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ГЕНЕТИЧНИЙ ПОЛІМОРФІЗМ STR-ЛОКУСІВ  

ТА ЇХ ЗВʼЯЗОК ІЗ ЖИВОЮ МАСОЮ ХУДОБИ 

 

Не зважаючи на те, що a-priori мікросателіти ДНК є нейтральними 

молекулярно-генетичними маркерами, починаючи з середини 1990-х 

років почали з’являтися повідомлення про наявність вірогідних зв’язків 

між наявністю/відсутністю певних алелів досліджуваних локусів 

мікросателітів та різними ознаками продуктивності сільсько-

господарських тварин [1-4]. Крім того, було виявлено цілий ряд QTL, 

розташованих на різних хромосомах великої рогатої худоби, що 

пов’язані із показниками живої маси на різних етапах їх росту та 

фланковані певними локусами мікросателітів ДНК (МС-ДНК) [5; 6].  

Головною метою дослідження став пошук вірогідний асоціацій між 

ознаками росту телиць південної м’ясної породи (ПМП) та їх 

поліморфізмом за STR-локусами. 

Дослідження було проведено на поголів’ї телиць ПМП (загалом – 

192 голови) ДП «ДГ Асканійське» Асканійської державної сільсько-

господарської дослідної станції Інституту зрошуваного землеробства 

НААН Каховського району Херсонської області. Це єдина порода в 

Україні і на Європейському континенті, сформована шляхом міжвидової 

гібридизації між Bos taurus та B. indicus [7; 8].  

У дослідженнях використовували чотири мікросателітних локуси, що 

рекомендовані ISAG – TGLA227, BM2113, BM1818 та BM1824. В якості 

показників динаміки живої маси телиць ПМП були використані три 

показники інтенсивності росту (у г): середньодобовий приріст від 

народження до віку 18 міс. (ADG); середньодобовий приріст від 

народження до відлучення (ADG1); середньодобовий приріст на 

відгодівлі (до віку 18 міс.) (ADG2). 

Основу експерименту складала перевірка нуль-гіпотези (з вико-

ристанням критерію Стьюдента) щодо відсутності відмінностей за 

показниками росту живої маси між тваринами, що мали певний алель за 

дослідженими STR-локусами – для цього тварини були розподілені на 

дві групи за наявністю/відсутністю в їх генотипі відповідного алеля. Всю 

статистичну обробку було проведено за допомогою програмного 

забезпечення MS Excel. 
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Отримані нами дані свідчать про те, що тварини, в генотипі яких 

були присутні певні алелей за локусами МС-ДНК, вірогідно відрізнялися 

у відношенні приростів живої маси у різні вікові періоди (таблиця 1).  

 

Таблиця 1 

Результати перевірки гіпотези щодо впливу  
наявності/відсутності певних алелів за локусами МС-ДНК  

на прирости телиць ПМП, г/доба 

Локус 
Алель 

(п.н.) 
Ознаки 

Алель відсутній 
Алель 

присутній t P 

n 
X

X S
 

n 
X

X S
 

TGLA227 83 ADG1 138 743 ± 13 10 873 ± 46 2,59 0,011 

BM2113 141 ADG 97 570 ± 9 7 498 ± 18 2,10 0,038 

BM1818 258 ADG1 132 738 ± 13 16 865 ± 38 3,10 0,002 

BM1824 178 ADG 93 555 ± 8 11 648 ± 41 3,47 <0,001 

 

В цілому, було відмічено три алеля (BM1824
178

, TGLA227
83

, 

BM1818
258

), наявність яких в генотипі телиць ПМП забезпечували більш 

інтенсивний ріст живої маси та один (BM2113
141

), що пов’язаний із 

повільним зростанням живої маси у різні вікові періоди. Раніше серед 

різних порід ВРХ та зебу було вже доведено наявність позитивної (або 

негативної) кореляції між окремими алелями (або генотипами) 

мікросателітів та показниками їх росту та розвитку.  

Так, в роботі ДеАтлей із співавторами [9] було показано, що локус 

ETH10 був тісно пов’язаний із живою масою при народженні (для 

помісних тварин Angus × Brahman) та при відлученні (для тварин 

породи Angus). Худоба породи Hereford із генотипом CSFM50
180/184

 

мала найвищу живу масу при відлученні, а присутність в їх генотипі 

алеля CSFM50
176

, навпаки, призводила до значного падіння показника 

цієї ознаки [10].  

Наявність (AT)n-алеля довжиною в 225 п.н. за локусом мікросателіта 

в межах гену IGF1 позитивно корелювала із живою масою при 

народженні та відлученні помісних тварин B. indicus × B. taurus, у той час 

як наявність алеля довжиною 231 п.н., навпаки, маркірувала тварин із 

самими низькими значеннями цих ознак [11]. З іншого боку, 229→225 

заміна за цим маркером серед зебу породи Nellore та 225→229 заміна 

серед худоби породи Angus мали протилежний ефект у відношенні ознак 

живої маси, хоча в обох випадках не була вірогідною [12]. Для маркера 

bGHR в промоторному регіоні встановлено наявність повтору (TG)n, де n 

може варіювати від 16 до 20 (L-алель, який притаманний різним породам 

B. taurus), або n = 11 (S-алель, який притаманний зебу). Серед плідників 
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породи Angus встановлено вірогідну різницю тварин із генотипами L/L та 

L/S у відношенні живої маси при відлученні (17 ± 4 кг; P < 0,01), тоді як 

для живої маси при народженні таки відмінності були відступні [13]. 

Крім того, L→S заміна за цим геном призводила до вірогідної зміни як 

живої маси тіла як деяких порід зебу (Nellore та Canchim) та ВРХ (Angus), 

так й її приросту на відгодівлі [12]. Відомі й приклади позитивного 

впливу наявності певних алелів за локусами мікросателітів на показники 

приросту. Так, тварини породи Japanese Black cattle, що мали алель (TG)19 

на ділянці 5’UTR гену GHSR1, характеризувалися найвищими 

приростами протягом періоду експерименту [14]. Також, аналогічну дію 

було встановлено для низки алелей локусів INRA11, INRA64 та ETH131 у 

тварин породи Piemontese [15]. 

Таким чином, нами було встановлено, що телиці ПМП, в генотипі 

яких були присутні певні алелей за локусами МС-ДНК, вірогідно 

відрізнялися у відношенні приростів живої маси у різні вікові періоди. 

В цілому, було відмічено три алеля (BM1824
178

, TGLA227
83

, BM1818
258

), 

наявність яких в генотипі телиць забезпечували більш інтенсивний ріст 

живої маси та один (BM2113
141

), що пов’язаний із повільним зростанням 

живої маси у різні вікові періоди. 

Подяки. Публікація містить результати досліджень, проведених за 

грантом Президента України за конкурсним проектом Ф82/2019 (номер 

державної реєстрації 0119U103477). 
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