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Використання сучасних досягнень генетики, починаючи від контролю походження тварини до 
популяційної характеристики стада, значно покращує ефективність селекційної роботи у скотарстві. 
У кра ї нах з розвиненим тваринництвом тестування тварин за мікросателітними локусами є обов’язко
вим для присвоєння тварині статусу племінної.

Метою наших досліджень був аналіз генетичних ресурсів великої рогатої худоби сірої україн
ської породи за мікросателітними локусами ДНК. Для досягнення цієї мети було використано 2 мікро
сателітних локуси — BM2113 та TGLA 227. Матеріалом для досліджень була велика рогата худоба 
сі рої української породи дочірніх стад ТОВ «Голосіїво» (Броварський район Київської області) та 
КСП «Вороньків» (Бориспільський район Київської області). Генетичний аналіз худоби, яка належить 
КСП «Вороньків», було проведено в Українській лабораторії якості та безпеки продукції АПК, ТОВ 
«Голосіїво» — у Державній науковій установі «Всеросійський науководослідний інститут тва рин ниц
тва Російської академії сільськогосподарських наук».

У результаті проведених досліджень двох дочірніх стад великої рогатої худоби встановлено до
стат ньо високий рівень поліморфізму, щоправда, в КСП «Вороньків» за локусом TGLA227 він був вищим. 
Усі досліджувані особини цього господарства за цим самим локусом виявилися гетерозиготами, про що 
свід чить значення фактичної гетерозиготності. Незначний дефіцит гетерозиготних генотипів (2,5 %) 
зафіксовано в популяції ТОВ «Голосіїво», тоді як в КСП «Вороньків», навпаки, був надлишок гетеро
зиготних генотипів на рівні 17,7 %. У подальшому перспективним є проведення генетичного аналізу 
поголів’я сірої української породи великої рогатої худоби за більшою кількістю мікросателітних локусів.
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The use of advances in genetics in cattle breeding from identification to parentage determination sig
nificantly improves its efficiency. The genotyping of animals by means of microsatellite loci is mandatory for 
recognition of animals as breeding.

The aim of our study was the analysis of genetic resources of cattle of Gray Ukrainian breed by means 
of microsatellite loci of DNA. To achieve this aim we used 2 microsatellite loci — BM2113 and TGLA 227. The 
material for the research was cattle of Gray Ukrainian breed from two households — “Golosiyevo” (Brovary 
district, Kyiv region) and “Voronkiv” (Boryspil district, Kyiv region). Genetic analysis of cattle belonging to 
“Voronkiv” was conducted in the Ukrainian Laboratory of Quality and Safety of Agricultural Products. Genet
ic analysis of cattle belonging to “Golosiyevo” was conducted in the State scientific institution “AllRussian 
Research Institute of Livestock of Russian Academy of Agricultural Sciences”.
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As a result of conducted studies of two herds of cattle sufficiently high level of polymorphism was 
identified. In cattle belonging “Voronkiv” higher level of polymorphism with locus TGLA227 was observed. 
All studied animals of this household with locus TGLA227 were heterozygotes. It showed the value of observed 
heterozygosity. The deficiency of heterozygous genotypes (2,5 %) was identified in the herd of “Golosiyevo”. 
On the contrary, in cattle belonging “Voronkiv” there was an excess of heterozygous genotypes (17,7 %). The 
future genetic analysis of cattle of Gray Ukrainian breed by means of more microsatellite loci is perspective.

Keywords: GRAY UKRAINIAN BREED, POLYMERASE CHAIN REACTION, MICRO-
SATELLITE, HETEROZYGOSITY
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Использование современных достижений генетики, начиная от контроля происхождения живот
ного до популяционной характеристики стада, значительно улучшает эффективность селек ци онной 
работы в скотоводстве. В странах с развитым животноводством тестирование животных по микро
сателлитным локусам становится обязательным для присвоения животному статуса пле мен но го.

Целью наших исследований был анализ генетических ресурсов крупного рогатого скота серой 
ук раинской породы по микросателлитным локусам ДНК. Для достижения этой цели использовали 2 микро
сателлитных локуса — BM2113 и TGLA227. Материалом для исследований был крупный рога  тый скот 
серой украинской породы ООО «Голосеево» (Броварский район Киевской области) и КСП «Вороньков» 
(Бориспольский район Киевской области). Генетический анализ скота, принадлежащего КСП «Воронков», 
был проведен в Украинской лаборатории качества и безопасности продукции АПК, ООО «Голосеево» — 
в Государственном научном учреждении «Всероссийский научноисследо ва тель ский инсти тут животно
водства Российской академии сельскохозяйственных наук».

В результате проведенных исследований двух популяций крупного рогатого скота установлен 
до ста точно высокий уровень полиморфизма, но в КСП «Вороньков» по локусу TGLA227 его значение бы
ло вы ше. Все исследуемые особи этого хозяйства по локусу TGLA227 оказались гетерозиготами, о чем 
сви де тельствует значение фактической гетерозиготности. Незначительный дефицит гетеро зигот
ных генотипов (2,5 %) зафиксирован в популяции ООО «Голосеево», в то время как в КСП «Вороньков», 
наоборот, был избыток гетерозиготных генотипов на уровне 17,7 %. В дальнейшем перс пек тив ным 
является проведение генетического анализа поголовья серой украинской породы круп ного рогатого 
скота за большим количеством микросателлитных локусов.

Ключевые слова: СЕРАЯ УКРАИНСКАЯ ПОРОДА, ПОЛИМЕРАЗНАЯ ЦЕПНАЯ РЕ-
АКЦИЯ, МИКРОСАТЕЛЛИТЫ, ГЕТЕРОЗИГОТНОСТЬ

Питання збереження генетичних ресур -
сів сільськогосподарських тварин останнім 
ча сом набуває особливої акту аль нос ті. Основ -
ни   ми причинами, які негативно впли  вають на 
скорочення генетичного різно ма ніт тя порід, є 
безсистемні схрещування, від сутність селек-
ційних програм і стратегій, при род ний відбір, 
інтенсифікація виробниц тва, ши роке вико рис-
тан ня про дук тив ні ших по рід, штучно го осі-

меніння і транс план та ція ем брі онів [1]. Ло-
кальні породи сільсько господарських тва рин 
є но сіями цін но го гене тич ного мате рі алу і, по-
рів няно зі спе ціа лі  зованими по ро дами, ма ють 
низ ку пере ваг: під вищену стій кість до за хво-
рювань, при сто со ваність до пев них природно-
кліматичних умов, міцність кон сти туції тощо. 
До того ж, локальні породи слугують матеріалом 
для подальшої успішної селекційної роботи.
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Основною умовою у збереженні по-
рід тварин є визначення методів і принципів 
виявлення їх генетичного різноманіття. Од-
ним із найдоступніших методів його ви зна-
чен ня є опис фенотипу тварин. Проте він 
має низку недоліків, основним з яких є не-
вра ху вання генетичних факторів, які впли-
ва ють на розвиток ознаки. За від сутності 
вірогідних фенопипових даних оцін ка гене-
тич ного різноманіття породи усклад нюється. 
Вирішити цю проблему покликаний генетич-
ний аналіз поліморфних ділянок ДНК за ба-
гатьма локусами, який дозволяє не лише про-
вести оцінювання алельного скла ду попу ляції 
чи породи, але й отримати цін ну інфор ма цію 
щодо походження домести фі ко ва них видів, 
їх міграції, походження [2].

Наразі для вивчення генетичної різно-
ма нітності в якості генетичних мар ке рів на-
дають перевагу послідовностям ДНК, полі-
морфізм яких обумовлений від мінностями 
у послідовності нуклеотидів різних алелів 
од ного локусу. Одним із таких типів гене-
тич них маркерів є мікросателіти, STR (Short 
Tandem Repeat), SSR (Simple Sequence Repeat), 
STMS (Sequence Tagged Microsattelite Site) — 
тандемні олігонуклеотидні повтори зав довж-
ки 2–6 п. н. [3, 4], які мають ко домі нант ний 
характер успадкування та висо кий рі вень полі-
морфізму. Використання сучас но го лабо ра тор-
ного обладнання (наприклад, авто матич  ний 
ДНК-секвенатор) з високим рів нем віро гід-
ності дозволяє визначити роз міри алель них 
варіантів.

Серед низки порід великої рогатої 
худоби в Україні особливе занепокоєн ня 
у зв’язку зі зниженням рівня гене тич но го 
різно ма ніт тя викликає сіра українська поро-
да, яка, згідно з національною «Програмою 
збе ре жен ня та раціонального використання 
ге не тич них ресурсів сільськогосподарських 
тва рин України», належить до аборигенних 
зни ка ючих порід. Основними проблемами, 
по в’язаними зі збереженням генофонду пред-
став ників цієї породи, є звуження гене тич но-
го різноманіття і зменшення частот пев них 
генів за рахунок спрямованої селекції за об-
ме же ними ознаками протягом багатьох по-
ко лінь, наростання гомозиготності внаслідок 

розведення в замкнутій популяції, не мож ли-
вість в малочисельних популяціях фор му ва-
ти генеалогічну структуру [5].

Метою наших досліджень був ана-
ліз генетичних досліжень дочірніх госпо-
дарств сі рої української породи великої ро га-
тої ху до би Поливанівського кореня за дво ма 
мікро сате літ ними локусами ДНК — BM2113 
і TGLA227.

Матеріали і методи

Матеріалом для досліджень слугува-
ли тварини сірої української породи вели кої 
рогатої худоби Поливанівського коре ня ТОВ 
«Голосіїво» (Броварський ра йон Київ ської 
об ласті) (n=28) та КСП «Вороньків» (Бо рис-
піль ський район Київської об ласті) (n=23). 
Ге не тич ний аналіз худоби, яка нале жить ТОВ 
«Голосіїво», був про ве дений Дер жавною нау-
ковою уста но вою «Все ро сій ський науково-
до слід ний інститут тва рин ниц тва Ро сій ської 
ака де мії сільсько госпо дар ських наук» з ви ко-
рис тан ням електро форе тич ного роз ді лен ня 
про дук тів амплі фі ка ції шля хом капі ляр ного 
електро форезу на при ладі MegaBace 500.

Генетичний аналіз худоби, яка на-
ле жить КСП «Вороньків», було проведено 
в на уково-дослідному відділі молекулярно-
діагнос тичних досліджень Української ла бо-
ра торії якості і безпеки продукції АПК. Пе ри-
ферійну кров відбирали у стерильні ваку ум ні 
пробірки з консервантом EDTA. Виді лення 
геномної ДНК проводили з викорис тан ням 
на борів «ДНК-сорб-В» («АмпліСенс», Росія) 
згід но з інструкцією вироб ника.

Для аналізу було обрано мікро сате літ-
ні локуси, які входять до стандартної панелі 
маркерів для гено ти пу ван ня великої рогатої 
худоби, визначеної ISAG (див. Табл. 1).

Полімеразну ланцюгову реакцію про-
во дили за стандартних умов. Про дукти ам-
пліфікації денатурували формамі дом (Sigma, 
США) та розділяли шляхом електро фо резу 
на автоматичному 4-капілярному генетичному 
аналізаторі ABI PRISM 3100 Genetic Analyzer 
(Applied Biosystems, США). Розміри алелів ви-
значали, використовуючи розмірний стандарт 
GenescanLIZ 500 (Applied Biosystems, США) 
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Таблиця 1
Характеристика мікросателітних локусів, використаних у дослідженні

Локус
Локалізація 

в геномі, 
№ хромосоми

Розмір алелів, 
п. н. Послідовність праймерів (5´–3´)

BM2113 2 124–146 F: GCTGCCTTCTACCAAATACCC
R: CTTCCTGAGAGAAGCAACACC

TGLA 227 18 76–104 F: GGAATTCCAAATCTGTTAATTTGCT
R: ACAGACAGAAACTCAATGAAAGCA

та програмне забезпе чен ня «Gene Maрper 3.7» 
(Applied Biosystem, США).

Під час проведення популяційно-гене-
тичного аналізу обох стад визначали такі 
по казники: кількість алелів на локус (Na), 
ефективну кількість алелів (Ne), фак тич ну 
(Ho) і теоретично очікувану (He) гетеро зигот-
ність, індекс фіксації (F). Для статистичної 
обробки даних використовували програмне 
забезпечення Genalex 6 [6].

Результати й обговорення

Середня кількість алелів на локус, яка 
є показником інформативності аналізу та гене-
тичного різноманіття, в обох популяціях за 
досліджуваними мікросателітними локу са-
ми виявилася майже однаковою (Табл. 2).

Таблиця 2
Результати генетичного аналізу тварин сірої української породи в дочірніх 

господарствах ТОВ «Голосіїво» та КСП «Вороньків» 

Популяція Локус Показник
Na Ne Ho He F

ТОВ «Голосіїво» (n=28) BM2113 5 3,301 0,786 0,710 –0,127
TGLA227 10 7,538 0,714 0,883 0,176

У середньому 7,5±2,5 5,420±2,119 0,750±0,036 0,796±0,087 0,025±0,152
КСП «Вороньків» (n=23) BM2113 5 3,492 0,870 0,729 –0,219

TGLA227 11 8,331 1,000 0,900 –0,136
У середньому 8,0±3,0 5,911±2,419 0,935±0,065 0,814±0,085 –0,177±0,041

Середня кількість ефективних алелів 
характеризує рівень поліморфізму в до слід жу-
ваних стадах. Максимальне зна чен ня цього 
показника спостерігали в КСП «Вороньків» 
за локусом TGLA227, що свід чить про ви щий 
рівень генетичної різно ма ніт ності в по рів-
нян ні зі стадом ТОВ «Голосіїво».

Аналіз гетерозиготності дає змогу оці-
нити генетичну мінливість у популяції і ви-
яви ти кількість гетерозиготних і гомозигот-
них особин. Щоправда, в популяціях, в яких 
використовують споріднене парування, зокре-
ма чистопородне розведення в закритих по-
пуляціях, частота гомозигот може бути за ви-
щеною. У досліджуваних нами тва рин мак-
си мальний показник фактичної гетеро зигот-
ності зафіксовано у стаді КСП «Во ронь ків» 
за локусом BM2113 — 1,0, тобто усі тва ри ни 
за цим локусом виявилися гетеро зиготами. 
Відповідно, у цьому стаді рі вень фак тичної 
гетеро зигот ності ви явив ся вищим за ана ло-
гічний показник КСП «Во ронь ків». Міні-
маль ний рівень фак тич ної гетеро зигот нос-
ті спо сте рігали у cта ді ТОВ «Голо сіїво» за 
TGLA227 — 0,714. За всіма локу са ми, окрім 
TGLA227 у тва рин, які належали ТОВ «Го ло-
сіїво», спо сте рігали надлишок гетеро зи готних 
гено ти пів, про що свідчить ін декс фік сації. 
Цей показ ник відображає від хи лен ня частот 
гетерозиготних генотипів, з яки ми во ни зу-
стрі ча ються в популяції, від тео ре тич но очі ку-
ваної частоти гетеро зигот згідно із за ко ном 
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Харді-Вайнберга внаслідок ви пад ко во го па ру-
вання. Тобто індекс фік са ції харак теризує рі-
вень інбридингу особин від нос но по пуляції.

У результаті проведених досліджень 
максимальний надлишок гетерозиготних гено-
типів (21,9 %) встановлено для стада сі рої 
української худоби КСП «Вороньків». Лише 
для великої рогатої худоби, яка нале жить 
ТОВ «Голосіїво», за локусом TGLA227 ви-
яв лено дефіцит гетерозиготних генотипів на 
рівні 2,5 %.

Висновки

Проведений генетичний аналіз двох 
дочірніх стад сірої української породи (По ли-
ванівського кореня ТОВ «Голосіїво» та КСП 
«Вороньків») за досліджуваними мікро сате-
літ ними локусами показав їх високу інфор-
ма тивність. В обох досліджуваних гру пах 
тварин цей показник був вищим за ло ку сом 
TGLA227. При аналізі індексу фік са ції вста-
нов лено незначне скорочення генетичного 
різно маніття в ТОВ «Голосіїво». Водночас 
у КСП «Вороньків», навпаки, спостерігали 
над ли шок гетерозиготних генотипів.

Перспективи подальших досліджень. 
Зважаючи на отримані дані та локальність 

й унікальність сірої української породи ве-
ли кої рогатої худоби, вважаємо за доцільне 
проведення подальшого її генетичного дослід-
ження з метою запобігання скорочення ге-
не тичного різноманіття та втрати цінного 
ге не тичного матеріалу.
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