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Проведені дослідження генетичної структури чотирьох порід великої рогатої худоби за 
шістьма структурними генами. Отримані результати вказують, що розподіл алельних 
варіантів генів визначається особливостями формування генофонду кожної породи від-
повідно до її напрямку продуктивності.
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Вступ. Насиченість продовольчого ринку якісними продуктами вітчизняного 
виробництва в достатньому обсязі неможлива без інтенсифікації тварин-

ництва, де однією із складових є ефективна селекція. Генетичний потенціал 
сільськогосподарських тварин прийнято розглядати з точки зору можливості 
формування генних комплексів, здатних у певних умовах середовища детермі-
нувати розвиток бажаного фенотипу. Завдяки розвитку генетики кількісних оз-
нак було сформульовано припущення про те, що наявність детальної інформа-
ції про тісно зчеплені гени могла б дозволити маркувати молекулярно-генетич-
ними маркерами «основні» гени кількісних ознак і, таким чином, прогнозувати і 
отримувати генотипи новонароджених тварин із бажаними фенотипічними оз-
наками.

На рівні порід, стад, споріднених груп генетичні маркери дають можливість 
розширити і поглибити уявлення селекціонера про особливості племінного ма-
теріалу, з яким він проводить роботу. Тут поліморфні системи дозволяють оці-
нити різноманітність генофонду популяцій, що селекціонуються, проаналізува-
ти зміни, пов’язані з селекційними факторами, та дають можливість виявляти в 
ранньому віці видатні генотипи та прогнозувати результати добору і здійснюва-
ти спрямований підбір [1-4]. У зв’язку з цим розвиток тваринництва України в 
даний час потребує впровадження нових методів та підходів, які базуються на 
безпосередньому аналізі спадкової інформації на рівні генів чи груп зчеплення 
генів, в основі яких лежить використання поліморфізму ДНК для виявлення спе-
цифічних послідовностей ДНК. ДНК-діагностика (генна діагностика) дає мож-
ливість, з одного боку управляти генетичною структурою популяції, з іншого – 
проводити аналіз генотипів тварин на рівні генів, які асоційовані з господарсько 
корисними ознаками [5]. Такі локуси отримали назву локуси кількісних ознак, 
QTL (Quantitative Trait Loci’s) [6–8].
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Ідентифікація генів та їхніх варіацій, які 
визначають той або інший розвиток кіль-
кісних ознак (QTL), у європейських країнах 
та США дає можливість отримання прибут-
ків за рахунок скорочення генераційного 
інтервалу, раннього введення ремонтного 
поголів’я в процес відтворення та застосу-
вання селекції з допомогою маркерів MAS, 
тобто проводити підбір батьківських пар і 
добір певних генотипів та отримувати на-
щадків з відповідним генетичним потенціа-
лом щодо основних показників продуктив-
ності [9–11].

Матеріали і методи
Оцінку поліморфізму генів капа-казеїну 

(CSN3), бета-лактоглобуліну(BLG), гор-
мону росту (GH), гіпофізарно-специфічний 
фактор транскрипції (Pit 1) проводили за 
методом ПЛР-ПДРФ. Виділення ДНК про-
водили з використанням стандартного 
комерційного набору «ДНК-сорб В» ви-
робництва «Амплісенс» згідно з рекомен-
даціями виробника. Концентрацію ДНК пе-
ревіряли шляхом електрофорезу в 2 % ага-
розному гелі. Для проведення полімеразної 
ланцюгової реакції в роботі використову-
вали реакційну суміш об’ємом 10 м кл: 
H2O  – 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 
кожного) – 0,8 мкл; Taq-полімеразу 
(1мол/1000 U) – 0,1 мкл; ДНК 50–100 нг – 
2,0 мкл.

Для ампліфікації фрагмента гена k-Cn 
використовували такі праймери: 5’ GAAAТ-
СCCТАССАТCAАТACC-3’ та 5’-ССАT
СTАССTАGTTТAGATG-3’. Для ампліфікації 
фрагмента гена βLG використовували 
праймери: 5’-TGTGCTGGACACCGACTA
CAAAAAG-3’; 5‘GCTCCCGGTATATGACCA
CCCTCT-3’. Для ампліфікації фрагмента 
гена GH використовували такі праймери: 
5 ’ - G С TG С T СС  TG А G G G ССС   T ТС  - 3 ’ ; 
5’-GСGGСGGСАСТTСАTGАССС-3’. Для 

ампліфікації фрагмента гена PIT-1 вико-
ристовували праймери: 5’-CAAТGAGА-
АAGТTGGТGC-3’; 5’-TСTGСАTTCGAGATG
CTC-3’. Для аналізу поліморфізму струк-
турних генів використовували рестриктази, 
підібрані до кожного гена: k-Cn – Hinf 1, 
βLG – Hae III, GH – AluI, PIT-1 – HinfI. Аналі-
зували особливості генетичної структури 
чотирьох основних порід великої рогатої 
худоби, а саме української чорно-рябої 
молочної (n – 125 гол.), української 
червоно-рябої молочної (n – 90 гол.), 
голштинської (n – 53 гол.) та сименталь-
ської (n – 92 гол.) порід за поліморфізмом 
основних генів кількісних ознак.

Результати і обговорення
З метою вивчення особливостей фор-

мування генофондів досліджуваних порід 
проведено порівняльний аналіз за відпо-
відними генами. За геном капа-казеїну 
k-CN частота генотипу АА у молочних порід 
складала 0,664, 0,778, 0,793 відповідно 
для тварин української чорно-рябої молоч-
ної, української червоно-рябої молочної та 
голштинської порід, у сименталів гомози-
готні тварини за алелем А зустрічалися з 
частотою 0,467. Гетерозиготні тварини ге-
нотипу АВ за частотою розподілялися та-
ким чином: українська чорно-ряба молоч-
на порода – 0,312, українська червоно-
ряба  молочна – 0,222, голштинська – 0,207, 
у тварин симентальської породи цей по-
казник був вищий і складав 0,425. У попу-
ляціях голштинської і української червоно-
рябої молочної порід гомозиготні тварини 
з генотипом ВВ не були виявлені, в україн-
ській чорно-рябій молочній породі гомози-
готні тварини зустрічалися з частотою 
0,024, в чотири з половиною рази нижче, 
ніж у тварин комбінованого напрямку про-
дуктивності симентальської породи, у яких 
цей показник складав 0,108. За розподі-
лом алелей найбільш подібні за генетич-
ною структурою виявились українська 
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чорно-ряба молочна, українська червоно-
ряба молочна та голштинська породи, у 
яких частота алеля А складала 0,820, 
0,888, 0,896 відповідно. Значно нижчу 
частоту цього алеля спостерігали у тварин 
симентальської породи – 0,679. Частота 
В-алельного варіанта була дуже низькою у 
тварин української чорно-рябої молочної 
породи і складала 0,180, української 
червоно-рябої молочної породи – 0,112 і 
була подібною до частоти цього алеля у 
голштинської породи – 0,104, проти 0,320 
у сименталів. Подібність за генетичною 
структурою і низька концентрація В-алель
ного варіанта пояснюється тим, що у ство-
ренні вітчизняних порід використовували 
бугаїв голштинської породи, популяції яких 
несуть не більше 20 % цього алеля. При 
аналізі частоти алеля В у корів і бугаїв спо-
стерігається менша частота цього алеля у 
бугаїв 20,7 % порівняно з коровами україн-
ської чорно-рябої молочної породи 33,6 %, 
української червоно-рябої молочної поро-
ди 22,2 %, що пов’язано з більш жорстким 
відбором бугаїв, і вірогідно, що різні фак-
тори штучного добору спрямовані проти В 
алеля цього гена.

За геном βLG у досліджених порід було 
виявлено переважну кількість тварин з ге-
нотипом АВ. Так, частота цього генотипу у 
тварин української чорно-рябої молочної і 
української червоно-рябої молочної порід 
була майже однаковою – 0,576 та 0,578 
відповідно, і була наближена до частоти 
цього генотипу у тварин голштинської по-
роди, у яких вона складала 0,566, для си-
менталів частота гетерозиготних тварин 
була меншою – 0,489. Частота гомозигот-
них тварин з генотипом ВВ була однаковою 
у представників української чорно-рябої 
молочної і української червоно-рябої мо-
лочної порід і складала 0,344, у голштинів 
– 0,302, а у сименталів – 0,359. Генотип АА 
за геном бета-лактоглобуліном найчастіше 
зустрічався у тварин симентальської поро-

ди – 0,152, а в популяціях української чор-
но-рябої молочної і української червоно-
рябої молочної порід був дуже низьким 
0,08 і 0,078 відповідно, а у тварин голш-
тинської породи він складав 0,132. Зага-
лом частота алельного варіанта В за цим 
геном становила у тварин української чор-
но-рябої молочної 0,632, української чер-
воно-рябої молочної – 0,633, голштинсь-
кої – 0,585 і симентальської порід – 0,359. 
З отриманих результатів так само, як і за 
геном капа-казеїну, ми спостерігаємо за 
розподілом частот алелей і генотипів за ге-
ном бета-лактоглобуліну подібність гене-
тичної структури популяцій тварин ук-
раїнської чорно-рябої молочної, українсь-
кої червоно-рябої молочної і голштинської 
порід.

В результаті проведення міжпородного 
аналізу за геном гормону росту GH у попу-
ляціях тварин, української червоно-рябої 
молочної і голштинської порід не були ви-
явлені тварини гомозиготні за алельним 
варіантом V гена гормону росту, в популяції 
тварин української чорно-рябої молочної 
породи їхня частка була незначною 
– 0,056, а у симентальської породи твари-
ни за цим генотипом складали 0,207. Час-
тота гетерозиготних тварин із генотипом 
LV була такою: у тварин української чорно-
рябої молочної – 0,328, української чер
воно-рябої молочної – 0,167, голштин-
ської – 0,207 і симентальської порід 
–  0,391. Однак для тварин молочного на-
прямку продуктивності виявилась харак-
терною висока частота гомозиготних тва-
рин із генотипом LL порівняно з тваринами 
симентальської породи, у яких частота 
цього генотипу складала 0,402, а у тварин 
української чорно-рябої молочної, україн-
ської червоно-рябої молочної і голштин-
ської – 0,616, 0,833, 0,793 відповідно. 
Частота алеля L, асоційованого з надоєм і 
вмістом жиру в молоці, була найнижчою у 
тварин симентальської породи – 0,402, а 
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для тварин української чорно-рябої молоч-
ної, української червоно-рябої молочної і 
голштинської порід частота цього алеля 
виявилась однаково високою і складала 
0,780, 0,917 і 0,896 відповідно, що і за цим 
геном вказує на подібність генетичних 
структур досліджених порід тварин великої 
рогатої худоби молочного напрямку про-
дуктивності.

Для тварин симентальської породи за 
геном PIT-1 виявилася характерною на 
відміну від тварин інших порід висока час-
тота гомозиготних тварин з генотипом ВВ, 
яка складала 0,719, гомозиготні тварини 
за А алелем не були виявлені, частота гете-
розигот АВ була 0,281. Для тварин молоч-
них порід української чорно-рябої молоч-
ної, української червоно-рябої молочної, 
голштинської – розподіл, як за частотою 
генотипів, так і алельних варіантів був поді-
бний. Частота генотипу АА у тварин україн-
ської чорно-рябої молочної, української 
червоно-рябої молочної і голштинської по-
рід складала 0,192, 0,155 та 0,208 відпо-
відно. Частота гетерозиготних тварин АВ 
була у популяціях української чорно-рябої 
молочної 0,489, української червоно-рябої 
молочної – 0,567 і голштинської порід 
– 0,417. Частота гомозиготних тварин за В 
алелем розподілялася наступним чином: 
української чорно-рябої молочної породи 
– 0,320, української червоно-рябої молоч-
ної – 0,278, голштинської – 0,375. Частота 
алеля А у молочних порід була майже одна-
ковою – 0,436, 0,438, 0,416 у тварин укра-
їнської чорно-рябої молочної, української 
червоно-рябої молочної і голштинської по-
рід відповідно, що пов’язано, як з напрям-
ком продуктивності, так і історією створен-
ня вітчизняних порід. Для тварин симен-
тальської породи частота алеля А була 
досить низькою і складала 0,141.

За геном лептину Lep для тварин укра-
їнської чорно-рябої молочної породи вия-
вилася характерною така частота розподі-
лу генотипів: АА – 0,616, АВ – 0,344, ВВ – 

0,04, а для тварин симентальської породи: 
АА – 0,598, АВ – 0,402, гомозиготних тва-
рин з генотипом ВВ виявлено не було. Час-
тота алеля А у тварин української чорно-
рябої молочної породи складала 0,788, а 
симентальської – 0,799.

За геном MSTN не були виявлені твари-
ни симентальської породи з мутацією за 
цим геном з генотипом АВ (196 та 185 пн) 
– nt821 (del11), що спричиняє м’язову гі-
пертрофію у великої рогатої худоби.

В результаті проведення кореляційного 
аналізу щодо встановлення асоціацій між 
різними генотипами тварин за дослідже-
ними локусами кількісних ознак і показни-
ками молочної продуктивності були отри-
мані вірогідні кореляції між дослідженими 
локусами і показниками продуктивності.

Так, за геном капа-казеїну k-CN були 
виявлені відповідні різниці продуктивності 
тварин в залежності від генотипу за таким 
показником, як надій: для корів української 
чорно-рябої молочної породи надій твари-
ни з генотипом АВ>АА на 18,92% (р < 0,1), 
АВ > ВВ на 24,9% (р < 0,05); для корів 
української червоно-рябої молочної поро-
ди АА > ВВ на 8 %; для тварин сименталь-
ської породи ВВ > АА на 4,09%, ВВ > АВ на 
14,74% (р < 0,1). За геном βLG були отри-
мані такі результати: для корів української 
чорно-рябої молочної породи за таким по-
казником, як вміст білка в молоці, тварини 
з генотипом АВ>ВВ на 0,13 %, АВ > АА на 
1,18% (р < 0,01); для корів української 
червоно-рябої молочної породи надій тва-
рин з генотипом АА > АВ на 8,49% (р < 
0,05), АА > ВВ на 9,54% (р < 0,1), за таким 
показником, як вміст жиру в молоці тварин 
з генотипом АВ > АА на 0,156% і АВ > ВВ на 
0,083%; для тварин симентальської поро-
ди за вмістом жиру в молоці тварини з ге-
нотипом ВВ > АВ на 0,04%. За геном гор-
мону росту GH за надоєм у тварини україн-
ської чорно-рябої молочної тварини LV>LL 
на 10,9% (р < 0,1), LV >VV на 7,28%, за 
вмістом жиру в молоці тварин LL>LV на 
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0,038%, VV > LL на 0,037%, VV>LV на 
0,07%; для тварин української червоно-
рябої молочної породи за вмістом білка в 
молоці тварини з генотипом LL > LV на 
0,001%, за вмістом жиру в молоці тварини 
з генотипом LV > LL на 0,099%; за надоєм 
тварини симентальської породи з геноти-
пом LL > LV на 2,73%, а LL>VV на 10,395, 
за вмістом жиру в молоці тварини з геноти-
пом LV>LL на 0226% і LV >VV на 0,236%. 
За геном PIT-1 за таким параметром, як 
надій молока, тварини української чорно-
рябої молочної породи з генотипом АА > 
ВВ на 8,932%, АА > АВ на 6,046%; у тварин 
української червоно-рябої молочної надій 
виявився вищим у тварин з генотипом АВ > 
АА на 4,83% і АВ > ВВ на 4,27%, вміст білка 
в молоці у тварин з генотипом АВ > АА на 
0,021%, а вміст жиру в молоці АВ > АА на 
0,064% і АВ > ВВ на 0,002%. За геном леп-
тину Lep тварини української чорно-рябої 
молочної породи за вмістом жиру в молоці 
мали високу вірогідну різницю ВВ > АВ на 
0,059% (р < 0,01) і ВВ > АА на 0,455% (р < 
0,01), АВ > АА на 0,396% (р < 0,01); для си-
ментальської породи надій виявився ви-
щим АВ > АА на 0,311%, а за вмістом білка 
в молоці тварини з АВ > ВВ на 0,053%.

На підставі отриманих результатів за 
досліджуваними генами та враховуючи 
полігенний характер детермінації фор-
мування ознак молочної продуктивності 
рекомендується комплексний модель-
ний генотип для підвищення надою для 
тварин української чорно-рябої молочної 
породи – k-CNАВ, βLGАВ, GHLV, PitАА, 
LepАА; української червоно-рябої молоч-
ної породи – k-CNАА; βLGАА; GHLL; PItAB; 
симентальської породи – k-CNВВβLG 
ВВGHLLLepAB; для підвищення жирномо-
лочності: для тварин української чорно-
рябої молочної породи  – k-CNАВ, βLGАВ, 
GHVV, PitАА, LepBB/AB; української 
червоно-рябої молочної породи – k-CN-
AA; βLGAB; GHLV, Pit 1AB ; симентальської 
породи – k-CNВВβLGВВGHLVLepAA.

Висновки
Таким чином, отримані результати 

щодо поліморфізму локусів кількісних 
ознак (QTL) вказують на те, що за розпо-
ділом алельних варіантів генів та геноти-
пів породи молочного напрямку продук-
тивності вітчизняної селекції подібні за 
генетичною структурою, що безумовно 
пояснюється тим, що українська чорно-
ряба молочна і червоно-ряба молочна 
породи створювались шляхом складного 
відтворювального схрещування з голш-
тинською породою. Розподіл алельних 
частот генотипів, їхнього успадкування 
визначається особливостями селекцій-
ної роботи, яка проводиться з кожною 
породою окремо, відповідно до її належ-
ності до визначеного напрямку продук-
тивності і не пов’язаний з використанням 
близькородинних схрещувань при роз-
веденні тварин та їхньої приналежності 
до однієї чи декількох ліній. Розподіл 
алельних варіантів та генотипів тварин за 
дослідженими молекулярно-генетични
ми маркерами можна розглядати як до-
даткові характеристики порід. Отримана 
інформація при відповідній її оцінці до-
датково до класичних методів селек
ційно-племінної роботи дає можливість 
створення популяцій тварин шляхом ці-
леспрямованого генетичного добору і 
підбору батьківських пар із відповідним 
генетичним потенціалом щодо відповід-
них технологічних вимог до отримуваної 
сільськогосподарської продукції, зокре-
ма показників молочної продуктивності в 
молочному скотарстві.
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ПОЛИМОРФИЗМ ГЕНОВ, 
АССОЦИИРОВАННЫХ С ХОЗЯЙСТВЕННО-
ПОЛЕЗНЫМИ ПРИЗНАКАМИ (QTL) У РАЗНыХ 
ПОРОД КРУПНОГО РОГАТОГО СКОТА

К.В. Копилов

Институт разведения и генетики животных НААНУ 
Украина, 08321, Киевская обл., Бориспольский 
р-н, с. Чубинськое, ул. Погребняка, 1 
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Проведены исследования генетической 
структуры 4-х пород крупного рогатого скота по 
6-ти структурным генам. Полученные данные 
указывают на то, что распределение аллельных 
вариантов исследованных генов определяется 
особенностями искусственного отбора, прово-
димого с каждой породой в соответствии с ее 
принадлежностью к определенному направле-
нию продуктивности.

Ключевые слова: ДНК-технологии, QTL, 
маркервспомогательная селекция (Marker 
Assisted Selection – MAS), ДНК-маркеры.

POLYMORPHISM OF GENES ASSOCIATED 
WITH ECONOMICALLY USEFUL TRAITS (QTL) 
IN VARIOUS BREEDS OF CATTLE

K.V. Kopylov

Institute of animal breeding and genetics of NAAS 
of Ukraine 
Ukraine, 08321, Kyiv Region, Boryspil District, v. 
Chubinsky, Pogrebnjaka, 1 
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Studies on genetic structure of four breeds of 
cattle by six structural genes were carried out. 
The obtained results indicate that distribution 
of gene allelic variants is determined by the 
peculiarities of gene pool formation for each 
breed accordingly to its direction of productivity.

Key words: DNA-technology, QTL, Marker 
Assisted Selection – MAS, DNA markers.


