ін., 2008).

По-третє, наявність нерівноваги за зчепленням (LD) між 
усіма парами використаних мікросателітних локусів було про-
аналізовано за допомогою програми PopGene (Yeh et al., 1999).

Нарешті, оцінки ефективної чисельності алелів (Ne) були 
розраховані за мультилокусними генотипами 12  мікросателіт-
них локусів із використанням програми NeEstimator (Peel et al., 
2004). Для оцінки ступеня генетичної подібності було викори-
стано два підходи  – Assignment-тест за результатами аналізу 
мікросателітних мультилокусних генотипів (Pareek, Kaminski, 
1996) з  використанням програми GenAIEx (Peakall, Smouse, 
2012) та розрахована матриця попарних генетичних відстаней 
(Nei, 1972). У подальшому за останнім алгоритмом було побу-
довано дендрограму подібності (метод UPGMA), а  також гра-
фік розподілу центроїдів груп у просторі перших двох головних 
координат.

Локус TGLA227. Серед 146 особин, проаналізованих за цим 
локусом, було виявлено 34 різні генотипові варіанти. Деякі з них 
були широко представлені серед досліджуваних тварин – гено-
типи TGLA27777/77 (було визначено у  29 особин), TGLA27777/83 

(у  16 особин) та TGLA27777/89 ( у  15  особин). Проте частина 
тварин мала рідкісні генотипи – 15 різноманітних генотипових 
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варіантів засвідчувалися в  популяції лише по одному разу, 
а ще п’ять – лише у двох випадках. Серед тварин низькокров-
ного підтипу рідкісні генотипи зафіксовано десять разів (50,0 % 
кількості визначених генотипів), а  серед тварин висококров-
ного – 13 (48,1 %). У цілому засвідчуються вірогідні відмінно-
сті між частотами окремих генотипових варіантів серед тварин 
південної м’ясної породи різних підтипів (критерій Хі-квадрат: 
X 2 = 50,64; df = 33; pMC = 0,002). Тварини проаналізованої попу-
ляції також відрізнялися за кількістю унікальних генотипів: 
серед особин низькокровного підтипу нами було визначено 
тільки сім таких генотипів (20,6 %), тоді як серед особин висо-
кокровного – 14  (41,2 %). Проте ці відмінності були невірогід-
ними (точний тест Фішера: pF = 0,114).

У процесі аналізу алельного різноманіття встановлено, що 
частота окремих варіантів алелів локусу TGLA277 вірогідно 
відрізнялась у  тварин південної м’ясної породи різних підти-
пів (критерій Хі-квадрат: X2 = 40,14; df = 14; pMC < 0,001). При 
цьому має місце істотна нерівномірність розподілу різних алелів 
(рис. 22.2). Так, із 15 визначених алелів порівняно високу час-
тоту (0,10–0,45) мали лише п’ять, а решту зафіксовано з часто-
тою менше ніж 0,05.

Серед тварин висококровного підтипу вірогідно частіше 
визначався алель TGLA27781, у  той час як за  частотою алелів 
TGLA27789 та TGLA27797, навпаки, тварини низькокровного під-
типу переважали особин висококровного (табл. 22.2).

Крім того, частина досліджуваних тварин різних підтипів 
мала низку унікальних алелів, які не були представлені у тварин 
іншого підтипу. Так, лише в особин низькокровного підтипу було 
виявлено алель TGLA277103, а у тварин висококровного підтипу 
зафіксовано чотири унікальні алелі цього локусу – TGLA27779, 
TGLA27785, TGLA27799 та TGLA277101 (табл. 22.2).

Локус BM2113. Серед 191 особини, що було проаналізо-
вано за цим локусом, було виявлено 28 різних генотипових 
варіантів. Із них широко представленими серед досліджуваних 
тварин були генотипи BM2123125/135 (визначений у  27 особин), 
BM2123125/125 (24 особини) та BM2123125/137 (16 особин).
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Таблиця 22.2
Частоти алелів мікросателітних локусів ДНК  

у тварин низько- та висококровного підтипів корів 
південної м’ясної породи

Локус Алель 
(п.н.)

Підтип
Локус Алель 

(п.н.)

Підтип
низько-  
кровний

високо-  
кровний

низько-  
кровний

високо-  
кровний

1 2 3 4 5 6 7 8

TGLA227

75 0,006 0,014

ETH10

209 0,195 0,304
77 0,351 0,428 211 0,205 0,266
79 0,000 0,007 213 0,015 0,065
81 0,026 0,130 215 0,040 0,016
83 0,130 0,065 217 0,300 0,130
85 0,000 0,022 219 0,145 0,179
87 0,019 0,036 221 0,095 0,033
89 0,247 0,109 223 0,000 0,005
91 0,006 0,007 225 0,005 0,000
93 0,013 0,036

SPS115

244 0,010 0,000
95 0,013 0,014 248 0,365 0,435
97 0,182 0,094 250 0,245 0,245
99 0,000 0,007 252 0,095 0,174
101 0,000 0,029 254 0,025 0,016
103 0,006 0,000 256 0,175 0,098

BM2113

125 0,515 0,158 SPS115 258 0,080 0,027
127 0,000 0,011 260 0,005 0,005
129 0,086 0,147

TGLA122

135 0,095 0,103
131 0,030 0,000 141 0,000 0,005
133 0,005 0,011 143 0,450 0,179
135 0,141 0,337 145 0,025 0,125
137 0,111 0,103 149 0,040 0,288
139 0,101 0,114 151 0,235 0,152
141 0,005 0,043 153 0,045 0,049
143 0,005 0,076 161 0,025 0,054

TGLA53

154 0,000 0,038 169 0,085 0,043
156 0,491 0,212

INRA23

194 0,030 0,114
158 0,035 0,077 196 0,000 0,092
160 0,105 0,106 198 0,020 0,076
162 0,018 0,221 202 0,360 0,103
164 0,237 0,183 206 0,050 0,060
166 0,018 0,087 208 0,130 0,065
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1 2 3 4 5 6 7 8

TGLA53

168 0,018 0,000

INRA23

210 0,040 0,016
170 0,026 0,029 212 0,010 0,033
172 0,018 0,019 214 0,350 0,402
174 0,018 0,010

216 0,010 0,038178 0,009 0,019
184 0,009 0,000

TGLA126

109 0,091 0,000

ETH225

136 0,042 0,000
115 0,273 0,333 138 0,125 0,000
119 0,000 0,083 140 0,000 0,125
121 0,091 0,000 142 0,104 0,167
123 0,500 0,417 144 0,000 0,083
125 0,000 0,167 146 0,021 0,021
127 0,045 0,000 148 0,188 0,271

BM1818

258 0,177 0,022 150 0,125 0,042
260 0,035 0,142 152 0,042 0,042
262 0,116 0,355 154 0,000 0,104
264 0,268 0,082 156 0,167 0,021
266 0,086 0,219 158 0,104 0,104
268 0,227 0,158 160 0,083 0,021
270 0,076 0,016

BM1824

178 0,170 0,038
272 0,015 0,000 180 0,530 0,293
274 0,000 0,005 182 0,160 0,522

ETH3 101 0,006 0,000 184 0,010 0,000
103 0,006 0,006 186 0,010 0,005

ETH3

109 0,000 0,006

BM1824

188 0,040 0,120
113 0,000 0,006 190 0,000 0,005
115 0,065 0,289

192 0,080 0,016

117 0,441 0,313
119 0,118 0,066
121 0,224 0,187
123 0,006 0,012
125 0,082 0,084
127 0,012 0,018
129 0,018 0,012
131 0,024 0,000

Закінчення таблиці 22.2
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Рідкісні генотипи (які засвідчуються тільки по одному разу) 
представлені п’ятьма варіантами. Ще шість генотипів зафіксо-
вано двічі. Серед тварин низькокровного підтипу рідкісні гено-
типи було визначено у  семи випадках (38,9 % кількості зареє-
строваних генотипів), а серед тварин висококровного – у дев’яти 
(37,5 %). У цілому засвідчуються вірогідні відмінності за часто-
тою окремих генотипових варіантів у тварин південної м’ясної 
породи різних підтипів (критерій Хі-квадрат: X2 = 86,65; df = 27; 
pMC < 0,001). За частотою унікальних генотипів тварини проа-
налізованої популяції також відрізнялися: серед особин низь-
кокровного підтипу було визначено лише чотири такі генотипи 
(14,3 %), тоді як серед особин висококровного  – 10  (35,7 %). 
Проте ці відмінності були невірогідними (точний критерій 
Фішера: pF = 0,129).

Встановлено, що частота окремих алельних варіантів віро-
гідно відрізнялась у  тварин південної м’ясної породи різних 
підтипів (критерій Хі-квадрат: X2 = 80,68; df = 9; pMC < 0,001). 

 
Рисунок 22.2. Розподіл за частотою алелів локусу TGLA227 

у тварин південної м’ясної породи низько- (1)  
та висококровного (2) підтипів (позначено алелі, частота 

яких вірогідно відрізнялась)
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При цьому засвідчується суттєва нерівномірність за частотою 
розподілу окремих алелів (рис. 22.3). Так, з 10 визначених але-
лів значну частоту (вище 0,10) мали лише п’ять. Мінорними 
були алелі BM2123127 та BM2123133 (з частотами 0,005 та 0,008 
відповідно).

Серед тварин низькокровного підтипу вірогідно частіше мали 
місце алелі BM2123125 та BM2123131, у той час як за частотою але-
лів BM2123135, BM2123141 та BM2123143, навпаки, тварини висо-
кокровного підтипу переважали особин низькокровного (див. 
табл. 22.2).

Частина досліджуваних тварин різних підтипів мала низку 
унікальних алелів, що не були представлені у тварин іншого під-
типу. Так, лише серед особин низькокровного підтипу зафіксо-
вано алель BM2123131, а  серед тварин висококровного  – алель 
BM2123127 (див. табл. 22.2).

 
Рисунок 22.3. Розподіл за частотою алелів локусу BM2113 

у тварин південної м’ясної породи низько- (1)  
та висококровного (2) підтипів (позначено алелі, частота 

яких вірогідно відрізнялась)
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Локус TGLA53. Усього було виявлено 25 генотипових варі-
антів цього локусу у  107 досліджених особин. Із них широко 
представленими були генотипи TGLA53156/156 (визначений  
у 26 особин), TGLA53156/164 та TGLA53164/164 (по 13 разів). Натомість 
деякі генотипи зафіксовано дуже рідко: дев’ять генотипів лише 
один раз та ще сім – по два рази. Отже, майже 2/3 усіх виявлених 
генотипів можна віднести до рідкісних. Серед тварин низько- 
та висококровного підтипів рідкісні генотипи засвідчувалися по 
дев’ять разів (60,0 та 45,0 % загальної кількості виявлених гено-
типів відповідно). У цілому мають місце вірогідні відмінності за 
частотою окремих генотипових варіантів серед тварин південної 
м’ясної породи різних підтипів (критерій Хі-квадрат: X 2 = 46,99; 
df = 12; pMC < 0,001).

За частотою унікальних генотипів тварини висококровного 
підтипу удвічі переважали тварин низькокровного (10 та 5 від-
повідно), проте ці відмінності були невірогідними (точний кри-
терій Фішера: pF = 0,216).

Загалом для цього локусу було зареєстровано 13 алелів, з яких 
найбільш поширеними були TGLA53156 та TGLA53164. Характер 
розподілу за частотою алелів свідчить про суттєві відмінності 
між тваринами різних підтипів (критерій Хі-квадрат: X2 = 46,99; 
df = 12; pMC < 0,001). Тварини низькокровного підтипу характе-
ризувалися підвищеною частотою алеля TGLA53156 (0,358), у той 
час як тварини висококровного вірогідно переважали їх за час-
тотою алелів TGLA53162 та TGLA53166 (рис. 22.4).

Частина досліджуваних тварин різних підтипів мала низку 
унікальних алелів, що не були представлені серед тварин іншого 
підтипу. Так, лише в  особин низькокровного підтипу зафіксо-
вано алелі TGLA53168 та TGLA53184 (із частотою 0,018 та 0,009 від-
повідно), а у тварин висококровного – алель TGLA53154 (частота 
якого становила 0,038).

Локус ETH10. У 192 особин, проаналізованих за цим локу-
сом, було виявлено 25 різних генотипових варіантів. Із них 
широко представленими в досліджуваних тварин були генотипи 
ETH10209/211 (у 31 особини), ETH10217/219 (у 19 особин), ETH10209/219 
та ETH10211/217 (у 17 особин).
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Крім того, визначено лише шість рідкісних генотипів (чотири 
генотипи зареєстровано по одному разу та два генотипи – двічі). 
Проте за окремими підтипами кількість унікальних генотипів 
була суттєво більшою (вісім та дев’ять відповідно).

У цілому зафіксовано вірогідні відмінності за частотою окре-
мих генотипових варіантів у  тварин південної м’ясної породи 
різних підтипів (критерій Хі-квадрат: X2 = 47,83; df = 24; 
pMC < 0,001).

Тварини проаналізованої популяції майже не відрізнялися за 
частотою унікальних генотипів: серед особин низькокровного 
підтипу було визначено лише два такі варіанти (8,0 %), тоді як 
серед особин висококровного – три (12,0 %).

Низьким було й алельне різноманіття: у досліджених тварин 
виявлено загалом лише дев’ять алелів. При цьому частота окре-
мих із них вірогідно відрізнялась у  тварин південної м’ясної 
породи різних підтипів (критерій Хі-квадрат: X2 = 35,27; df = 8; 

 

Рисунок 22.4. Розподіл за частотою алелів локусу TGLA53 
у тварин південної м’ясної породи низько- (1)  

та висококровного (2) підтипів (позначено алелі,  
частота яких вірогідно відрізнялася)
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pMC < 0,001). Так, тварини низькокровного підтипу переважали 
за частотою алелів ETH10217 та ETH10221, а тварини висококров-
ного – за частотою алелів ETH10209 та ETH10213 (рис. 22.5).

Два алелі були унікальними  – ETH10225 (визначений лише 
серед тварин низькокровного підтипу) та ETH10223 (визначений 
лише серед тварин висококровного підтипу) (див. табл. 22.2).

Локус SPS115. Серед тварин, тестованих за цим локусом  
(192 особини), було виявлено 19 різних генотипових варіантів.  
Із них широко представленими в досліджуваних тварин були гено-
типи SPS115248/250 (визначений у  36 особин), SPS115248/248 (у 31 осо-
бини), SPS115248/252 (у 25 особин) та SPS115248/256 (у 23 особин). При 
цьому рідкісні генотипи (що визначалися тільки один раз) представ-
лені лише трьома варіантами. Ще один генотип зафіксовано двічі.

Серед тварин низькокровного підтипу рідкісні генотипи 
засвідчувалися чотири рази (23,5 %), а серед тварин висококров-
ного – три (20,0 %).

 

Рисунок 22.5. Розподіл за частотою алелів локусу ETH10 
у тварин південної м’ясної породи низько- (1)  

та висококровного (2) підтипів (позначено алелі,  
частота яких вірогідно відрізнялася)
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У цілому, зафіксовано вірогідні відмінності за частотою 
окремих генотипових варіантів серед тварин південної м’ясної 
породи різних підтипів (критерій Хі-квадрат: X 2 = 28,89; df = 18; 
pMC <0,05).

Щодо унікальних генотипів тварини проаналізованої популя-
ції також мали певні відмінності: серед особин низькокровного 
підтипу було визначено тільки чотири такі варіанти (21,1 %), тоді 
як серед особин висококровного підтипу  – лише два (10,5 %). 
Проте ці відмінності були невірогідними (точний тест Фішера: 
pF = 0,660).

Усього було зареєстровано вісім алельних варіантів, при 
цьому алель SPS115244 було зафіксовано лише серед тварин низь-
кокровного підтипу (рис. 22.6).

Стосовно алельного різноманіття, то й тут частота окремих 
варіантів алелів вірогідно відрізнялась у тварин південної м’яс-
ної породи різних підтипів (критерій Хі-квадрат: X 2 = 16,88; 
df = 7; pMC < 0,05).

 
Рисунок 22.6. Розподіл за частотою алелів локусу SPS115 

у тварин південної м’ясної породи низько- (1)  
та висококровного (2) підтипів (позначено алелі,  

частота яких вірогідно відрізнялася)
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При цьому серед тварин низькокровного підтипу вірогідно 
вищою була частота алелів SPS115256 та SPS115258 (див рис. 22.6). 
З іншого боку, тварини висококровного підтипу вірогідно пере-
важали за частотою алеля SPS115252 (див. табл. 22.2).

Локус TGLA122. За цим локусом було зареєстровано один 
із найвищих рівнів генетичного різноманіття: серед 192 осо-
бин, прогенотипованих за локусом TGLA122, було виявлено 
31  генотиповий варіант. Найбільш поширеними з  них було 
два – TGLA122143/151 (зафіксовано у 28 особин) та TGLA122143/143 

(22 особини). З  іншого боку, сім генотипових варіантів засвід-
чувалися в досліджуваних тварин рідко (три – лише один раз та 
чотири – двічі).

Однак якщо розглядати рідкісні варіанти за окремими підти-
пами, їх кількість буде значною – 11 серед тварин низькокровного 
підтипу (45,8 %) та сім серед тварин висококровного (25,9 %).

Нами було визначено вірогідні відмінності за частотою 
окремих генотипових варіантів серед тварин південної м’ясної 
породи різних підтипів (критерій Хі-квадрат: X2 = 91,42; df = 30; 
pMC < 0,001).

Щодо унікальних генотипів, то тварини проаналізованої 
популяції також відрізнялися: серед особин низькокровного під-
типу було відмічено лише чотири такі варіанти (12,9 %), у той 
час як серед особин висококровного підтипу  – сім (22,5 %). 
Проте ці відмінності були невірогідними (точний тест Фішера: 
pF = 0,508).

Для цього локусу було зареєстровано лише дев’ять варіантів 
(рис. 22.7).

Характерною особливістю локусу TGLA122 є  те, що мають 
місце значні «провали» у  розподілі алелів за їх  довжиною. 
Так, наприклад, на інтервалі між алелем TGLA122153 та алелем 
TGLA122169 можна було очікувати наявність дев’яти алелів, тоді 
як фактично серед тварин південної м’ясної породи визначено 
лише три з них (див. рис. 22.7).

У цілому, за частотою окремих варіантів алелів встановлено 
вірогідні відмінності у тварин південної м’ясної породи різних 
підтипів (критерій Хі-квадрат: X 2 = 81,38; df = 8; pMC < 0,001). 
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Серед тварин низькокровного підтипу вірогідно частіше засвід-
чувався алель TGLA122143, проте як частота алелів TGLA122145 

та TGLA122149, навпаки, була вищою у  тварин висококровного 
підтипу (див. табл. 22.2).

Алель TGLA122141 було визначено лише один раз і лише серед 
тварин висококровного підтипу (див. табл. 22.2).

Локус INRA23. Серед 192 особин, досліджених за цим локу-
сом, було виявлено 37 різних генотипових варіантів. Із них 
широко представленими у піддослідних тварин були генотипи 
INRA23202/214 (визначений у  32 особин) та INRA23214/214 (25 осо-
бин). При цьому загальна кількість генотипів, що було зафік-
совано у тварин висококровного підтипу майже у півтора рази 
перевищувало аналогічний показник у  тварин низькокровного 
підтипу (32 та 20 відповідно).

З іншого боку, кількість рідкісних генотипів, що визначалися 
тільки по одному разу (10 генотипів) чи двічі (11 генотипів), 

 

Рисунок 22.7. Розподіл за частотою алелів локусу TGLA122 
у тварин південної м’ясної породи низько- (1)  

та висококровного (2) підтипів (позначено алелі,  
частота яких вірогідно відрізнялася)
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є значною і для породи в цілому становить близько 57 % загаль-
ної кількості зареєстрованих генотипів за цим локусом.

Серед тварин низькокровного підтипу унікальні генотипи 
засвідчувалися сім разів (35,0 % кількості зареєстрованих гено-
типів), у той час як серед тварин висококровного – 16 (50,0 %).

Мають місце високо вірогідні відмінності за частотою окре-
мих генотипових варіантів серед тварин південної м’ясної 
породи різних підтипів (критерій Хі-квадрат: X 2 = 88,83; df = 36; 
pMC < 0,001).

Крім того, тварини південної м’ясної породи різних підти-
пів вірогідно відрізнялися й за кількістю унікальних генотипів: 
серед тварин низькокровного підтипу їх було визначено лише 
п’ять, а серед тварин висококровного – 16 (точний тест Фішера: 
pF = 0,009).

Загальна кількість алелів, що було визначено за цим локусом 
серед тварин південної м’ясної породи, становить 10 (рис. 22.8).

 
Рисунок 22.8. Розподіл за частотою алелів локусу INRA23 

у тварин південної м’ясної породи низько- (1)  
та висококровного (2) підтипів (позначено алелі,  

частота яких вірогідно відрізнялася)



328
Генетичний аналіз  

господарськи цінних ознак Bos Taurus

Щодо алельного різноманіття за окремими підтипами, то й тут 
частота окремих варіантів алелів вірогідно відрізнялася (крите-
рій Хі-квадрат: X 2 = 73,59; df = 9; pMC < 0,001). Серед тварин низь-
кокровного підтипу вірогідно вищою була частота алелів INRA23202 

та INRA23208 (див. табл. 22.2), у той час як серед тварин висококров-
ного вірогідно вищою була частота алелів INRA23194, INRA23196 та 

INRA23198. При цьому алель INRA23196 був визначений лише серед 
тварин висококровного підтипу (див. табл. 22.2).

Локус TGLA126. На жаль, для цього локусу було отримано 
генотипові дані лише для 19 особин, у яких було виявлено 9 різ-
них генотипових варіантів. Найчастіше мали місце генотипи 
TGLA126115/123 (у п’ятьох тварин) та TGLA126123/123 (у чотирьох).

Частота окремих алелів (із сімох зареєстрованих для породи 
в цілому) вірогідно не відрізнялася серед тварин різних підтипів 
(критерій Хі-квадрат: X 2 = 8,44; df = 6; pMC = 0,155). Більш того, 
за частотою жодного з алелів тварини різних підтипів вірогідно 
не відрізнялися між собою (рис. 22.9).

При цьому найбільш поширеними у тварин південної м’ясної 
породи були алелі TGLA126115 та TGLA126123.

Локус BM1818. Усього за цим локусом було досліджено 
189 особин, у яких було виявлено 32 різні генотипові варіанти. Із 
них широко представленими були генотипи BM1818264/268 (визна-
чений у  24 особин), BM1818262/268 (у 20 особин) та BM1818262/266 
(у 17 особин). Рідкісні генотипи (що зафіксовано лише по одному 
разу) представлені шістьма варіантами. Ще п’ять генотипів визна-
чалися двічі. Серед тварин низькокровного підтипу унікальні 
генотипи мали місце сім разів (26,9 % кількості зареєстрованих 
генотипів), а серед тварин висококровного – чотири (20,0 %).

Нами було зафіксовано вірогідні відмінності за частотою окре- 
мих генотипових варіантів серед тварин південної м’ясної породи різ-
них підтипів (критерій Хі-квадрат: X 2 = 94,12; df = 31; pMC < 0,001).

Стосовно унікальних генотипів, то тварини проаналізованої 
популяції також відрізнялися: серед особин низькокровного 
підтипу було визначено удвічі більше таких варіантів (37,5 %), 
ніж серед особин висококровного (18,8 %). Проте ці відмінності 
були невірогідними (точний тест Фішера: pF = 0,164).
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Усього у  тварин південної м’ясної породи було визначено 
дев’ять алелів за локусом BM1818 (рис.  22.10). Частота окре-
мих алелів вірогідно відрізнялась у  тварин південної м’ясної 
породи різних підтипів (критерій Хі-квадрат: X 2 = 101,17; df = 8; 
pMC < 0,001).

У тварин низькокровного підтипу вірогідно вищою була 
частота алелів BM1818258, BM1818264 та BM1818270, у той час як 
за частотою алелів BM1818260, BM1818262 та BM1818266, навпаки, 
тварини висококровного підтипу вірогідно переважали особин 
низькокровного.

Крім того, частина досліджуваних тварин різних підтипів 
мала низку унікальних алелів, які не були представлені серед 
тварин іншого підтипу. Так, лише в  особин низькокровного 
підтипу засвідчувався алель BM1818272, а лише у тварин висо-
кокровного – алель BM1818274 (див. табл. 22.2).

Локус ETH3. Серед 168 особин, проаналізованих за цим 
локусом, було виявлено 30 різних генотипових варіантів. Із них 

 
Рисунок 22.9. Розподіл за частотою алелів локусу TGLA126 

у тварин південної м’ясної породи низько- (1)  
та висококровного (2) підтипів
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широко представленими у  тварин південної м’ясної породи 
були генотипи ETH3117/117 (визначений у  39 особин), ETH3115/115 

(у 19 особин) та ETH3117/121 (у 18 особин).
З іншого боку, майже 2/3 всіх виявлених генотипів були рід-

кісними, тобто зафіксовані лише один раз (15 генотипів) або двічі 
(п’ять генотипів). У  тварин низькокровного підтипу рідкісні 
генотипи засвідчувались 13 разів (59,1 % кількості зареєстрова-
них генотипів), а серед тварин висококровного – 10 (50,0 %).

Мають місце вірогідні відмінності за частотою окремих гено-
типових варіантів серед тварин південної м’ясної породи різних 
підтипів (критерій Хі-квадрат: X 2 = 55,39; df = 29; pMC < 0,001).

Щодо унікальних генотипів, то тварини проаналізованої 
популяції відрізнялися незначною мірою: в особин низькокров-
ного підтипу було визначено 10 таких варіантів (33,3 %), тоді як 
в особин висококровного – вісім (26,7 %). Природно, ці відмін-
ності були невірогідними (точний тест Фішера: pF = 0,779).

 

Рисунок 22.10. Розподіл за частотою алелів локусу BM1818 
у тварин південної м’ясної породи низько- (1)  

та висококровного (2) підтипів (позначено алелі,  
частота яких вірогідно відрізнялася)
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Стосовно алельного різноманіття, то частота окремих варіан-
тів із 13 визначених за цим локусом алелів вірогідно відрізня-
лась у тварин південної м’ясної породи різних підтипів (крите-
рій Хі-квадрат: X 2 = 38,38; df = 12; pMC < 0,001). Характерно, що 
алелі з  дуже низькою масою (101–113  п.н.) мали дуже низьку 
частоту (рис. 22.11).

Серед тварин низькокровного підтипу вірогідно вищою була 
частота алеля ETH3117, у  той час як серед тварин висококров-
ного – алеля ETH3117/115 (див. табл. 22.2).

З іншого боку, частина досліджуваних тварин різних підтипів 
мала кілька унікальних алелів, які не були представлені у тва-
рин іншого підтипу. Так, лише в особин низькокровного підтипу 
зафіксовано алелі ETH3101 та ETH3131, а серед тварин висококров-
ного – алелі ETH3109 та ETH3113 (див. табл. 22.2).

Локус ETH225. Усього за цим локусом було генотипо-
вано 48  особин, у  яких було виявлено 19 різних генотипових 

 

Рисунок 22.11. Розподіл за частотою алелів локусу ETH3 
у тварин південної м’ясної породи низько- (1)  

та висококровного (2) підтипів (позначено алелі,  
частота яких вірогідно відрізнялася)
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варіантів. Із них широко представленими в досліджуваних тва-
рин були генотипи ETH225148/148 (визначений у  восьми особин) 
та ETH225142/142 (п’ять особин). При цьому близько 2/3 геноти-
пів були рідкісними: сім із них мали місце лише по одному разу 
й ще п’ять – двічі.

У тварин низькокровного підтипу унікальні генотипи зафік-
совано п’ять разів (41,7 % кількості зареєстрованих), а у тварин 
висококровного – сім (53,8 %).

У цілому, за тваринами південної м’ясної породи різних під-
типів не визначено вірогідних відмінностей щодо характеру 
розподілу окремих генотипових варіантів (критерій Хі-квадрат: 
X 2 = 24,7; df = 18; pMC = 0,065).

Також не було зафіксовано вірогідних відмінностей за кіль-
кістю унікальних генотипів у тварин різних підтипів: серед тва-
рин низькокровного підтипу було зареєстровано шість таких 
варіантів (31,6 %), а серед тварин висококровного – сім (36,8 %).

 

Рисунок 22.12. Розподіл за частотою алелів локусу ETH225 
у тварин південної м’ясної породи низько- (1)  

та висококровного (2) підтипів (позначено алелі,  
частота яких вірогідно відрізнялася)
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Розподіл за частотою 13 виявлених за цим локусом алелів 
у тварин різних підтипів наведено на рис. 22.12.

Характерно, що частина цих алелів представлена лише у тва-
рин одного з  підтипів. Так, алелі ETH225136 та ETH225138 було 
визначено лише у тварин низькокровного підтипу, тоді як алелі 
ETH225140, ETH225144 та ETH225154  – лише серед тварин висо-
кокровного підтипу.

У цілому, тварини різних підтипів вірогідно відрізняються за 
частотою окремих алелів (критерій Хі-квадрат: X 2 = 33,66; df = 12; 
pMC < 0,001) (див. рис. 22.12). Це зумовлено тим, що за частотою 
алелів ETH225138 та ETH225156 тварини низькокровного підтипу 
вірогідно переважали тварин висококровного, а за частотою алеля 
ETH225140, навпаки, тварини висококровного підтипу вірогідно 
переважали тварин низькокровного (див. табл. 22.2).

Локус BM1824. Серед 192 особин, генотипованих за цим 
локусом, було виявлено 18 різних генотипових варіантів. Із них 
широко представленими в досліджуваних тварин були генотипи 
BM1824180/180 (визначений у 41 особини), BM1824180/182 (у 38 осо-
бин) та BM1824182/182 (у 32 особин).

Рідкісні генотипи (що зафіксовано тільки по одному разу) 
представлені лише п’ятьма варіантами. І ще один генотиповий 
варіант засвідчувався двічі.

Серед тварин низькокровного підтипу унікальні генотипи 
мали місце чотири рази (26,7 % кількості зареєстрованих гено-
типів), а серед тварин висококровного – три (25,0 %).

У цілому, засвідчуються вірогідні відмінності за частотою 
окремих генотипових варіантів у  тварин південної м’ясної 
породи різних підтипів (критерій Хі-квадрат: X 2 = 72,33; df = 17; 
pMC < 0,001).

Щодо унікальних генотипів, то тварини проаналізованої 
популяції також відрізнялися: в особин низькокровного підтипу 
було визначено тільки шість таких варіантів (33,3 %), проте 
в особин висококровного – лише три (16,7 %), хоча ці відмінно-
сті були невірогідними (точний тест Фішера: pF = 0,443).

Стосовно алельного різноманіття встановлено, що час-
тота окремих алелів вірогідно відрізнялась у  тварин південної 
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м’ясної породи різних підтипів (критерій Хі-квадрат: X 2 = 86,65; 
df = 27; pMC < 0,001) (рис. 22.13). При цьому частина алелів була 
мінорною, тобто мала місце з частотою менше ніж 0,05. Це алелі 
BM1824184, BM1824186 та BM1824190 (див. табл. 22.2). Для решти 
алелів засвідчується суттєве переважання їх у тварин одного під-
типу над тваринами іншого. Так, за частотою алелів BM1824178, 
BM1824180 та BM1824192 вірогідно переважали тварини низь-
кокровного підтипу, а за частотою алелів BM1824182 та BM1824188, 
навпаки, – тварини висококровного підтипу (рис. 22.13).

Наведені вище оцінки, на жаль, ґрунтуються на різній кіль-
кості проаналізованих тварин, що унеможливлює їх корек-
тне порівняння (як між підтипами, так і  між окремими вико-
ристаними локусами). Тому нами було використано спеціальні 
методи, що дозволяють оцінити потенційне різноманіття (за 
умови, що обсяг вибірки, яка аналізується, прагне до нескін-
ченності), насамперед використавши непараметричний метод 

 

Рисунок 22.13. Розподіл за частотою алелів локусу BM1824 
у тварин південної м’ясної породи низько- (1)  

та висококровного (2) підтипів (позначено алелі,  
частота яких вірогідно відрізнялася)
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А.  Чао (Chao, 2005). На рисунку 22.14  наведено отримані за 
цим методом оцінки кількості генотипів для використаних нами 
локусів мікросателітної ДНК за двома підтипами.

Найвищим рівнем генотипового різноманіття характеризу-
ються локуси ETH3 (у тварин обох підтипів) та INRA23 (у тва-
рин висококровного підтипу): для них кількість зареєстрованих 
генотипів може сягати 60 та навіть більше. Одночасно найниж-
чим рівнем генотипової мінливості характеризувалися локуси 
BM1824, ETH225 та SPS115.

У цілому, вірогідні відмінності за кількістю генотипових 
варіантів серед тварин різних підтипів південної м’ясної породи 
нами не встановлені. Виняток становить лише локус INRA23, за 
яким цей показник був вірогідно вищим у тварин висококровного 
підтипу порівняно з низькокровним (57,6 та 26,1 відповідно).

Як відомо, процес, що забезпечує появу та існування 
таких гіперваріабельних молекулярно-генетичних маркерів, 

 

Рисунок 22.14. Оцінки потенційної кількості генотипів  
( ± 1 SD), отримані за непараметричним методом А. Чао  

на основі мікросателітних локусів корів низько- (1)  
та висококровного (2) підтипів південної м’ясної породи



336
Генетичний аналіз  

господарськи цінних ознак Bos Taurus

як мікросателіти ДНК, дотепер остаточно не визначений. 
Натомість існують дві основні моделі, що пояснюють як алельну 
різноманітність, так і характер розподілу алелів мікросателіт-
ної ДНК за певним локусом. Це  – модель нескінченної кіль-
кості алелів (IAM – Infinite Alleles Model; Kimura, Crow, 1964; 
Ewens, 1972) та покрокова мутаційна модель (SMM – Stepwise 
Mutation Model; Kimura, Ohta, 1975; Ohta, Kimura, 1973).

На рисунку 22.15  наведено отримані в  ході аналізу оцінки 
алельного різноманіття для кожного з  використаних в  аналізі 
локусів (за окремими підтипами), а також аналогічні оцінки, за 
припущення, що справедливою є модель IAM або модель SMM. 
У цілому, модельні оцінки кількості алелів або занижують (для 
моделі SMM), або завищують (для моделі IAМ) фактичні вели-
чини. Виняток становлять лише локуси TGLA227 (у тварин висо-
кокровного підтипу) та TGLA53 (у тварин низькокровного під-
типу), для яких кількість зареєстрованих алелів навіть більше, 
ніж очікувалось при моделі IAМ (рис. 22.15).

Для тварин низькокровного підтипу модель SMM була більш 
адекватною для апроксимації рівня алельного різноманіття за 
локусами мікросателітів, ніж модель IAМ (критерій Хі-квадрат: 
13,5 та 34,9 відповідно; за �11

2 0 05( , ) �19,68). При цьому для 
моделі SMM вірогідна різниця була отримана лише для локусу 
TGLA53, у  той час як для моделі IAМ  – для локусів ETH10, 
SPS115, BM1818 та ETH225. Для тварин висококровного під-
типу також модель SMM була більш адекватною для апрокси-
мації рівня алельного різноманіття за локусами мікросателітів, 
ніж модель IAN (критерій Хі-квадрат: 10,0 та 40,5 відповідно;  
за �11

2 0 05( , ) �19,68).
Вірогідні відхилення для цих тварин було зареєстровано: при 

моделі SMM – для локусу TGLA227; при моделі IAМ – для локу-
сів BM2113, TGLA53, ETH10, TGLA122 та BM1818. При цьому 
для більшості локусів характер розподілу за частотою окремих 
алелів наближений до одномодального із перевагою алеля най-
частіше середньої довжини та з поступовим зниженням частот 
алелів, що мають або більшу, або меншу довжину (наприклад, 
для локусів SPS115, TGLA122, BM1818, ETH3, ETH225, BM1824). 
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Для решти локусів такий тип розподілу може порушуватися за 
рахунок «викидів» для найменших/найбільших за довжиною 
алелів, частота яких може бути дуже високою (наприклад, для 
локусів TGLA227, BM2113, TGLA53, ETH10, INRA23, TGLA126). 
Проте і в цих випадках характер розподілу за частотою алелів 
наближається до типового для моделі SMM.

Отже, для тварин південної м’ясної породи вперше проаналі-
зовано рівень генетичного поліморфізму з використанням гіпер-
варіабельних ділянок ДНК – локусів мікросателітів.

У цілому для породи для різних локусів мікросателітів кіль-
кість визначених генотипових варіантів варіювала від 18 (для 
локусу BM1824) до 37 (для локусу INRA23). При цьому для всіх 
досліджених локусів розподіл частот окремих генотипів віро-
гідно відрізнявся у тварин низько- та висококровного підтипів 
(крім локусу TGLA126, кількість проаналізованих тварин за 
яким була дуже низькою). Оцінки потенційного генотипового 
різноманіття за локусами мікросателітів ДНК (отримані на під-
ставі методу А. Чао) не відрізнялися для тварин обох підтипів, 
крім локусу INRA23.

Частина генотипів були рідкісними, тобто засвідчувалися 
лише в окремих тварин: їх частка варіювала від 8,8 % (для локусу 
TGLA122) до 50,0 % (для локусу ETH3). Серед тварин окремих 
підтипів частка рідкісних генотипів могла сягати й  більших 
величин. Наприклад, дев’ять із 15 генотипів (60,0 %), визначе-
них у тварин низькокровного підтипу за локусом TGLA53, зафік-
совано лише по одному разу у вибірці.

Аналогічно частка унікальних генотипів, тобто характер-
них лише для тварин певного підтипу, варіювала від 8,0 % (для 
локусу ETH10 у тварин низькокровного підтипу) до 43,2 % (для 
локусу INRA23 у тварин висококровного підтипу).

Встановлено, що характер мінливості стосовно досліджених 
локусів мікросателітів ДНК у тварин південної м’ясної породи 
(як щодо кількості зареєстрованих алелів, так і щодо характеру 
їх розподілу) більш адекватно можна описати покроковою мута-
ційною моделлю (SMM – stepwise mutation model).
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Рисунок 22.15. Фактична кількість алелів  
за локусами мікросателітної ДНК корів низько- (А)  

та висококровного (В) підтипів південної м’ясної породи  
та оцінки кількості алелів, розрахованих  
за різними моделями (пояснення в тексті)
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ГЛАВА 23._ _______________________________________
ВНУТРІШНЬОПОРОДНА  

ПОПУЛЯЦІЙНО-ГЕНЕТИЧНА СТРУКТУРА 
ТА ДИФЕРЕНЦІАЦІЯ КОРІВ  

ПІВДЕННОЇ М’ЯСНОЇ ПОРОДИ  
ЗА МІКРОСАТЕЛІТНИМИ ЛОКУСАМИ ДНК

Одним з  ефективних напрямків використання генетичних 
маркерів, у  тому числі й  ДНК-маркерів, як у  теоретичному 
плані, так і  в  практичній селекційній роботі є  аналіз особли-
востей структури порід (і  внутрішньопородних груп), а  також 
оцінка в моніторингових дослідженнях генетичних змін низки 
суміжних поколінь у зв’язку з селекційним процесом. Тому на 
особливу увагу заслуговує аналіз алелофонду новостворених 
селекційних формувань. У  практичній племінній роботі вико-
ристання генетичних маркерів різних типів (імуногенетичних, 
ДНК-маркерів і  т. п.) дозволяє також конкретизувати уявлення 
про ступінь консолідації й  диференціації «молодих» порід, 
у тому числі південної м’ясної породи (Вороненко та ін., 2009).

Таврійський внутрішньопорідний тип південної м’ясної 
породи великої рогатої худоби був апробований у  2008  р. та 
затверджений у 2009 р. (Вороненко та ін., 2009; Зубець та ін., 
1996; Вороненко та ін., 2009). За час, що пройшов з  моменту 
затвердження цього внутрішньопородного типу, було прове-
дено детальний аналіз його генетичної структури (як у цілому, 
так і за підтипами) з використанням імуногенетичних підходів 
(Вороненко та ін., 2009).

У цей період набули розвитку й  молекулярно-гене-
тичні методи аналізу, насамперед, методи аналізу популяцій 
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сільськогосподарських тварин з використанням ДНК-технологій. 
ДНК-технології (насамперед, ПЛР) роблять можливим виявлення 
генетичних маркерів різних типів. Серед них мікросателіти ДНК 
(або STR – short tandem repeats) ідентифіковані в усіх еукаріо-
тичних видів. Мікросателіти  – короткі тандемні олігонуклео-
тидні повтори завдовжки 1–8 пар нуклеотидів. Завдяки високій 
варіабельності, кодомінантному характеру успадкування, висо-
кому ступеню поліморфізму, відомій локалізації в  геномі вони 
дають змогу вирішувати широкий спектр теоретичних і практич-
них завдань у  селекційній роботі, а  також розробляти питання 
маркер-допоміжної селекції (Дзіцюк, Мельник, 2013).

Функціональне значення більшої частини мікросателітів 
є невідомим, оскільки вони ще не до кінця вивчені й у цьому 
напрямі необхідні подальші дослідження. Ці структури наявні 
в  ділянках рекомбінацій, регуляції генної активності, конден-
сації та упаковці ДНК і хромосом і, можливо, відповідають за 
процеси транскрипції та трансляції. Високополіморфний харак-
тер і менделівський, кодомінантний тип успадкування мікроса-
телітів робить їх ідеальними ДНК-маркерами при аналізі геному 
сільськогосподарських тварин (Зиновьева, Гладырь, 2011).

Останнім часом вони набувають дедалі більшого застосування 
при вивченні рівня генетичної мінливості й генетичної диферен-
ціації для різних порід свійських тварин: свиней (Луговий, 2013; 
2013а), коней (Дзіцюк, Мельник, 2013), великої рогатої худоби 
(Мохначова, 2008; Мельник, 2011) та ін.

Використано мікросателіти ДНК і  для аналізу генетичної 
структури та генетичної диференціації тварин таврійського під-
типу південної м’ясної породи (як у цілому, так і за підтипами).

Нами було встановлено, що у тварин низькокровного підтипу 
середня кількість алелів для 12 використаних локусів мікросате-
літів становила 8,83 (табл. 23.1). При цьому найнижчу кількість 
алелів було зареєстровано для локусу TGLA126 (п’ять алелів), 
а найвищу – для локусу TGLA53 (12 алелів).

Найбільш ефективну кількість алелів (Ае = 7,89) зафіксовано 
для локусу ETH225, що свідчить про порівняно рівномірний 
розподіл їх частот.
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Таблиця 23.1
Показники генетичної мінливості низькокровного підтипу 

південної м’ясної породи за мікросателітними локусами
Локус n Na Ae Ho He Fis

TGLA227 77 11 4,25 0,649 0,765 0,151
BM2113 99 9 3,16 0,717 0,684 –0,049
TGLA53 57 12 3,20 0,351 0,688 0,490
ETH10 100 8 4,95 0,810 0,798 –0,015
SPS115 100 8 4,17 0,720 0,760 0,053
TGLA122 100 8 3,59 0,730 0,721 –0,012
INRA23 100 9 3,64 0,740 0,725 –0,020
TGLA126 11 5 2,92 0,545 0,657 0,170
BM1818 98 8 5,43 0,867 0,816 –0,063
ETH3 85 11 3,70 0,329 0,729 0,548
ETH225 24 10 7,89 0,167 0,873 0,809
BM1824 100 7 2,91 0,620 0,656 0,055

У цілому × 8,83 ± 
0,56

4,15 ± 
0,41

0,604 ± 
0,062

0,739 ± 
0,019 ×

У цілому середня фактична гетерозиготність (Но = 0,604) 
значно поступалася середній очікуваній гетерозиготності 
(Не = 0,739), що свідчить про значний дефіцит гетерозигот 
серед досліджених тварин цього підтипу. Найбільш високі 
значення індексу фіксації (Fis) було зафіксовано для локусів 
TGLA53 (0,490), ETH3 (0,548) та ETH225 (0,809).

Корови висококровного підтипу мали більш високий рівень 
поліморфізму мікросателітних локусів (табл. 23.2).

Середня кількість алелів для тварин цього підтипу становила 
9,08, із лімітом – від 4 (для локусу TGLA126) до 14 алелів на локус 
(для локусу TGLA227). Ефективна кількість алелів (Ае) була най-
вищою в  локусах ETH225  (6,66) та TGLA53  (6,46). Також, як 
і  худоба низькокровного підтипу, ці тварини характеризувалися 
значним дефіцитом гетерозиготності: для 12 локусів середня фак-
тична гетерозиготність становила Но = 0,684, а середня очікувана 
гетерозиготність – Не = 0,769. При цьому значний дефіцит гете-
розиготності (Fis) було визначено для локусів TGLA227  (0,210), 
TGLA53 (0,431), ETH3 (0,266) та ETH225 (0,706).
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Таблиця 23.2
Показники генетичної мінливості висококровного підтипу 

південної м’ясної породи за мікросателітними локусами
Локус n Na Ae Ho He Fis

TGLA227 69 14 4,36 0,609 0,771 0,210
BM2113 92 9 5,22 0,859 0,808 –0,062
TGLA53 52 11 6,46 0,481 0,845 0,431
ETH10 92 8 4,58 0,793 0,782 –0,015
SPS115 92 7 3,45 0,717 0,710 –0,010
TGLA122 92 9 5,82 0,859 0,828 –0,037
INRA23 92 10 4,75 0,772 0,790 0,023
TGLA126 6 4 3,13 1,000 0,681 –0,469
BM1818 91 8 4,38 0,769 0,772 0,003
ETH3 83 11 4,37 0,566 0,771 0,266
ETH225 24 11 6,66 0,250 0,850 0,706
BM1824 92 7 2,67 0,533 0,626 0,149

У цілому × 9,08 ± 
0,74

4,65 ± 
0,36

0,684 ± 
0,059

0,769 ± 
0,019 ×

У кожному із 12 використаних локусів було зареєстровано 
унікальні алелі (private alleles) (табл. 23.3).

Таблиця 23.3
Частота унікальних алелів підтипів південної  
м’ясної породи за мікросателітними локусами

Локус Низькокровний підтип Висококровний підтип
алель частота алель частота

1 2 3 4 5
TGLA227 103 0,006 79 0,007
TGLA227 – – 85 0,022
TGLA227 – – 99 0,007
TGLA227 – – 101 0,029
BM2113 131 0,030 127 0,011
TGLA53 168 0,018 154 0,038
TGLA53 184 0,009 – –
ETH10 225 0,005 223 0,005
SPS115 244 0,010 – –
TGLA122 – – 141 0,005



343
Глава 23. Внутрішньопородна популяційно-генетична структура та диференціація 
корів південної м’ясної породи за мікросателітними локусами ДНК

1 2 3 4 5
INRA23 – – 196 0,092
TGLA126 109 0,091 119 0,083
TGLA126 121 0,091 125 0,167
TGLA126 127 0,045 – –
BM1818 272 0,015 274 0,005
ETH3 101 0,006 109 0,006
ETH3 131 0,024 113 0,006
ETH225 136 0,042 140 0,125
ETH225 138 0,125 144 0,083
ETH225 – – 154 0,104
BM1824 184 0,010 190 0,005
У цілому 15 0,035 ± 0,010 18 0,045 ± 0,051

Примітка. Розмір алелів зазначено в парах нуклеотидів.

При цьому частіше вони відмічені у тварин висококровного 
підтипу. Найбільшу кількість унікальних алелів (по п’ять) заре-
єстровано в  локусах TGLA227, TGLA126 та ETH225. Навпаки, 
у  локусах SPS115, TGLA122 та INRA23 більшість алелів були 
спільними для тварин різних груп.

У деяких випадках встановлено, що розподіл генотипів різ-
них локусів мікросателітів значно відхилявся від стану генетич-
ної рівноваги Кастла–Гарді–Вайнберга серед тварин як низько-, 
так і висококровного підтипів (табл. 23.4).

Це стосується, насамперед, таких локусів, як TGLA227, 
TGLA53, SPS115, ETH3 та ETH225, і при цьому вказаним локу-
сам притаманний вірогідний дефіцит гетерозигот.

Оскільки проаналізована кількість тварин за різними локусами 
значно відрізнялася, нами було використано rarefaction-метод 
для отримання оцінок, що робить такі порівняння коректними. 
Отже, кількість алелів (у  перерахунку на 100 випадково обра-
них особин) значно варіює як для тварин різних підтипів, так 
і  для різних локусів (табл.  23.5). Найбільше алельне різнома-
ніття зафіксовано у  тварин низькокровного підтипу в  локусі 
TGLA53 (11,68), а найнижче – у тварин висококровного підтипу 
в локусі TGLA126 (4,00).

Закінчення таблиці 23.3
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Таблиця 23.4
Оцінка стану генетичної рівноваги підтипів південної 

м’ясної породи за мікросателітними локусами

Локус Підтип
низькокровний висококровний

TGLA227 ** / D *** / D
BM2113 ns ns
TGLA53 *** / D *** / D
ETH10 ns ns
SPS115 * / D ns
TGLA122 ns ns
INRA23 ns ns
TGLA126 ns ns
BM1818 ns ns
ETH3 *** / D *** / D
ETH225 *** / D *** / D
BM1824 ns ns

Примітки: * – p < 0,05; ** – p < 0,01; *** – p < 0,001; D – визначена нестача 
гетерозигот; ns – розподіл генотипів вірогідно не відхиляється від стану генетичної 
рівноваги Кастла–Гарді–Вайнберга.

Таблиця 23.5
Кількість алелів та унікальних алелів, розрахованих  

за rarefaction-методом (для n = 100) для 12 локусів  
мікросателітів корів різних підтипів південної м’ясної породи 

Локус

Підтип
низькокровний висококровний

кількість
алелів

у т. ч. 
унікальних

кількість
алелів

у т. ч. 
унікальних

1 2 3 4 5
TGLA227 9,65 0,94 13,00 4,29
BM2113 7,50 1,09 8,58 2,17
TGLA53 11,68 1,90 10,96 1,18
ETH10 7,37 0,60 7,44 0,67
SPS115 7,22 1,09 6,43 0,30
TGLA122 7,94 0,00 8,54 0,61
INRA23 8,42 0,10 9,89 1,57
TGLA126 5,00 3,00 4,00 2,00
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1 2 3 4 5
BM1818 7,87 1,01 7,41 0,55
ETH3 9,50 2,08 9,43 2,02
ETH225 10,00 2,00 11,00 3,00
BM1824 6,50 1,19 5,99 0,68
У цілому 8,22 ± 0,51 1,25 ± 0,25 8,56 ± 0,72 1,59 ± 0,34

У цілому, тварини різних підтипів вірогідно не відрізнялися 
за кількістю алелів на локус  – 8,22 та 8,56 алелів відповідно 
(непараметричний парний критерій Вілкоксона: p < 0,05).

Кількість унікальних алелів була найвищою в  корів висо-
кокровного підтипу за локусом TGLA227 (4,29), а найнижчою – 
у ровесниць іншої дослідної групи за локусом TGLA122 (0,00). 
У цілому, кількість унікальних алелів була дещо вищою серед 
тварин висококровного підтипу  – 1,59 проти 1,25 у  тварин 
іншого підтипу, але ця різниця була невірогідною (непараме-
тричний парний критерій Вілкоксона: p < 0,05).

Незважаючи на однакову кількість алелів (у т.ч. унікальних), 
що була зафіксована в  корів південної м’ясної породи різних 
підтипів, отримані оцінки критерію Хі-квадрат Пірсона дозво-
ляють стверджувати про високовірогідні відмінності їх розпо-
ділу за частотами (за 11 локусами із 12 використаних в аналізі) 
(табл. 23.6).

Лише за локусом TGLA126  співвідношення частот окремих 
алелів було однаковим у  тварин низько- та висококровного 
підтипів. Однак це може бути зумовлено невеликою кількістю 
особин, що було проаналізовано за цим локусом та, відповідно, 
низькими оцінками їх алельного різноманіття.

Середні значення індексів С. Райта (Fis та Fit) мають пози-
тивне значення й вірогідно відхиляються від нуля, що свідчить 
про значний рівень інбредності тварин. Особливо це стосується 
мікросателітних локусів ETH3, TGLA53 та ETH225 (табл. 23.7).

Отже, у досліджених тварин південної м’ясної породи засвід-
чується значна нестача гетерозигот, що проявляється у вірогід-
них оцінках індексу фіксації.

Закінчення таблиці 23.5
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Таблиця 23.6
Ступінь генетичної диференціації  

між підтипами південної м’ясної породи на підставі  
частот алелів мікросателітних локусів

Локус df χ2 p
TGLA227 14 40,14 < 0,001
BM2113 9 80,68 < 0,001
TGLA53 12 46,99 < 0,001
ETH10 8 35,27 < 0,001
SPS115 7 16,88 < 0,05
TGLA122 8 81,38 < 0,001
INRA23 9 73,59 < 0,001
TGLA126 6 8,44 ns
BM1818 8 101,17 < 0,001
ETH3 12 38,38 < 0,001
ETH225 12 33,66 < 0,001
BM1824 7 84,92 < 0,001

Примітка: ns – різниця не вірогідна.

Таблиця 23.7
Індекси С. Райта (за Weir, Cockerham, 1984)  

за даними мікросателітного аналізу корів різних підтипів 
південної м’ясної породи 

Локус f (=Fis) Θ (=Fst) F (=Fit)
TGLA227 0,205 0,024 0,186
BM2113 0,057 0,102 –0,051
TGLA53 0,502 0,067 0,466
ETH10 0,018 0,027 –0,010
SPS115 0,037 0,008 0,029
TGLA122 0,068 0,086 –0,020
INRA23 0,059 0,053 0,007
TGLA126 –0,018 –0,020 0,002
BM1818 0,064 0,088 –0,027
ETH3 0,432 0,037 0,410
ETH225 0,771 0,015 0,767
BM1824 0,228 0,138 0,104
X ± S x 0,210 ± 0,075 0,053 ± 0,013 0,166 ± 0,082
95 % CI [0,083; 0,358] [0,030; 0,077] [0,029; 0,326]

Примітка: 95 % CI – 95 % довірчий інтервал.
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Водночас тварини низько- та висококровного підтипів харак-
теризуються незначним, але вірогідним рівнем генетичної дифе-
ренціації (для 12 локусів в середньому: Fst = 0,053 ± 0,013). При 
цьому найбільший внесок в цю генетичну диференціацію вно-
сять локуси BM1818, BM2113 та BM1824.

Результати аналізу молекулярної мінливості (AMOVA) свід-
чать про те, що на 8,9 % генотипова мінливість тварин південної 
м’ясної породи зумовлена їх походженням, тобто належністю до 
двох підтипів, а на 81,1 % – індивідуальними відмінностями між 
тваринами (табл. 23.8). Проте, незважаючи на відносно низьке 
значення, генетична диференціація між тваринами південної 
м’ясної породи низько- та висококровного підтипів має високий 
рівень значущості (p < 0,001).

Отже, тварини різних підтипів значно відрізняються за своєю 
генетичною структурою.

Таблиця 23.8
Результати аналізу молекулярної мінливості (AMOVA) 

між різними підтипами корів південної м’ясної породи за 
поліморфізмом мікросателітних локусів

Джерело
мінливості SS df MS E(MS) Фst p

Між підтипами 110,411 1 110,411 1,041 0,089 0,001
Усередині підтипів 2018,952 190 10,626 10,626
Загальна 2129,363 191 121,037 11,667

На підставі емпіричного розподілу мультилокусних геноти-
пів, результати assignment-тесту показують, що в  цілому точ-
ність прогнозу щодо віднесення певної тварини до низько- чи 
висококровного підтипу становить близько 86 % (табл.  23.9).  
Це свідчить про досить високий рівень генетичної унікальності 
(та, відповідно, консолідованості) тварин, що належать до різних 
підтипів.
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Таблиця 23.9
Результати assignment-тесту між різними підтипами корів 

південної м’ясної породи за поліморфізмом  
мікросателітних локусів

Фактично Теоретично Точність прогнозу,  
% низькокровний висококровний

Низькокровний 88 12 88,0
Висококровний 14 78 84,8

Для аналізу «тонкої» генетичної структури тварин низько- 
та висококровного підтипів південної м’ясної породи нами 
також було використано метод, що ґрунтується на байєсів-
ському алгоритмі розрахунку на основі розподілу частот муль-
тилокусних генотипів за мікросателітами для кожної тварини 
оцінки «пропорції суміші» (admixture proportions, Q), що фак-
тично є вірогідністю віднесення її до однієї з К «батьківських» 
груп. Під час аналізу нами було використані значення К,  
що коливалися в межах від 1 до 7. Як референтна група нами 
була обрана популяція тварин червоної степової породи.  
На рис. 23.1 наведено розподіл отриманих оцінок Q  для 232  
проаналізованих тварин, а на рис. 23.2 – динаміку логарифму 
правдоподібності ln P(K) (А) та ∆К залежно від обраного зна-
чення К відповідно.

Встановлено, що за К = 2 всі тварини поділяються на групи, 
що відповідають їх породній належності: корови червоної степо-
вої породи досить чітко відокремлюються від тварин південної 
м’ясної породи. Хоча в декількох випадках має місце помилкове 
віднесення особин до іншої породної групи.

Якщо К = 3, засвідчується чітке відокремлення тварин чер-
воної степової породи, а корови південної м’ясної породи поді-
ляються на дві групи, що відповідають низько- та висококров-
ному підтипам.

Помилки, які мають місце при віднесенні тварин, стосу-
ються, насамперед, корів південної м’ясної породи, тобто 
деяких тварин низькокровного підтипу віднесено до групи 
висококровних і навпаки.
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K = 2 

 
K = 3 

  
K = 4 

 
K = 5 

  
 

Рисунок 23.1. Оцінки «пропорції суміші»  
(admixture proportions, Q) для корів різних порід, розраховані 

за допомогою програми STRUCTURE, для К від 2 до 5
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Рисунок 23.2. Графіки змін отриманих оцінок логарифму 
правдоподібності ln P(K) (А) та ∆К (Б)  

залежно від кількості використаних генетичних  
груп (К = 1…7) для досліджуваних корів різних порід  

за результатами програми STRUCTURE
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При збільшенні значення К  до чотирьох груп засвідчується 
генетичне «розшарування» тварин висококровного підтипу, 
а  при збільшенні значення К  до п’яти відбувається генетичне 
«розшарування» й серед тварин низькокровного підтипу півден-
ної м’ясної породи.

Можливо, це пов’язано із наявністю внутрішньопород-
них генеалогічних груп (наприклад, ліній), що характеризу-
ються певним генотиповим складом локусів мікросателітів. 
Оптимальну кількість «батьківських» груп можна визначити 
на підставі характеру змін оцінок логарифму правдоподібності  
ln P(K), що отримано для різних значень К.

Як встановлено (Evanno et al., 2005), оптимальним буде таке 
значення К, при якому графік логарифму правдоподібності  
ln P(K) виходить на плато. Отримані нами результати аналізу «тон-
кої» генетичної структури свідчать про те, що найбільш реальним 
є наявність трьох генетичних груп (див. рис.  61А). Перша – це 
тварини червоної степової породи, друга – тварини низькокров-
ного підтипу південної м’ясної породи, і, нарешті, третя  – тва-
рини висококровного підтипу південної м’ясної породи.

Крім того, саме якщо К = 3, оцінки, отримані для ∆К мають 
максимальний прояв (див. рис. 23.2, Б).

Отже, на підставі аналізу 12  локусів мікросателітів ДНК, 
що рекомендовані ISAG, встановлено високий рівень полімор-
фізму цих ДНК-маркерів у  тварин південної м’ясної породи 
різного походження. Показано, що для деяких локусів харак-
терне значне відхилення від стану генетичної рівноваги, що 
зумовлено суттєвою нестачею гетерозигот. За кількістю алелів, 
у т.ч. унікальних, тварини низько- та висококровного підтипів 
практично не відрізняються між собою. Проте індекс генетич-
ної диференціації свідчить про наявність значних генетичних 
відмінностей між ними за частотами алелів більшості локусів. 
Ступінь генетичної унікальності (консолідації) цих підтипів 
становить близько 86 %.

На підставі результатів, отриманих за допомогою байєсів-
ського методу аналізу розподілу частот мультилокусних геноти-
пів 12  мікросателітів (реалізований у  програмі STRUCTURE), 
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встановлено, що тварини південної м’ясної породи низько- та 
висококровного підтипів формують два чітко відокремлені 
генетичні пули, що пов’язано, можливо, із використанням різ-
них вихідних порід великої рогатої худоби та зебу при їх ство-
ренні. Їхня «тонка» генетична структура потребує подальшого 
вивчення з використанням різних ДНК-маркерів.
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ГЛАВА 24._ _______________________________________
АНАЛІЗ ПОПУЛЯЦІЙНО-ГЕНЕТИЧНИХ 

ПРОЦЕСІВ У ПОПУЛЯЦІЇ ХУДОБИ 
ПІВДЕННОЇ М’ЯСНОЇ ПОРОДИ 

ТА ЇЇ ФІЛОГЕНЕТИЧНІ ЗВ’ЯЗКИ…  
ЗА ПОЛІМОРФІЗМОМ  

МІКРОСАТЕЛІТНИХ ЛОКУСІВ

Популяції сільськогосподарських тварин є  об’єктом різно-
манітних еволюційних сил протягом всієї історії свого ство-
рення. Кумулятивний ефект дрейфу генів, пов’язаний з «ефек-
том засновника» (founder effect) та дуже маленькими розмірами, 
популяції, пов’язані з  ефектом пляшкового горла (bottleneck 
effect), разом із дією як природного, так і  штучного відборів 
зумовлюють формування генетично унікальних і відокремлених 
одна від одної порід (та внутрішньопородних груп). Численними 
дослідженнями показано, що між різними породами великої 
рогатої худоби існують суттєві відмінності на генетичному рівні, 
що можна встановити з використання молекулярно-генетичних 
маркерів різних типів, у тому числі й мікросателітів (El Nagar 
et al., 2010; Blott et al., 1998; Delgado et al., 2012). Так, одним із 
таких важливих завдань є оцінка наслідків (насамперед, негатив-
них) популяційно-генетичних процесів у стадах свійських тва-
рин, особливо тих, що мають невисоку чисельність. Важливими 
ефектами таких процесів є зниження генетичного різноманіття, 
підвищення рівня інбридингу та, як наслідок, зниження ефек-
тивної чисельності популяції (Frankham et al., 2010). Нещодавно 
було показано (Garza, Williamson, 2001), що досить адекватним 
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маркером прояву популяційно-генетичних процесів може бути 
співвідношення кількості визначених алелів (за певним мікроса-
телітним локусом) до розміру дистанції між довжиною крайніх 
за розмірами алелів за цим локусом, що було ними названо як 
M-ratio. Незважаючи на те що за кількістю зареєстрованих але-
лів тварини низько- та висококровного підтипів майже не відріз-
нялися між собою (табл. 24.1), нами виявлено значні та вірогідні 
відмінності отриманих оцінок M-ratio (тест знаків: p < 0,01).

Таблиця 24.1
Оцінки показника m-ratio для мікросателітних локусів 

тварин різних підтипів південної м’ясної породи 

Локус
Низькокровний 

підтип
Висококровний 

підтип
У цілому для 

породи
Na M-ratio Na M-ratio Na M-ratio

TGLA227 11 0,379 14 0,519 15 0,517
BM2113 9 0,474 9 0,474 10 0,526
TGLA53 12 0,414 11 0,458 13 0,419
ETH10 8 0,471 8 0,533 9 0,529
SPS115 8 0,471 7 0,538 8 0,471
TGLA122 8 0,229 9 0,257 9 0,257
INRA23 9 0,391 10 0,435 10 0,435
TGLA126 5 – 4 – 7 –
BM1818 8 0,533 8 0,471 9 0,529
ETH3 11 0,355 11 0,407 13 0,419
ETH225 10 0,400 11 0,524 13 0,520
BM1824 7 0,467 7 0,467 8 0,533

Примітка. Na – кількість виявлених алелів.

Оскільки цей показник характеризує інтенсивність змен-
шення рівня генетичного різноманіття внаслідок дії популя-
ційно-генетичних процесів (насамперед, коливань чисельності, 
інбридингу та ефекту пляшкового горла), то його більш низькі 
значення у тварин низькокровного генотипу свідчать про більшу 
вразливість субпопуляції цих тварин до дії зазначених вище 
процесів. Отже, можна очікувати, що в  разі різкого зниження 
чисельності насамперед у  генофонді популяції будуть зникати 
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рідкісні алелі, але не завжди із найменшою чи найбільшою дов-
жиною (Garza, Williamson, 2001). Відповідно, алельне різнома-
ніття бути зменшуватися швидше, ніж розмах довжини алелів, 
що викликає зменшення оцінок M-ratio, як це було нами отри-
мано для тварин низькокровного підтипу.

З іншого боку, проявом дії генетико-демографічних процесів 
є  зниження рівня гетерозиготності та, відповідно, більш високий 
рівень інбредності серед тварин. У такому разі фактична гетерози-
готність буде значно меншою за «рівноважну» (Heq), оскільки дрейф 
генів переважатиме дію мутаційного процесу (Piry et al., 1999).

У тварин південної м’ясної породи різних підтипів оцінки 
фактичної та рівноважної гетерозиготності відрізняються одна 
від іншої. Однак суттєві відмінності зафіксовано лише у  тва-
рин низькокровного підтипу: для восьми локусів було виявлено 
переважання рівноважної гетерозиготності над фактичною та 
для чотирьох локусів – навпаки. У тварин висококровоного під-
типу це співвідношення було шість до шести (табл. 24.2).

Таблиця 24.2
Оцінки гетерозиготності для мікросателітних локусів корів 

різних підтипів південної м’ясної породи 

Локус Низькокровний підтип Висококровний підтип
Ho Heq Ho Heq

TGLA227 0,649 0,805 0,609 0,853
BM2113 0,717 0,748 0,859 0,746
TGLA53 0,351 0,831 0,481 0,814
ETH10 0,810 0,709 0,793 0,717
SPS115 0,720 0,713 0,717 0,679
TGLA122 0,730 0,716 0,859 0,747
INRA23 0,740 0,746 0,772 0,776
TGLA126 0,545 0,699 1,000 0,692
BM1818 0,867 0,716 0,769 0,717
ETH3 0,329 0,800 0,566 0,799
ETH225 0,167 0,831 0,250 0,852
BM1824 0,620 0,671 0,533 0,682
Тест знаків 0,061 0,335
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Отже, можна говорити про наявну тенденцію прояву ефекту 
пляшкового горлка для корів низькокровного підтипу, оскільки 
нульову гіпотезу в  їх випадку можна відкинути лише з рівнем 
значущості 0,061 (тест знаків).

У тварин висококровного підтипу різкого та вірогідного 
зменшення рівня гетерозиготності за багатьма локусами мікро-
сателітів одночасно не засвідчується. При цьому мають місце 
випадки зчепленого успадкування алелів різних локусів у  тва-
рин як низько-, так і висококровного підтипів (табл. 24.3). Однак 
у  цілому оцінка міри невипадкового об’єднання гамет (HWD) 
у тварин низькокровного підтипу переважає відповідну в корів 
іншої дослідної групи (0,221 та 0,131 відповідно).

Таблиця 24.3
Результати аналізу ld різних підтипів південної м’ясної 

породи за поліморфізмом мікросателітних локусів 
Підтип NLD HWD Df Χ 2 P

Низькокровний 34 0,221 12 64,63 < 0,001
Висококровний 33 0,131 12 36,94 < 0,001

Примітка. NLD  – кількість випадків зчеплення між алелями різних локусів 
мікросателітів; HWD – міра невипадкового об’єднання гамет.

Як відомо, згідно з  правилом «50 : 500», якщо ефективна 
чисельність популяції перевищує 500 особин, популяція зна-
ходиться в сприятливому стані, якщо в межах 50–500 особин – 
у загрозливому, і, нарешті, якщо знижується нижче 50 особин – 
на межі зникнення (Frankhan et al., 2014). Оцінки ефективної 
чисельності тварин як різних підтипів, так і породи в цілому зна-
ходяться в межах 101–140 (із 95 % довірчим інтервалом 82–195) 
особин (табл.  24.4). Отже, отримані нами оцінки свідчать про 
певну загрозу генетичному різноманіттю цієї популяції.

Крім спеціалізованих м’ясних порід, «батьківськими» поро-
дами при створенні південної м’ясної породи були червона сте-
пова порода та кубинський зебу (Вдовиченко та ін., 2013). Тому 
було б  цікаво дослідити, як під час породотворчого процесу 
відбувалося асимілювання генотипів цих вихідних «батьків-
ських» порід (із використанням локусів мікросателітної ДНК) 
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та наскільки в наш час є подібними між собою алелофонди цих 
порід між собою (за окремими підтипами).

Таблиця 24.4
Оцінки ефективної чисельності корів породи різних 
підтипів південної м’ясної на підставі поліморфізму 

мікросателітних локусів, голів 
Підтип Оцінка Ne 95 % довірчий інтервал

Низькокровний 139,9 107,2–195,3
Висококровний 101,2 81,6–130,7
Для породи в цілому 131,4 114,2–153,3

Нами встановлено, що тварини південної м’ясної породи 
значно переважали решту використаних в аналізі популяцій за 
рівнем їх алельного різноманіття (табл. 24.5). У цілому, із138 але-
лів, що було виявлено за 12 мікросателітними локусами, у тварин 
південної м’ясної породи обох підтипів було зафіксовано більше 
3/4, у той же час як для корів червоної степової породи, популя-
цій чистокровного зебу та помісей зебу × швіцька худоба – 56,5, 
44,9 та 50,7 % відповідно.

Таблиця 24.5
Показники генетичної мінливості різних порід  

великої рогатої худоби та зебу

Показник Популяція
SG ZB1 KS ZB2 ZB3

Na 8,83
± 0,56

9,08
± 0,74

6,50
± 0,58

5,17
± 0,51

5,83
± 0,87

Na (95 %) 4,67
± 0,31

5,17
± 0,32

5,00
± 0,25

4,17
± 0,34

3,92
± 0,51

Ae 4,15
± 0,41

4,65
± 0,36

3,80
± 0,34

3,52
± 0,29

3,15
± 0,48

Ho 0,604
± 0,062

0,684
± 0,059

0,583
± 0,081

0,664
± 0,044

0,510
± 0,613

He 0,739
± 0,019

0,769
± 0,019

0,708
± 0,031

0,694
± 0,025

0,613
± 0,064

Ppa 0,583
± 0,229

0,333
± 0,188

0,333
± 0,225 0,000 0,667

± 0,284
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Водночас певна частина цих алелів характеризувалася дуже 
низькою частотою, про що свідчать практично однакові зна-
чення щодо середньої кількості алелів із частотою не менше ніж 
0,05 на локус.

Значний дефіцит гетерозиготності було визначено в  усіх 
досліджених групах, крім чистокровних зебу (див. табл. 24.5).

У тварин цієї групи також не було зареєстровано жод-
ного локусу з  унікальними алелями, тобто алелями, що 
притаманні тільки певній групі. Для решти груп частота 
таких локусів у середньому коливалася в межах 0,333–0,667  
(див. табл. 24.5).

У табл.  24.6  наведено перелік унікальних алелів у  тварин 
різних порід великої рогатої худоби та зебу. Усього було визна-
чено 23 такі алелі, але їх розподіл серед тварин різних популяцій 
нерівномірний; найбільше їх було виявлено у тварин південної 
м’ясної породи низькокровного підтипу (вісім алелів) та поміс-
них особин зебу х швіцька худоба (сім алелів).

Таблиця 24.6
Унікальні алелі в різних порід великої рогатої худоби та зебу

Локус Популяція
SG ZB1 KS ZB2 ZB3

TGLA227 – 85, 99 – – –
BM2113 – – – – 121
TGLA53 184 154 – – –
ETH10 – – – – –
SPS115 244 – – – –
TGLA122 – – 133, 139 – 147, 157, 167
INRA23 – 196 – – 200, 204
TGLA126 109 – 111, 117 – –
BM1818 – – – – 280
ETH3 101, 131 – – – –
ETH225 136, 138 – – – 162
BM1824 – – – – –
Разом 7 4 4 0 8

Примітка. Розмір алелів зазначено в парах нуклеотидів (п.н.).
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У цілому, унікальні алелі зафіксовано в 10 із 12 використаних 
в аналізі мікросателітних локусах. Виняток становлять лише два 
локуси – ETH10 та BM1824.

16 алелів восьми локусів були унікальними для тварин пів-
денної м’ясної породи в цілому, тобто засвідчувалися лише серед 
тварин обох підтипів. При цьому найбільшу їх кількість зафік-
совано в локусах ETH225 (п’ять алелів) та TGLA53 (три алеля).

Результати assignment-тесту на підставі визначених мультило-
кусних генотипів мікросателітів свідчать, що тварини із дослід-
них груп характеризуються порівняно високим рівнем генетич-
ної унікальності (консолідації). Точність віднесення тварин до 
власної популяції становить у середньому 87 % (табл. 24.7). При 
цьому найбільшого рівня вона досягала в корів червоної степо-
вої породи (95,0 %).

Таблиця 24.7
Результати assignment-тесту різних порід ВРХ та зебу

Фактична 
група

Теоретична група Точність,
%SG ZB1 KS ZB2 ZB3

SG 88 12 0 0 0 88,0
ZB1 11 76 2 2 1 82,6
KS 0 0 38 2 0 95,0
ZB2 0 1 1 9 1 75,0
ZB3 1 0 0 2 26 89,7

Як і можна було очікувати, корови червоної степової породи 
виявилися значно відокремленими від решти тварин (рис. 24.1). 
При цьому особини південної м’ясної породи обох підтипів 
формують кластер, відокремлений від чистокровного зебу та 
зебуподібної худоби.

Найменшою генетичною унікальністю характеризувалися 
чистокровні зебу (75,0 %), але, можливо, це пов’язано із відносно 
невеликою чисельністю проаналізованих тварин цієї групи.

Більш докладний аналіз розташування центроїдів різних 
груп у просторі перших двох головних координат наведено на 
рис. 24.2.
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Рисунок 24.1. UPGMA-дендрограма подібності, побудована 
на основі матриці генетичних дистанцій М. Нея, 

розрахованих між тваринами різних порід ВРХ та зебу 
за поліморфізмом 12 мікросателітних локусів (надано 

bootstrap-оцінки ймовірності формування кожної «гілки»)

 

Рисунок 24.2. Положення центроїдів у просторі перших 
двох головних координат, розрахованих на підставі матриці 

генетичної дистанції М. Нея за 12 мікросателітними 
локусами між тваринами різних порід ВРХ та зебу
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Тварини південної м’ясної породи знову сформували відо-
кремлений генетичний пул. При цьому тварини червоної сте-
пової породи (KS) віддалені від них відносно як першої, так 
і другої головної осі координат, тобто на максимально можливу 
генетичну відстань, у той час як чистокровні (ZB2) та помісні 
зебу (ZB3) дуже близькі до них відносно осі другої головної 
координати, що описує близько 36 % матриці загальної гене-
тичної мінливості (див. рис. 24.2). Це свідчить про те, що має 
місце часткова подібність генетичної структури худоби півден-
ної м’ясної породи та зебу (або їх помісей), яка є однією з «бать-
ківських» порід.

Отже, встановлено, що досліджена популяція худоби півден-
ної м’ясної породи знаходиться під дією популяційно-генетичних 
процесів, і їхня негативна дія особливо позначена на масиві тва-
рин низькокровного підтипу. У них засвідчується втрата деяких 
рідкісних алелів та прояв ефекту пляшкового горла (bottleneck 
effect), що зумовлює підвищення рівня інбредованості.

Варто продовжити подальші дослідження, що забезпечать 
моніторинг рівня генетичного поліморфізму тварин цієї породи 
(за мікросателітними локусами геномної ДНК) для запобігання 
зменшення їхньої ефективної чисельності популяції.

Встановлено, що генетичне різноманіття тварин південної 
м’ясної породи значно вище, ніж решти досліджених порід.  
За характером розподілу частот алелів різних локусів мікросате-
літів тварини різних підтипів південної м’ясної породи форму-
ють єдиний генетичний пул, відокремлений як від тварин чер-
воної степової породи, так і зебу. При цьому частка генетичної 
мінливості у  тварин південної м’ясної породи та зебу (однієї 
з «батьківських» порід) має спільні риси.
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ГЛАВА 25._ _______________________________________
ГЕНЕТИЧНИЙ ПОЛІМОРФІЗМ ДІЛЯНКИ 

ГЕНА ГОРМОНУ РОСТУ (bGH_EX5_C1241G) 
ТА ЙОГО ЗВ’ЯЗОК ІЗ РОСТОВИМИ 

ПРОЦЕСАМИ МОЛОДНЯКУ  
ВЕЛИКОЇ РОГАТОЇ ХУДОБИ

Одним з основних напрямів селекційної роботи в м’ясному 
скотарстві є  підвищення виходу м’яса в  різних порід великої 
рогатої худоби. Як один з  інструментів для вирішення цього 
завдання використовують маркер-залежну селекцію (MAS), 
яка підвищує ефективність класичних селекційних підходів, 
оскільки враховує можливі асоціації між продуктивністю та 
маркерними генами, а саме: їх певними алелями.

Серед найбільш перспективних генів-кандидатів м’ясної про-
дуктивності великої рогатої худоби є ген гормону росту (bGH) – 
найважливіший регулятор соматичного росту та метаболізму 
в організмі тварин. У великої рогатої худоби ген гормону росту 
локалізований на 19-й хромосомі (BTA19), має довжину близько 
2000 п.н. і складається з п’яти екзонів та чотирьох інтронів (Ge 
et al., 2003). Раніше було зазначено наявність поліморфізму гена 
bGH (номер в  GenBank  – M57764) у  позиції 2141, який вияв-
ляється за допомогою ендонуклеази рестрикції AluI (bGH_ex5_
C2141G). Одинична нуклеотидна заміна в п’ятому екзоні в цій 
позиції C→G зумовлює заміну амінокислоти лейцин на валін 
в 127-й позицій білка (Lucy et al., 1993).

Після рестрикції, залежно від генотипу тварини, утворюються 
фрагменти довжиною 240, 173 і  67  п.н., при цьому фрагмент 
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довжиною 240 п.н. відповідає алелю V, а фрагменти довжиною 
173 та 67 п.н. – алелю L.

У низці робіт було показано, що алель L  забезпечує більш 
високі прирости живої маси серед різних м’ясних порід худоби 
та зебу (Pal et al., 2004; Curi et al., 2006;), хоча в  інших дослі-
дженнях такого зв’язку виявлено не було (Biswas et al., 2003; 
Silveira et al., 2008; Akcay et al., 2015).

Нами встановлено наявність поліморфізму bGH_ex5_C1241G 
у тварин південної м’ясної породи, при цьому було зафіксовано 
наявність усіх можливих генотипічних варіантів за цим локусом 
(табл. 25.1).

Таблиця 25.1
Частота генотипів та алелів гена bGH у корів різних 

підтипів південної м’ясної породи

Підтип n Частоти генотипів Частоти алелів
LL LV VV L V

Низькокровний 99 0,566 0,364 0,070 0,747 0,253
Висококровний 91 0,681 0,231 0,088 0,797 0,203
У цілому 190 0,621 0,300 0,079 0,771 0,229

Виявлено, що серед корів низькокровного підтипу має місце 
значне переважання тварин із генотипом LL (56,6 %), у той час 
як генотип VV був виявлений усього в  семи особин (7,0 %). 
Серед тварин висококровного підтипу також засвідчувалося 
переважання тварин із генотипом LL (68,1 %), а генотип VV був 
зафіксований лише у восьми тварин (8,8 %).

У цілому, не було виявлено вірогідних відмінностей у  роз-
поділі різних генотипів гена bGH між тваринами досліджува-
них підтипів південної м’ясної породи (критерій Хі-квадрат 
Пірсона: χ2 = 3,99; df = 2; p = 0,136), хоча частота алеля L  була 
дещо вищою у тварин висококровного підтипу (0,797).

У табл. 25.2 наведено показники генетичного різноманіття за 
геном bGH у корів південної м’ясної породи різних підтипів.

Нами встановлено, що розподіл генотипів у  тварин висо-
кокровного підтипу достовірно відхиляється від стану генетичної 
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рівноваги за Кастлом-Гарді-Вайнбергом (критерій Хі-квадрат 
Пірсона: χ2 = 6,33; df = 1; p = 0,012). Це виявляється в значному 
зменшенні частки гетерозигот (Ho = 0,231), що викликає суттєве 
підвищення оцінки індексу фіксації (Fis = 0,288).

Таблиця 25.2
Показники генетичної різноманітності гена bGH у корів 

південної м’ясної породи різних підтипів
Підтип n Ho He Fis χ2 p

Низькокровний 99 0,364 0,378 0,037 0,12 0,732
Висококровний 91 0,231 0,324 0,288 6,33 0,012
У цілому 190 0,300 0,353 0,150 3,68 0,056

У корів низькокровного підтипу розподіл генотипів практично 
не відхилявся від рівноважного стану. Для всієї проаналізованої 
вибірки в цілому дефіцит гетерозигот також не був виявлений.

Отже, наші дані повністю узгоджуються з  результатами, 
отриманими раніше при дослідженні тварин цієї породи 
в  ТОВ «Зеленогірське» Одеської області К.  В.  Копиловою із 
співавторами (2009). У  той самий час результати, отримані 
Ю.  В.  Вдовиченко із співавторами (2013), на тому самому 
поголів’ї худоби дають більш занижені оцінки частоти алеля L 
(0,450). Перш ніж проводити дослідження з асоціації між показ-
никами продуктивності та генетичним профілем досліджених 
тварин південної м’ясної породи, нами були проаналізовані мож-
ливі чинники, що визначають сам характер цієї продуктивності. 
Передусім, за допомогою методу BLUP нами були розраховані 
оцінки племінної цінності (EBV) для тварин таврійського під-
типу південної м’ясної породи (як у цілому, так і за підтипами), 
використовуючи дані з 1988 по 2005 рік (Крамаренко, 2013).

Аналіз ретроспективних даних дозволив стверджувати, що 
між тваринами різних підтипів є  істотні відмінності відносно 
живої маси за різні етапи постнатального онтогенезу, причому 
молодняк низькокровного підтипу перевищує своїх ровесниць 
висококровного відносно оцінок племінної цінності за всі дослі-
джувані періоди, крім живої маси при народженні (табл. 25.3).
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Таблиця 25.3
Оцінки племінної цінності (EBV) тварин різних підтипів 

південної м’ясної породи, отримані на основі методу BLUP, кг
Підтип M0 M210d M12 M15 M18

Низькокровний –0,045 0,775 0,703 6,183 3,318
Висококровний 0,045 –0,775 –0,703 –6,183 –3,318

Примітка. M0, M210d, M12, M15 та М18 – жива маса при народженні, при 
відлученні, у віці 12, 15 і 18 місяців відповідно.

Більше того, встановлено, що значення живої маси молодняку 
за різні вікові етапи істотно корелюють між собою, що дозво-
ляє використати методи багатовимірного аналізу (Крамаренко, 
Крамаренко, 2013).

На підставі аналізу головних компонент (PCA) нами було 
встановлено, що більша частина мінливості оцінок племінної 
цінності (більш ніж 70 %) визначається першими двома ком-
понентами. Перша головна компонента (PC1) тісно пов’язана 
з  оцінками племінної цінності для показників М12 (+0,826),  
М15 (+0,892) та М18 (+0,908). З іншого боку, друга головна ком-
понента корелюється з показниками живої маси при народженні 
та при відлученні – М0 (+0,811) та М7 (+0,750).

Отже, перша головна компонента може бути інтерпретована 
як швидкість росту живої маси, тобто приріст, після відлучення, 
а друга – до відлучення. Тому в подальшому аналізі нами були 
використані, крім показників живої маси, також і три показники 
приростів – від народження до відлучення (ADG1), на відгодівлі 
(ADG2) і приріст від народження до 18-місячного віку (ADG).

Нами також було встановлено, що серед прогенотипованих 
тварин різного походження є  значні відмінності як за  живою 
масою в  різні вікові періоди, так і  за величиною приростів. 
При цьому тварини низькокровного підтипу, як і  очікувалося, 
вірогідно перевершували своїх ровесниць висококровного 
(табл. 25.4).

Виняток становить тільки показник середньодобового при-
росту на відгодівлі, оцінки якого вірогідно не відрізнялись у тва-
рин різних підтипів (тест Стьюдента: p = 0,40).
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Таблиця 25.4
Показники мінливості живої маси та її приростів 

молодняку південної м’ясної породи в різні періоди 
постнатального онтогенезу

Показник1 /
одиниця виміру

Підтип
tst

2низькокровний висококровний
n X ± S x n X ± S x

M0, кг 36 23,8 ± 0,5 38 21,8 ± 0,5 2,97**
M210d, кг 36 193,4 ± 5,3 38 168,6 ± 5,0 3,39**
M8, кг 31 205,1 ± 5,6 38 187,4 ± 5,7 2,18*
M12, кг 31 247,7 ± 6,9 36 216,6 ± 6,5 3,29**
M15, кг 23 295,9 ± 9,8 36 263,8 ± 6,9 2,74**
M18, кг 21 351,5 ± 12,3 32 315,7 ± 7,6 2,62*
ADG, г/добу 20 597,9 ± 22,1 32 544,1 ± 13,6 2,19*
ADG1, г/добу 36 807,5 ± 24,6 38 699,2 ± 23,5 3,19**
ADG2, г/добу 20 477,6 ± 29,5 32 451,2 ± 16,4 0,85

Примітка. 1M0, M210d, M8, M12, M15 та М18 – жива маса при народженні, 
при відлученні, у віці 8, 12, 15 і 18 міс. відповідно. ADG – середньодобовий приріст 
від народження до віку 18 міс., ADG1 – середньодобовий приріст від народження 
до відлучення, ADG2 – середньодобовий приріст на відгодівлі.

2* – p < 0,05; ** – p < 0,01.

Нами не було виявлено зв’язку між живою масою при наро-
дженні з генотипом за геном гормону росту (рис. 25.1), хоча при 
цьому у тварин обох підтипів засвідчується певна тенденція до під-
вищення величини цієї ознаки в низці генотипів VV → LV → LL.

Для того щоб з’ясувати, чи змінюється характер (наявність 
і напрям) зв’язку між генотипом за геном гормону росту і дина-
мікою живої маси молодняку залежно від належності до різних 
підтипів, нами був використаний трьохфакторний дисперсійний 
аналіз, де як повторні вимірювання представлена жива маса тва-
рин у різні вікові періоди.

Встановлено, що вірогідний вплив на живу масу молодняку 
мав тільки фактор «вік», а  також його поєднання з  фактором 
«генотип за геном гормону росту» (табл. 25.5).

Проте при цьому було також виявлено, що характер прояву 
асоціації між генотипом за геном гормону росту та живою масою 
молодняку істотно змінювався в різні вікові періоди.



367
Глава 25. Генетичний поліморфізм ділянки гена гормону росту (bGH_EX5_C1241G) 
та його зв’язок із ростовими процесами молодняку великої рогатої худоби

Таблиця 25.5
Результати трифакторного дисперсійного аналізу 
з повтореннями (Repeated 3-way ANOVA) впливу 

походження, генотипу за геном гормону росту та віку 
на живу масу молодняку південної м’ясної породи
Джерело

мінливості
df

Effect
MS

Effect
df

Error
MS

Error F p

Підтип (А) 1 7040,0 45 3872,9 1,82 0,184
Генотип за геном 
гормону росту (В) 2 2869,1 45 3872,9 0,74 0,482

Вік (С) 5 152050,0 225 347,2 437,95 0,000
А × В 2 1964,2 45 3872,9 0,51 0,606
А × С 5 191,9 225 347,2 0,55 0,736
В × С 10 1235,2 225 347,2 3,56 0,000
А × В × С 10 427,1 225 347,2 1,23 0,273

 

Рисунок 25.1. Показники мінливості (X ± S x) живої маси  
при народженні тварин низько- (1) та висококровного  
підтипів (2) південної м’ясної породи різних генотипів  

за геном bGH
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На рис. 25.2 наведено графіки динаміки росту молодняку пів-
денної м’ясної породи різних підтипів залежно від поліморфізму 
за геном bGH. Вірогідні зміни в  характері ростових процесів 
залежно від генотипу зафіксовано тільки для представників низь-
кокровного підтипу (F2;10 = 3,13; p = 0,002). Якщо у віці 6–12 міся-
ців найбільшу живу масу мали особини з генотипом VV, то у віці 
15–18 місяців – особини з генотипом LL (рис. 25.2, А).

Їх однолітки висококровного підтипу з різними генотипами 
за геном гормону росту в  цілому характеризувалися схожими 
патернами ростового процесу (див. рис. 25.2, В).

На показники середньодобового приросту (від народження до 
18-місячного віку) живої маси молодняку різних підтипів вірогідного 
впливу генотипу за геном bGH нами зафіксовано не було (рис. 25.3, А).

Для вікового періоду від відлучення до 18  міс., навпаки, 
показники приросту серед тварин низькокровного підтипу 
істотно відрізнялися в особин з різними генотипами (F2;17 = 5,00; 
p = 0,020). При цьому найвищою інтенсивністю росту характе-
ризувалися особини з генотипом LL (рис. 25.3, В).

 
Рисунок 25.2. Динаміка живої маси тварин низько- (А) 

та висококровного підтипів (В) південної м’ясної породи 
різного генотипу за геном bGH
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A

 
B

Рисунок 25.3. Показники мінливості (X ± S x) приростів живої 
маси тварин низько- (1) та висококровного підтипів (2) 

південної м’ясної породи різного генотипу за геном bGH:
А – середньодобовий від народження до 18 міс.;  

В – середньодобовий приріст від відлучення до 18 міс.
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Отже, у цілому не було виявлено достовірних відмінностей 
у розподілі різних генотипів гена гормону росту (bGH) у тварин 
південної м’ясної породи різних підтипів.

Встановлено значні відмінності як за  живою масою в  різні 
вікові періоди, так і  за величиною приростів у молодняку пів-
денної м’ясної породи різного походження. При цьому особини 
низькокровного підтипу, як правило, достовірно перевищували 
своїх одноліток висококровного підтипу.

Характер прояву асоціації між генотипом за геном гормону 
росту і живою масою істотно змінювався як у різні вікові пері-
оди, так і залежно від належності тварин до різних підтипів.

Поліморфізм гена гормону росту певною мірою пов’язаний 
з  інтенсивністю росту молодняку південної м’ясної породи 
великої рогатої худоби порівняно з  абсолютними величинами 
живої маси в різні вікові періоди.
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ГЛАВА 26._ _______________________________________
АСОЦІАЦІЯ МІЖ РОСТОВИМИ 

ПОКАЗНИКАМИ ТВАРИН І ГЕНЕТИЧНИМ 
ПОЛІМОРФІЗМОМ ОКРЕМИХ ЛОКУСІВ 

МІКРОСАТЕЛІТНОЇ ДНК

Попри те що a priori мікросателіти ДНК є нейтральними моле-
кулярно-генетичними маркерами, починаючи з  середини 1990-х 
років з’явилися повідомлення про виявлені вірогідні зв’язки між 
наявністю/відсутністю тих чи інших алелів досліджуваних локусів 
мікросателітів та різними показниками продуктивності сільсько-
господарських тварин, у тому числі й великої рогатої худоби.

Так, було встановлено, що алелі BM1500136 та BM1500138 
є маркерами кращого надою і найвищого вмісту жиру в молоці, 
відповідно, у різних порід великої рогатої худоби (Fitzsimmoms 
et al., 1998). У корів м’ясного напряму продуктивності (помісі 
Piemontese × Chiniana) алель IIDVGA46205 виявився маркером 
бажаних для селекції промірів тіла – таких, як висота в холці, 
ширина та глибина грудей і  т.ін. (Napolitano et al., 1996). Ціла 
низка мікросателітних локусів геномної ДНК (ILSTS005, 
ILSTS006, TGLA227, INRA035, BM2113, CSSM66) тісно пов’язана 
зі стійкістю зебу до туберкульозу (Ali et al., 2013).

Отже, можна очікувати, що використані нами в аналізі мікро-
сателітні локуси ДНК також можуть бути асоційовані з показ-
никами інтенсивності росту корів південної м’ясної породи. 
Тим більше що раніше вже були встановлені подібні зв’язки – 
для локусу BMS1248 (Puja et al., 2013; de Atley et al., 2011; 
Rogberg-Munoz et al., 2011), CSFM50 (Bressel et al., 2003), IGF1 
(Andrade et al., 2008) та ін.



372
Генетичний аналіз  

господарськи цінних ознак Bos Taurus

У результаті проведеного аналізу нами було встановлено 
вірогідні зв’язки між наявністю/відсутністю окремих алелів 
використаних мікросателітних локусів ДНК і  мірою прояву 
показників інтенсивності росту молодняку південної м  ясною 
породи (табл. 26.1).

Найбільш міцний такий зв’язок було визначено між більші-
стю використаних показників та локусами TGLA227 і BM1824. 
Так, наприклад, тварини, в яких у генотипі був хоча б один алель 
TGLA22785, характеризувалися найвищими оцінками середньо-
добового приросту на відгодівлі (675 г), тоді як у більшості інших 
тварин цей показник не перевищував 450–550 г (рис. 26.1).

Таблиця 26.1
Результати однофакторного дисперсійного аналізу впливу 
окремих алелів локусів мікросателітів ДНК на показники 
інтенсивності росту молодняку південної м’ясної породи

Локус Показник
М0 М210d М8 M12 M15 M18 ADG ADG1 ADG2

TGLA227 * * ns ns ns (*) * * **
BM2113 ns ns ns ns ns ns ns ns ns
TGLA53 ns ns (*) ns ns ns ns ns ns
ETH10 ns ns ns ns ns ns ns ns ns
SPS115 ns ns ns ns ns ns ns ns ns
TGLA122 (*) ns ns ns ns ns ns ns *
INRA23 ns ns ns ns ns ns (*) ns ns
TGLA126 ns ns ns ns ns ns ns ns ns
BM1818 ns * ns ns ns ns ns * ns
ETH3 ns ns ns ns ns ns ns ns ns
ETH215 ns ns ns ns ns ns ns ns ns
BM1824 (*) * * (*) (*) * (*) * ns

Примітка: ns – p > 0,1; (*) – 0,1 < p < 0,05; * – p < 0,05; ** – p < 0,01.

Аналогічно тварини, у генотипі яких був хоча б один алель 
BM1824178 (або BM1824180), характеризувалися найвищими оцін-
ками середньодобового приросту від народження до відлучення 
780–830 г, у той час як в інших особин цей показник рідко пере-
вищував 700 г (рис. 26.2).
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Рисунок 26.1. Вплив різних алелів локусу TGLA227 
у генотипі особин південної м’ясної породи на 

їх середньодобовий приріст на відгодівлі

 

Рисунок 26.2. Вплив наявності різних алелів локусу BM1824  
у генотипі особин південної м’ясної породи на їхній 

середньодобовий приріст від народження до відлучення
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Більш детальний пошук можливих асоціацій між окремими 
алелями мікросателітів ДНК, використаних при аналізі генетич-
ної мінливості молодняку південної м’ясної породи, був зроблений 
нами на основі поділу усіх досліджених тварин на дві групи – тих, 
що мають певний алель і, відповідно, тих, що не мають його.

Оцінка рівня вірогідності відмінностей за аналізованим показни-
ком (за критерієм Стьюдента) між двома групами була використана 
як критерій наявності/відсутності асоціації. При цьому врахову-
вався також і напрямок цієї асоціації – позитивний, тобто наявність 
певного сприяла підвищенню значення показника, або негативний, 
тобто, навпаки, призводила до зниження його значення.

У таблиці 26.2 наведено отримані нами результати, що відо-
бражають наявність асоціацій між показниками інтенсивності 
росту молодняку південної м’ясної породи та наявністю в  їх 
генотипі тих чи інших алелів досліджуваних локусів мікроса-
телітної ДНК. При використанні цього підходу виявлено більшу 
кількість таких можливих асоціацій.

Таблиця 26.2
Асоціації між показниками інтенсивності росту молодняку 
південної м’ясної породи і наявністю в їх генотипі алелів 

досліджуваних локусів мікросателітної ДНК

Показник
Алель

позитивно пов’язаний негативно пов’язаний

М0 TGLA22785; TGLA22795;
ETH10221; SPS115254; BM1824178 TGLA122149; BM1818260

M210d TGLA22783; BM1818258;  
BM1824178; BM1824180 INRA23216

M8 TGLA22785; BM1824178 INRA23216

M12 TGLA22785; BM1818258; BM1824178 INRA23216

M15 TGLA22785; BM1824178 BM2113141

M18 TGLA22785; BM1824178 BM2113141; INRA23208

ADG TGLA22785; BM1824178 BM2113141; INRA23208; 
INRA23214

ADG1 TGLA22783; BM1818258;  
BM1824178; BM1824180 INRA23216

ADG2 TGLA22785; TGLA122153; BM1824178 INRA23214; BM1818260; 
BM1824180

Примітка. Напівжирним шрифтом виділено алелі, для яких 0,05 < p < 0,1.
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Так, жива маса при народженні тісно пов’язана з наявністю 
в  генотипі тварин алелів TGLA22785 або TGLA22795. У  такому 
разі жива маса при народженні виявляється в середньому вище 
на 3,7 і 4,3 кг відповідно порівняно з тваринами, у генотипі яких 
ці алелі відсутні (в  обох випадках: p < 0,05). Зумовлює підви-
щення живої маси при народженні і наявність алеля ETH10221 – 
у  середньому на 3,1 кг (p < 0,05). Менш виражений вплив на 
живу масу при народженні зафіксовано для алеля BM1824178  
(1,8 кг; p < 0,05).

У той самий час особини, у  генотипі яких було виявлено 
алелі TGLA122149 та BM1818260, поступалися своїм ровесницям 
у середньому на 1,8 і 2,5 кг (в обох випадках p < 0,05).

Характерно, що на живу масу при відлученні й у більш стар-
шому віці виявлено вплив вже зовсім інших алелів. Це може 
свідчити про відмінності процесів генетичної детермінації росту 
тварин на різних етапах онтогенезу.

Так, особини, які мають у генотипі алель TGLA22783, при від-
лученні були в середньому на 27,5 кг важче за своїх ровесниць, 
у яких цей алель був відсутній (p < 0,05).

Приблизно така сама різниця (27,2 кг) засвідчувалася при від-
лученні між тваринами, які мали і  в  яких був відсутній алель 
BM1818258 (p < 0,05). Менш вираженими відмінності за живою 
масою при відлученні були для алелів BM1824178 та BM1824180 

(20,9 і 12,7 кг; у обох випадках p < 0,05).
З іншого боку, наявність алеля INRA23216 призводила до 

зниження живої маси при відлученні в  середньому на 59,0 кг 
(p < 0,05).

Жива маса у  віці вісім і  12  місяців характеризується прак-
тично тими самими асоціаціями з  алелями мікросателітних 
локусів ДНК, що й жива маса при відлученні (див. табл. 26.2).

Для живої маси у віці 15 та 18 місяців нами було визначено 
наявність негативної асоціації з алелем BM2113141: особини, які 
мали цей алель, виявилися в середньому на 38,0 і 42,5 кг легше 
відповідно (в обох випадках p < 0,05).

Інтенсивність ростових процесів живої маси молодняку пів-
денної м’ясної породи (як у  цілому  – від народження до віку 
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18  міс., так і  на різних етапах постнатального розвитку  – від 
народження до відлучення і  на відгодівлі) також характеризу-
валася значними асоціаціями з наявністю тих чи інших алелів 
мікросателітної ДНК (див. табл. 26.2).

Так, середньодобовий приріст живої маси від народження 
до віку 18  міс. був значно вищий у  тварин, які мають алелі 
TGLA22785 (на 194 г)  і BM1824178 (на 93 г), порівняно з  твари-
нами, у яких ці алелі не були виявлені (в обох випадках p < 0,05).

З іншого боку, наявність у худоби алелів BM2113141 і INRA23214, 
навпаки, призводило до вірогідного зниження середньодобових 
приростів у середньому на 72 і 43 г (в обох випадках p < 0,05).

На середньодобовий приріст від народження до відлучення пози-
тивно впливала наявність алелів TGLA22783, BM1818258, BM1824178 
та BM1824180 (в  усіх випадках p < 0,05). Причому асоціація з  пер-
шими двома алелями мала більш яскравий характер, що виражається 
в більш високій різниці (129 та 126 г відповідно) і, отже, більш висо-
кому рівні значущості (р = 0,011 та р = 0,002 відповідно).

Наявність алеля INRA23216, навпаки, призводила до зниження 
величини середньодобового приросту на цьому етапі (на 284 г; 
р < 0,01).

Середньодобовий приріст на відгодівлі характеризується 
своїм власним набором асоціацій, причому для деяких локусів 
і/або алелів напрямок цих зв’язків може змінюватися на проти-
лежний, що свідчить про дію компенсаторних механізмів, які 
детермінують ріст та розвиток тварин південної м’ясної породи.

Так, на середньодобовий приріст на відгодівлі зафіксовано 
позитивний вплив алеля TGLA22785, наявність якого в генотипі 
підвищує приріст на 220 г (р = 0,011).

Аналогічним є позитивний вплив алеля BM1824178 (підвищує 
приріст на 67 г; р = 0,050). Проте при цьому наявність алеля 
BM1824180, навпаки, призводить до зниження середньодобового 
приросту на відгодівлі на 46 г (р < 0,05), хоча раніше було засвід-
чено позитивний вплив цього алеля на живу масу при відлученні 
(див. табл. 26.1).

Наявність алеля BM1818260 також впливає негативно на серед-
ньодобовий приріст у цей період (на 90 г; р = 0,023), хоча раніше 
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алелі цього локусу, навпаки, характеризувалися позитивними асо-
ціаціями з показниками живої маси молодняку південної м’ясної 
породи. З  іншого боку, нами було визначено негативний вплив 
цього самого алеля на живу масу при народженні (див. табл. 26.2).

До специфічних для цього показника, мабуть, варто віднести 
й алель TGLA122153, наявність якого в особин південної м’ясної 
породи сприяє підвищенню середньодобового приросту на від-
годівлі на 142 г (р = 0,010).

Характерно, що більшість алелів, для яких було визначено 
вірогідну асоціацію з інтенсивністю росту, засвідчуються з від-
носно низькою частотою (менше 0,15). Виняток становлять лише 
алелі INRA23214 та BM1824180, частота яких у популяції дорівнює 
близько 0,375 та 0,417 відповідно.

Крім того, переважна більшість алелів, наведених у табл. 26.2, 
є  специфічними для тварин різних підтипів. Наприклад, алелі 
TGLA22783, ETH10221, INRA23208, BM1818258, BM1824178 та 
BM1824180 вірогідно частіше засвідчуються у тварин низькокров-
ного підтипу, тоді як алелі TGLA22785, BM2113141, TGLA122149 та 
BM1818260, навпаки, є специфічними для особин висококровного 
підтипу. При цьому, за невеликим винятком, наявність у  гено-
типі тварини алелів, характерних для висококровного підтипу, 
пов’язана з нижчими оцінками показників живої маси або при-
ростів на різних етапах, у той час як наявність алелів, специфіч-
них для низькокровного підтипу, навпаки, з їх підвищенням.

З іншого боку, нами було встановлено, що в усі етапи росту 
молодняк висококровного підтипу поступався за живою масою 
ровесницям низькокровного підтипу. Отже, отримані нами асо-
ціації можуть бути наслідком цих відмінностей, з одного боку, 
і  зумовлені наявністю специфічних алелів того чи іншого під-
типу тварин – з іншого.

Перевірити цю гіпотезу можна в разі аналізу характеру (міри 
та напряму) наведених вище асоціацій між алелями і  росто-
вими показниками для тварин різних підтипів південної м’яс-
ної породи. Зважаючи на низьку частоту більшості алелів, ми 
змогли провести такий аналіз лише для двох найбільш пошире-
них з них – INRA23214 та BM1824180.
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Визначена нами закономірність, тобто зниження середньо-
добового приросту на відгодівлі за наявності в  генотипі алеля 
INRA23214, виявляється справедливою для молодняку південної 
м’ясної породи незалежно від того, до якого підтипу вони нале-
жать (рис. 26.3).

З іншого боку, підвищення живої маси при відлученні у тва-
рин, які мають у  генотипі хоча б  один алель BM1824180, було 
зафіксовано тільки для тварин низькокровного підтипу, у  той 
час як у особин висококровного підтипу така асоціація була від-
сутня (рис. 26.4).

Отже, для отримання однозначної відповіді щодо характеру 
асоціацій між генотипом тварин південної м’ясної породи за 
локусами мікросателітів ДНК та показниками їх росту і  роз-
витку необхідно виконати додаткові дослідження, ґрунтовані як 
на більшої кількості використаних локусів, так і більшій кілько-
сті прогенотипованих тварин.

 
Рисунок 26.3. Показники мінливості (X ± S x) 

середньодобового приросту на відгодівлі особин  
низько- (А) та висококровного (В) підтипів південної 

м’ясної породи, залежно від наявності/відсутності  
в їх генотипі алеля INRA23214
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Як бачимо, існує вірогідний зв’язок між наявністю/відсут-
ністю певних алелів окремих використаних нами локусів мікро-
сателітів ДНК і мірою прояву показників росту в досліджених 
особин південної м’ясної породи.

На живу масу при народженні і  при відлученні (а  також 
і у більш старшому віці) справляють вплив різні групи алелів, 
що може свідчити про відмінності процесів генетичної детермі-
нації росту молодняку на різних етапах онтогенезу.

Інтенсивність ростових процесів також характеризувалася 
значними асоціаціями з наявністю тих чи інших алелів мікроса-
телітної ДНК. Переважна більшість алелів, для яких визначено 
вірогідні асоціації з показниками росту, є специфічними для тва-
рин різних підтипів. При цьому, за невеликим винятком, наяв-
ність у  генотипі тварини алелів, характерних для висококров-
ного підтипу пов’язана з більш низькими оцінками показників 
живої маси або приростів, у той час як наявність алелів, специ-
фічних для низькокровного підтипу, навпаки, з більш високими. 

 
Рисунок 26.4. Показники мінливості (X ± S x)  живої маси 
при відлученні особин низько- (А) та висококровного (В) 

підтипів південної м’ясної породи, залежно  
від наявності/відсутності в їх генотипі алеля BM1824180
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ПЕРЕЛІК УМОВНИХ СКОРОЧЕНЬ_____________

А – англерська порода
АТЗТ – акціонерне товариство закритого типу
ВРХ – велика рогата худоба 
ВЧС – група тварин південної м’ясної породи з високою 

часткою спадковості за зебу (> 37,5 %)
Г – чорно-ряба голштинська порода
Д – середній рівень розвитку ознаки дочок
ДЗТ – дніпропетровський зональний тип
ДП ДГ – державне підприємство дослідне господарство
ДПЗ – державний племінний завод
ЗЗТ – запорізький зональний тип
М – середній рівень розвитку ознаки матерів
МБ – середній рівень розвитку ознаки матерів батьків
ММ – середній рівень розвитку ознаки матерів матерів
М0 – модальний клас
М- – мінус-варіанти (мінус-клас)
М+ – плюс-варіанти (плюс-клас)
М0, М– , М+ , 
М++, М– –

– модальні класи розподілу худоби

НЧС – група тварин південної м’ясної породи з низькою 
часткою спадковості за зебу (≤ 37,5 %)

ПОК – приватно-орендний кооператив
ПЛР – полімеразна ланцюгова реакція
ДП ПР – державне підприємство племінний репродуктор
п.н. – пар нуклеотидів
С – симентальська порода
СЗАТ – сільськогосподарське закрите акціонерне товариство
СІ – селекційний індекс
ТВТ – таврійський внутрішньопородний тип
ТІФО – тип інтенсивності формування організму
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ТОВ – товариство з обмеженою відповідальністю
УЧМжт – жирномолочний заводський тип української червоної 

молочної породи
УЧМгт – голштинізований заводський тип української червоної 

молочної породи
УЧРМ – українська чорно-ряба молочна порода
А – продуктивність материнської породи
а – адитивний тип дії генів
ADG – середньодобовий приріст від народження до 

18-місячного віку
ADG1 – середньодобовий приріст від народження до відлучення
ADG2 – середньодобовий приріст від відлучення до 

18-місячного віку
Ae – ефективна кількість алелей
AMOVA – аналіз молекулярної мінливості
Am-1 – амілаза
bi – коефіцієнт лінійної регресії певної лінії
bi; Si

2 – пластичність певної ознаки; стабільність певної ознаки
BLUP – найкраща лінійна незміщена модель
BLAD – синдром дефіциту адгезивності лейкоцитів великої 

рогатої худоби
BLG – ген β-лактоглобуліну
BTA – хромосома тварин роду Bos
CI – довірчий інтервал
Cv – коефіцієнт варіації
CP – церулоплазмін
CSN3 – гена κ-казеїну
DAN – голштинські корови данського екогенотипу
d ± Sd – міжгрупова різниця та її похибка
di – адитивний ефект генів, компонент фенотипової 

дисперсії
di+gij – ефект взаємодії генотипів із середовищем, компонент 

фенотипової дисперсії
df – кількість ступенів свободи
ei – адитивний ефект середовища, компонент фенотипової 

дисперсії
EBV – оцінка племінної цінності
f, Θ, F – індекси С. Райта



417Перелік умовних скорочень	  

F – критерій Фішера
Fis – індекс фіксації
Fst – показник генетичної диференціації (на підставі частот 

генотипів)
h – генетичне різноманіття
h – гетерозисний ефект
h2 – коефіцієнт успадковуваності
HB – гемоглобін
χML

2 – критерій Хі-квадрат, розрахований за методикою 
максимальної правдоподібності

GС – рецептор до вітаміну D (кальцитріол)
GD – генетична дистанція Нея
GI – генетична тотожність (ідентичність) Нея
GH – ген соматотропного гормону
Ho, He – фактична та очікувана гетерозиготність
He ± SE – середній рівень гетерозиготності та його похибка
Heq – рівноважна гетерозиготність
HE – голштинські корови німецького екогенотипу
HU – голштинські корови угорського екогенотипу
HWD – міра невипадкового об’єднання гамет
I – інформаційний індекс Шеннона
IAM – модель нескінченої кількості алелей
KS – червона степова порода
L, V – алелі гена гормону росту (bGH_ex5_C1241G)
LD – нерівновага за зчепленням
LEP – ген лептину
lim – ліміт
m – материнський ефект
M0 – жива маса при народженні
M210d – жива маса при відлученні
M8, M12, 
M15, M18

– жива маса у 8, 12, 15 та 18-місячному віці

MAS – маркер-допоміжна селекція
MCMC – метод Монте-Карло марковських ланцюгів
MSTN – ген міостатину
M-ratio – відношення загальної кількості зафіксованих алелей до 

ліміту довжин алелей
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n – обсяг вибірки
N – обсяг генеральної сукупності
Na – кількість алелів на локус
na – дані відсутні
Na (95 %) – кількість алелів із частотою не менше 0,05 на локус
Ne – ефективна чисельність популяції
No.Bands – кількість бінарних локусів
No.Bands 
Freq.

– частота бінарних локусів

No.Private 
Bands

– кількість унікальних бінарних локусів

No.LComm 
Bands

– кількість загальних бінарних локусів

NLD – кількість випадків зчеплення між алелями різних 
локусів

Nm – рух генів, середня кількість мігрантів за одну генерацію
ns – різниця невірогідна
p – рівень значущості
Р – частка поліморфних локусів
PCоA – аналіз головних координат
PCоА1, 
PCоА2

– перша та друга головні координати

pF – рівень значущості за критерієм точного тесту Фішера
pMC – рівень значущості, отриманий на підставі методу 

MCMC
pTf – посттрансферин
Ppa – середня частота локусів з унікальними алелями
PIC – індекс поліморфності локусу
r – коефіцієнт кореляції
SMM – покрокова мутаційна модель
SD – стандартне відхилення
SG – група тварин південної м’ясної породи з низькою 

часткою спадковості за зебу (≤ 37,5 %)
SS, MS, 
E(MS)

– сума квадратів відхилень, середній квадрат відхилень 
та очікуваний середній квадрат відхилень

Tf – трансферин
tst – критерій Стьюдента
td – критерій імовірної різниці, міжгруповий
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Q – оцінка «пропорції суміші» (метод STRUCTURE)
QTL – локуси кількісних ознак
ZB1 – група тварин південної м’ясної породи з високою 

часткою спадковості за зебу (> 37,5 %)
ZB2 – зебу чистокровні
ZB3 – помісі зебу × швіцька худоба
Фst – показник генетичної диференціації (за методом 

AMOVA)
X – варіанта
X 2 – критерій Хі-квадрат К. Пірсона
X ± S x – середнє арифметичне та його статистична похибка
σ – середнє квадратичне відхилення
ηx

2 – сила (частка) впливу фактора
UPGMA – метод незваженої парної групи із середнім 

арифметичним

Компоненти генотипової дисперсії ознак:
D – адитивна дія генів (Additive variance)
H1 – домінантна дія (ефекти) генів (Dominance variance)

H2
– домінантна дія генів, що свідчить про співвідношення 
додатних та від’ємних ефектів (Dominance variance)

F – параметр напрямку домінування (Product of add. by dom.)

h2
– домінантна дія як алгебраїчна сума по всіх локусах 
(Square of different P vs. All; параметр методики 
діалельного аналізу)

E – дія умов середовища (Environmental variance, whole)

sqr (H1/D) – середній ступінь домінування (Average degree of 
dominant genes)

kd/(kd+kr) – частка домінантних генів (Proportion of dominant genes)

h2/H2
– кількість ефективних факторів (Number of effective 
factors)

h – середній напрямок домінування (Average direction of 
dominance)

uv – баланс між додатними та від’ємними алелями (Balance 
of positive and negative alleles)

D/(D+E) – спадковість (Heritability by parents)

h2b – спадковість загальна (Heritability for diallel in a broad 
sense)



420
Генетичний аналіз  

господарськи цінних ознак Bos Taurus

h2n – спадковість специфічна (Heritability for diallel in 
a narrow sense)

Mp – середнє за батьками (Mean of Parents)
Mfl – середнє за матерями (Mean of F1s)
Mall – загальне середнє (Mean of Whole)
Vp – дисперсія за батьками (Var. of Parents)
Vfl – дисперсія за матерями (Var. of F1s)
Vall – загальна дисперсія (Var. of Whole)

Ep
– дисперсія середовища за батьками (Env. Var. From 
Parents)

Ef1 – дисперсія середовища за матерями (Env. Var. From F1s)

Eall
– загальна дисперсія середовища (Env. Var. From Whole 
Table)

* – 1-й рівень вірогідності результату (Р > 0,95)
** – 2-й рівень вірогідності результату (Р > 0,99)
*** – 3-й рівень вірогідності результату (Р > 0,999)
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ГРИЦІЄНКО 
Юлія Вікторівна, 
аспірантка, здобувачка наукового 
ступеня кандидата сільськогосподар-
ських наук за спеціальністю 03.00.15 
«Генетика» в науковій школі доктора 
сільськогосподарських наук, про-
фесора, члена НААН України, ака-
деміка НАНВО України М.  І. Гиль. 
Судовий експерт з  правом прове-
дення судових біологічних експертиз 
за експертними спеціальностями: 
9.3 «Імунологічні дослідження», 9.6 «Дослідження волосся»,  
9.5 «Молекулярно-генетичні дослідження»; завідувач відділу біо-
логічних досліджень та обліку Миколаївського науково-дослід-
ного експертно-криміналістичного центру МВС України.
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