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Проведено молекулярно-генетичну оцінку генотипів окремих бугаїв 25 по-

рід великої рогатої худоби за локусами QTL (k-Cn, βLG, GH, ТG, CAPN1 530), 
ISSR- маркерами з використанням в якості праймерів фрагментів динуклеотид-
них та тринуклеотидних мікросателітних локусів (АСС)6G, (GAG)6C, (AG)9C, 
(GA)9C, та мікросателітними маркерами, які входять до переліку рекомендова-
них ISAG (BM1824, BM2113, INRA023, SPS115, TGLA122, TGLA126, TGLA227, 
ETH10, ETH225 та ETH3). Отримана інформація за молекулярно-генетичними 
маркерами може бути використана в подальшій селекційній роботі, як харак-
теристика для поліпшення продуктивних якостей тварин. 
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Використання найбільш конкурентоспроможних спеціалізованих порід, 

які здатні проявити високий рівень продуктивності і забезпечити рентабельне 
виробництво тваринницької продукції, призводить до звуження природної гене-
тичної різноманітності тварин, елімінації генів і генних комплексів, притаман-
них, зокрема, локальним породам, що створює проблему збереження їх генофон-
ду [1, 2, 3, 4, 5]. 

У вирішенні проблеми збереження племінних ресурсів тварин важливого 
значення набуває оцінка їх генетичних особливостей. У зв’язку з цим, особливої 
уваги заслуговують генетичні дослідження, послідовне здійснення яких створює 
систему генетичного моніторингу [6]. У цій системі вагоме місце посідає вико-
ристання комплексу генетичних методів, серед яких найбільш інформативним є 
тестування тварин за ДНК-маркерами [7, 8, 9, 10, 11, 12].  

Метою досліджень було застосування молекулярно-генетичних маркерів в 
системі збереження біорізноманіття популяцій великої рогатої худоби України 
шляхом визначення найбільш цінних генотипів для накопичення і довготривало-
го зберігання генофондового матеріалу сільськогосподарських тварин.  

Матеріали та методи досліджень. Для проведення досліджень викорис-
товували біологічний матеріал від плідників (у кількості 205 голів) різних порід 
великої рогатої худоби, який зберігається в Національному надбанні – Банку ге-
нетичних ресурсів тварин ІРГТ НААН і задіяний для молекулярно-генетичних 
досліджень та формування банку ДНК. 

Плідники великої рогатої худоби належали до наступних порід: молочні і 
молочно-м’ясні породи – голштинська, українська чорно-ряба молочна, україн-
ська червоно-ряба молочна, українська червона молочна, червона степова, анг-
лерська, симентальська, монбельярдська, лебединська, пінцгау, швіцька, джер-
сейська, бура карпатська, білоголова українська; м’ясні породи – українська 
м’ясна, волинська м’ясна, південна м’ясна, знам’янський тип поліської м’ясної, 
сіра українська, лімузин, шароле, світла аквітанська, кіан, мен-анжу, гаскон. 
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Характеристику поліморфізму досліджуваних генів визначали методом 
ПЛР-ПДРФ. Геномну ДНК виділяли за допомогою реагента "Chelex-100"; та з 
використанням стандартного комерційного набору «ДНК-сорб В» виробництва 
«Амплісенс» (Росія), згідно з рекомендаціями виробника. Температурний режим і 
кількість циклів ПЛР-ампліфікації для кожного гена були визначені окремо. Ам-
пліфікацію фрагментів досліджуваних генів проводили з використанням 
відповідних праймерів. Для аналізу поліморфізму структурних локусів κ-Cn, βLG, 
GH, CAPN1 530, ТG використовували рестриктази, підібрані до кожного локусу, 
крім MSTN, типували одразу після проведення ПЛР-аналізу. Визначення гено-
типу тварин за ISSR-маркерами проводили методом ISSR-ПЛР [13] з викори-
станням як праймерів фрагментів ди- і тринуклеотидних мікросателітних ло-
кусів: (АСС)6G, (GAG)6C, (AG)9C, (GA)9C. Аналізу піддавали лише ті фрагменти, 
які стабільно відтворювались у результаті проведення трьох реакцій ам-
пліфікації. Кожний утворений амплікон розглядали як окремий локус. Розмір 
ампліфікованих фрагментів визначали із використанням програмного забезпе-
чення TotalLab 2.01 http://www.totallab.com та GelQuest 3.04 
http://www.sequentix.de. Праймери для ампліфікації контролюючого району 
мтДНК підбирали за допомогою модуля Primer3 (BioEdit) у середовищі Ugene 
версії 1.9.7 (http://ugene.unipro.ru/rus): F primer: 5’-
TAGTGCTAATACCAACGCCC-3’, R primer: 5’-AGGCATTTTCAGTGCCTTGC-
3’. Температура відпалу праймерів 56°С, розмір продукту ПЛР –1142 п.н. Про-
дукти ампліфікації і рестрикції розділяли методом електрофорезу у 2–4 % ага-
розних гелях з наступним їх фарбуванням у розчині бромистого етидію. 
Візуалізацію здійснювали на трансілюмінаторі в УФ світлі з наступним фото-
графуванням електрофореграм цифровою камерою. Диференціацію ампліконів 
за розмірами проводили за допомогою маркера молекулярних мас GeneRuler TM 
100 bp DNA Ladder (“Fermentas”, Литва). 

Дослідження генетичної структури окремих порід за мікросателітними 
маркерами , які входять до переліку рекомендованих ISAG (BM1824, BM2113, 
INRA023, SPS115, TGLA122, TGLA126, TGLA227, ETH10, ETH225 та ETH 3), 
проводили на генетичному аналізаторі ABI Prism 3130 Genetic Analyzer (Applied 
Biosystems, США). Статистичну обробку отриманих результатів проводили за 
використання методів математичної статистики (χ2, критерій Стьюдента, Фіше-
ра) [14, 15], а також за допомогою стандартних комп'ютерних програм 
“GenAlex6”, Statistica , GELSTAT, TREES, «Gene Mapper 3.7. 

Результати досліджень. До якісних показників м’ясної продуктивності 
належать ніжність і мармуровість. Кількісною характеристикою ніжності м’яса є 
поперечна пружність м’язового волокна, яку пов’язують з дією кальцій-залежних 
протеїназ, що кодуються генами калпаїну (CAPN) і калпастатину (CAST). Мар-
муровість характеризує кількість внутрішньом’язового жиру, депонування якого 
контролюють багато генів, серед яких найбільш незалежним від породи і умов 
утримання є ген тиреоглобуліну (TG).  

Встановлені генотипи 61 бугая десяти м’ясних порід великої рогатої худо-
би  за трьома локусами кількісних ознак калпаїну (CAPN1 530), тиреоглобуліну 
(ТG) та міостатину (MSTN), із зразків біоматеріалу з яких формується банк ДНК, 
як складова банку генетичних ресурсів тварин ІРГТ НААН. 

Загалом встановлено, що за геном CAPN1 530 частка тварин із бажаним ге-
нотипом GG за цим локусом становила 59 %, гетерозиготних носіїв алелю G ста-
новила 32,8 %, а частка тварин з генотипом АА – 8,2 %. Не було виявлено бугаїв 
з генотипом АА в породах: шароле, кіан, лімузин, світла аквітанська, мен-анжу, 
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що може бути пов’язано з невеликою кількістю досліджених нами тварин. За ге-
ном тиреоглобуліну (TG) частка гетерозиготних тварин становила 29,5 %, твари-
ни з генотипом СС становила 54,1 % від усіх досліджених бугаїв, тварини носії 
бажаного генотипу ТТ становили 16,4 %. За геном міостатину частота генотипу 
АА серед усіх протестованих бугаїв становила 100 %. 

У результаті аналізу генетичної структури за локусом капа-казеїну (k-Cn) 
серед 42 плідників голштинської породи 19 тварин були гетерозиготними, а бугай 
Ракурс Ред 136 виявився гомозиготним за В алелем. У цілому розподіл алельних 
варіантів локусу капа-казеїну, характерний для тварин молочного напрямку про-
дуктивності, частота алельного варіанту А, який приймає участь у формуванні та-
кого показника як надій, був значно вище ніж алельного варіанту В і становив 
0,750 в порівнянні з 0,250 відповідно. 

При аналізі лінійної належності протестованих тварин було встановлено, 
що у бугаїв голштинської породи ліній: Астронавта, Валіанта, Метта був наяв-
ний лише генотип АА за локусом капа-казеїну. У бугаїв лінії :Кавалера виявився 
характерним лише гетерозиготний генотип АВ. Для бугаїв ліній: Імпрувера Ред, 
Р. Соверінга, Сітейшна, Старбака і Хановера Ред притаманні два генотипи (АА і 
АВ), для бугаїв лінії С.Т. Рокіта характерні два генотипи АВ і ВВ.  

Серед 21 бугая симентальської породи за локусом k-Cn п’ять плідників: 
Баян 6538, Букет 609, Планді 5344431, Ранок 5884, Сінвоналас UA3200801402 
виявилися гомозиготними за алелем А гену капа-казеїну, а бугаї Вулкан 7540 (л. 
Воїна), Садовий 6368 (л. Радоніса) та Малиш 4610 є гомозиготами за алелем В, 
який є бажаним і приймає участь у формуванні такого якісного показника моло-
чної продуктивності як вміст білка в молоці. Загалом для бугаїв симентальської 
породи частота алелю А становила 0,548, а частота генотипів у тварин наступна: 
АА – 0,238, АВ – 0,619, ВВ – 0,143. 

Серед всіх плідників виявлено  бугая Рак 3835 (ІІІ-покоління лінії Бутмей-
ке 1450228), який гомозиготний за В алелем.  

Для бугаїв української червоно-рябої молочної породи генотип  АА був 
характерним для плідників, які належать до ліній: Елевейшна, Імпрувера, 
Р. Соверінга і Рігела, а генотип АВ у лініях: Хановера, Валіанта, Імпрувера, Кава-
лера, Рігела. Лише для одного бугая лінії Бутмейке був встановлений генотип ВВ. 

Для шести з сімох бугаїв української чорно-рябої молочної породи був ха-
рактерним генотип АА (представники ліній Вісконсіна, Ельбруса, Монтфреча та 
Суддіна). Лише один бугай Чопорний 5063/2896 був гетерозиготою за бажаним 
алелем В і мав генотип АВ (лінія Суддіна). Два бугая української червоної молоч-
ної породи Юній 146 та Йорш 884 мали генотип АА, а два інших Дукат 125 та Де-
ятель 328 були гетерозиготами.  

Загалом з 144 бугаїв п’ятнадцяти порід великої рогатої худоби десять буга-
їв мали генотип ВВ, а сімдесят плідників виявилися гетерозиготними за локусом 
капа-казеїну, що в цілому вказує на достатньо цінний генетичний матеріал, який 
зберігається в банку генетичних ресурсів тварин ІРГТ НААН. Одним із основних 
локусів, які приймають участь у формуванні білковомолочності, є локус бета-
лактоглобуліну, алельний варіант В якого асоційований із високим вмістом казеї-
нових білків та підвищеним вмістом жиру в молоці корів. У результаті тестування 
плідників голштинської породи два бугаї Річард Ред 810/1810 та Кобзар 5312 були 
гомозиготними за А алелем, частота тварин із генотипом АВ становила 0,500 (21 
гол.), з ВВ 0,452 (19 гол.). За локусом β-LG всі плідники породи гаскон і пінцгау 
виявилися гомозиготними за В алелем. Бугай Фрамето 4990021111 / 0463 породи 
монбельярд був гетерозиготою, серед тварин симентальської породи розподіл ге-
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нотипів був наступний: гомозиготними за алелем А виявилися бугаї Флагман 
5176 та Ферст 6790, а за алелем В сім бугаїв: Букет 609, Казбек 7279, Каштан 
6441, Компас 2246, Корал 1659, Ларнет 4927, Планді 15344431. Загалом частота 
алеля А у тварин симентальської породи становила 0,381, а за алелем В – 0,619. 
Для бугаїв таких вітчизняних порід як лебединська та сіра українська виявилась 
характерною перевага гомозиготних бугаїв за алелем В. Лише бугай Зеніт 2785 
сірої української та бугаї Буйний 102 та Качур 5296 - лебединської були гетерози-
готними за локусом бета-лактоглобуліну.  

В результаті індивідуального аналізу генотипів тварин голштинської по-
роди отримані результати щодо розподілу частот генотипів і алельних варіантів 
локусу гормону росту. Для голштинської породи характерна значна перевага в 
популяції алелю L. Лише шість плідників, а саме: Еней Ет 81, Менует 661, Джаз 
8456, Керрі Ет Ред 5634653/5111, Х.Х.Ю. Дакота Ет  5821984/5136, були гетеро-
зиготні за локусом гормону росту. Бугаї: Арбат 1577, Дощик 3792 /179, Рак 3835 
української червоно-рябої молочної породи виявилися гетерозиготами, всі інші 
плідники були гомозиготними за L –алелем і лише бугай Кінг 3091 мав генотип 
VV. Загалом генетична структура за локусом гормону росту у тварин української 
червоно-рябої молочної породи подібна до голштинської. Для тварин сименталь-
ської породи частота алелю L становила  0,714, алелю V – 0,288. Бугаї: Баян 
6538, Букет 609, Звон 6444, Казбек 7279, Компас 2246, Корал 1659, Садовий 
6368, Малиш 4610 і Флагман 5176 виявилися гомозиготними за L алелем, інші 12 
бугаїв були гетерозиготами. Бугай Фрамето 4990021111 / 0463 породи монбель-
ярд був гетерозиготою, так само як і всі бугаї породи гаскон і два бугая Стюарт 
39263235 і Функер 424490357 породи пінцгау. 

У результаті  проведення порівняльного аналізу генетичної структури бу-
гаїв молочних, м’ясних і комбінованих порід великої рогатої худоби з викорис-
танням мультилокусного міжмікросателітного аналізу за чотирма типами ISSR-
маркерів загалом було отримано 670 ампліфікованих ДНК-фрагментів, з яких 81 
різних за розміром, для поліморфних фрагментів становила при цьому 95,1%, а 
мономорфних – 4,9 %. Діапазон молекулярних мас, виявлених ампліконів., коли-
вався від мінімального в 180 п.н. до максимального в 1600 п.н. 

Із використанням в якості праймеру динуклеотидного фрагменту мікроса-
телітного локусу (AG)9C сумарно ампліфікувалось 17 фрагментів різної довжини. 
розмір яких варіював від 1500 п.н. у джерсейської породи до 200 п.н. у порід чер-
вона степова, сіра українська, світла аквітанська. Найбільша кількість ДНК-
фрагментів (10) спостерігалась у тварин сірої української породи, 9 - у тварин 
джерсейської, тварини семи порід: симентальської, лебединської, української чер-
воної молочної, української м’ясної, волинської м’ясної, лімузин, мен-анжу мали 
по 4 фрагменти. Для більшості порід, за винятком шароле, світла аквітанська, гас-
кон був характерним фрагмент розміром в 420 п.н. Фрагменти високої молекуля-
рної маси з розмірами 1100 п.н. спостерігали лише у джерсейської і швіцької по-
рід, а 1000 п.н. у української червоно-рябої, джерсейської, української м’ясної та 
сірої української порід. При використанні в якості праймера (GA)9C сумарно було 
отримано 17 ДНК-фрагментів довжиною 220 – 1600 п.н. Найбільший фрагмент 
високої молекулярної маси 1600 п.н. спостерігали лише у тварин південної 
м’ясної породи. За GA-ISSR маркером отримано 146 фрагментів ДНК. Загалом за 
AG-ISSR та GA-ISSR маркерами сумарно було отримано 275 ампліфікованих 
фрагментів ДНК, найбільша кількість фрагментів (18) спостерігалась у тварин сі-
рої української, а найменша (6) у симентальської порід.  
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Із використанням праймера (ACC)6G було отримано 23 фрагменти ДНК рі-
зної довжини від 1300 п.н. до 180 п.н. У білоголової української породи виявили 
специфічний фрагмент в 600 п.н. Із високою молекулярною масою в 1200 п.н. 
фрагменти були притаманні тваринам двох порід - українській м’ясній і сірій 
українській.Із використанням праймера (GAG)6C отримали  232 фрагменти, з 
яких 23 різної довжини. Слід зазначити, що переважна кількість ДНК – фрагмен-
тів за цим маркером мала молекулярну масу до 1000 п.н., лише для тварин голш-
тинської породи були характерні фрагменти у 1200 п.н. і фрагмент у 1100 п.н., 
який також спостерігався у тварин породи шароле, а фрагмент в 1000 п.н. був 
присутній у тварин джерсейської породи.  

Аналіз генетичної спорідненості досліджених порід, показав, що діапазон 
генетичних відстаней між різними породами варіював: lim 0,013-0,331 для AG-
ISSR маркера, lim 0,018-0,386 для GA-ISSR маркера, lim 0,018 - 0,292 (для прай-
мера (ACC)6G) і lim 0,027 - 0,386 для праймера (GAG)6C) і кластерізація порід за-
лежала від використаного праймеру. У результаті аналізу теоретично очікуваної і 
фактичної гетерозиготності (He), в досліджуваних породах достовірним вияви-
лось збільшення гетерозиготності з використанням праймера (ACC)6C та 
(GAG)6C) , в порівнянні з праймером (GA)9C та (AG)9C), (Р<0,05; 0,001), відпові-
дно. 

У результаті аналізу генетичної структури бугаїв молочних, м’ясних і 
комбінованих порід великої рогатої худоби, за 10 рекомендованими ISAG мікро-
сателітними локусами ДНК (BM1824, BM2113, INRA023, SPS115, TGLA122, 
TGLA126, TGLA227, ETH10, ETH225 та ETH 3), одержано наступні результати.  

За мікросателітним локусом TGLA126 у тварин досліджених порід великої 
рогатої худоби було виявлено 9 алельних варіантів, розмір яких варіював від 114 
до 130 п.н. Найбільшу кількість алелів (9) спостерігали у тварин голштинської 
породи, а найменшу (2) мали тварини таких порід, як гаскон, швіцька, пінцгау та 
лімузин. Алелі розміром в 114 та 130 п.н. були характерні лише для тварин 
голштинської породи. 

За мікросателітним локусом TGLA122 одержано 22 алельних варіанти роз-
міром від 142 до 190 п.н. Найбільшу кількість алелів різної довжини спостерігали 
у тварин голштинської породи (18), а найменшу (1) – у тварин швіцької породи та 
мен-анжу. У тварин бурої карпатської породи виявлені алелі розміром 164 та 172 
п.н., які у інших порід не зустрічалися. Тільки для тварин сірої української породи 
виявлено алель у 186 п.н., для тварин волинської і південної м’ясної порід – 
алельний варіант розміром в 184 п.н.  

За локусом INRA023 виявлено 14 алельних варіантів розміром від 208 до 234 п.н. 
Алельний варіант розміром в 234 п.н. спостерігали лише у тварин породи пінцгау.  

Серед досліджених порід за локусом ETH3 розмір алелів варіював від 108 до 
134 п.н. У тварин голштинської породи спостерігали алельний варіант розміром 
134 п.н., а у тварин української червоної молочної – 108 п.н., який є характерним 
лише для цієї породи. Алельний варіант у 116 п.н. був присутній у плідників по-
роди лімузин і сірої української, а варіант розміром 112 п.н. – у тварин породи 
кіан і лімузин. Загалом за цим локусом виявлено 13 різних за розміром алельних 
варіантів. 

За локусом ETH225 виявлено 13 алельних варіантів розміром 140 – 164 
п.н. Для плідників англерської і української червоної молочної порід характер-
ним є алель у 158 п.н., алельний варіант розміром 160 п.н. – для тварин лебедин-
ської породи, 162 п.н. – голштинської і 164 п.н. – бурої карпатської порід. 

Алельний варіант розміром у 198 п.н. за локусом BM1824 спостерігався 
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лише у тварин англерської породи і пінцгау. Загалом виявлено 14 алельних 
варіантів у діапазоні 176 – 202 п.н.  

Мікросателітний локус TGLA227 представлений 14-ма різними за довжи-
ною алельними варіантами розміром від 80 до 104 п.н. Алельний варіант розмі-
ром у 72 п.н. виявили у плідників української м’ясної породи, а розміром у 78 
п.н. – у тварин симентальської й української м’ясної породи. 

Локус BM2113 має 11 різних алельних варіантів розміром 114 – 142 п.н. 
Алель у 114 п.н. був характерним для тварин голштинської породи, алельний ва-
ріант розміром у 140 п.н. – для плідників таких порід як волинська м’ясна, украї-
нська м’ясна та кіан.  

Десять алельних варіантів розміром від 212 до 232 п.н. виявили за мікро-
сателітним локусом ETH10. Алель у 232 п.н. спостерігали у тварин української 
червоно-рябої молочної породи, 212 п.н. – у бугаїв таких порід як білоголова 
українська і пінцгау.  

За мікросателітним локусом SPS115 виявлено 11 алелів у діапазоні довжин 
244 – 264 п.н. Варіант у 264 п.н., характерний для тварин української червоно-
рябої молочної породи. 

Висновки: 
1. Проведено молекулярно-генетичну оцінку генотипів окремих бугаїв 25 

порід великої рогатої худоби за локусами QTL (k-Cn, βLG, GH, ТG, CAPN1 530), 
ISSR- маркерами з використанням в якості праймерів фрагментів динуклеотид-
них та тринуклеотидних мікросателітних локусів (АСС)6G, (GAG)6C, (AG)9C, 
(GA)9C, та мікросателітними маркерами, які входять до переліку рекомендованих 
ISAG (BM1824, BM2113, INRA023, SPS115, TGLA122, TGLA126, TGLA227, 
ETH10, ETH225 та ETH3). Отримана інформація за молекулярно-генетичними 
маркерами може бути використана в подальшій селекційній роботі, як характери-
стика для поліпшення продуктивних якостей тварин. 

2. Застосування молекулярно-генетичних маркерів є невід’ємним елементом 
системи збереження в Україні генофонду тварин, шляхом визначення найбільш 
цінних генотипів та створює реальні передумови для їх спрямованого викорис-
тання в програмах із охорони біорізноманіття у популяціях великої рогатої худо-
би України. 
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ГЕНЕТИЧЕСКАЯ СТРУКТУРА БЫКОВ РАЗНЫХ ПОРОД КРУПНОГО 

РОГАТОГО СКОТА ПО МОЛЕКУЛЯРНО-ГЕНЕТИЧЕСКИМ МАРКЕРАМ 
Копылова Е.В., Шелев А.В., Березовский А.В., Копылов К.В., Институт 

разведения и генетики животных НААН Украины  
Россоха В.И., Институт животноводства НААН Украины  
Проведена молекулярно-генетическая оценка генотипов быков 25 пород 

крупного рогатого скота по локусам QTL (k-Cn, βLG, GH, ТG, CAPN1 530), ISSR- 
маркерами с использованием в качестве праймеров фрагментов динуклеотидных 
и тринуклеотидных микросателитных локусов (АСС)6G, (GAG)6C, (AG)9C, 
(GA)9C, и микросателитными маркерами, входящими в список рекомендованых 
ISAG (BM1824, BM2113, INRA023, SPS115, TGLA122, TGLA126, TGLA227, ETH10, 
ETH225 та ETH3). Полученная индивидуальная информация может быть исполь-
зована в дальнейшей селекционной работе по улучшению продуктивных признаков 
животных. 

Ключевые слова: гены, генотип, аллель, полиморфизм, породы, ДНК. 
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CREATED BY MOLECULAR AND GENETSC MARKERS GENETIC 
STRUCTURE OF BULLS FROM DIFFERENT BREEDS OF CATTLE 

K.V.Kopylova, A.V.Shelev, O.V.Berezovskiy, K.V.Kopylov, The Institute of An-
imal Breeding and Genetics, UAAS 

V.I.Rossokha, Insnitute of Animal Science, UAAS 
A molecular genetic evaluation of 25 bulls genotypes was realized for different 

cattle breeds by QTL locus (k-Cn, βLG, GH, TG, CAPN1 530), ISSR-markers using as 
being primers for fragments of dinucleotide and trinucleotide microsatellite locus 
(ACC)6G, (GAG) 6C, (AG) 9C, (GA) 9C, and microsatellite markers included in the 
list of recommended ISAG (BM1824, BM2113, INRA023, SPS115, TGLA122, 
TGLA126, TGLA227, ETH10, ETH225 that ETH3). Received individual information 
can be used in further breeding work to improve production traits of animals. 
Keywords: genes, genotype, alelles, polymorphism, breed, DNA. 
 
 
 
УДК 636.127.1.082 

АНАЛІЗ РЕЗУЛЬТАТІВ ПЛЕМІННОГО ВИКОРИСТАННЯ 
АТЕСТОВАНИХ ПЛІДНИКІВ ОРЛОВСЬКОЇ РИСИСТОЇ 

ПОРОДИ 
 

Корнієнко О.О., к. с.-г. н., 
Інститут тваринництва НААН 

Мирось В. В., д. с.-г. н., 
Харківський національний аграрний університет ім. В. В. Докучаєва 

 
Установлено основні недоліки селекційної роботи з плідниками, які зни-

жують ефективність їх племінного використання. Визначені кращі та найбільш 
перспективні жеребці для подальшої селекційно-племінної роботи з породою. 
Проаналізовано формування генеалогічної структури породи під впливом інтен-
сивності та результативності використання атестованих плідників. Установ-
лено, що найбільше перспектив для подальшого розвитку є у ліній: Барчука, Пі-
лота та Отбоя, зникаючими та малочисельними залишаються лінії: Вєтра, Бол-
тіка, Проліва, Ісполнітельного та Воїна, в лінії Піона є небезпека піти «у мат-
ки». 

Ключові слова: атестація, лінія, орловська рисиста, плідники, робоча 
продуктивність. 

 
Атестація жеребців – плідників являє собою комплексну оцінку їх якості за 

сумою ознак з метою виявлення їх племінної цінності [2, 3]. В Україні атестація 
плідників проводиться на підставі наказу Міністерства аграрної політики України 
і, починаючи з 2005 року, коли і було ухвалено положення про її проведення, є 
щорічним заходом селекційного процесу [1]. За 8 років, протягом яких прово-
диться атестація, до племінного використання було допущено 86 плідників орлов-
ської  рисистої породи, від більшості отримано ряд ставок, що дозволяє зробити 
певні висновки про їх племінну цінність та намітити перспективи подальшої ро-
боти з ними. 

Отже, метою наших досліджень було проведення аналізу ефективності та 
результатів племінного використання плідників орловської рисистої породи, які 
допущено до відтворення маточного поголів’я.  


