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Вперше особливості функціонування біологічних
систем різного рівня з точки зору теорії інфор-

мації були розроблені в роботі І.І. Шмальгаузена [8].
Ним були введені поняття прямого і зворотного
зв’язку, по якимх передається генетична і фенотипічна
інформація, розроблені закономірності кодування і пе-
ретворення генетичної інформації.

У подальшому інформаційно-статистичний метод
аналізу привернув увагу багатьох дослідників. Остан-
нім часом з’явився ряд публікацій, у яких продемонст-
ровано можливість застосування ентропійно-інфор-
маційного аналізу (ЕІА) в різних галузях біологічної
науки. Підставою для цього є властивості біокіберне-
тики, а саме висока точність, розгляд біологічних
об’єктів з точки зору самоорганізованих систем, мож-
ливість моделювання ситуаційних процесів і явищ
тощо. Нині ЕІА також використовується для оцінки
рівня організації біологічних систем, ступеня їх гетеро-
генності, змін генетичної структури у процесі селекції
популяцій сільськогосподарських тварин і птахів [5].

Порівняння оцінок генетичної мінливості за локу-
сами GH та LEP у межах мікропопуляції голштинських
корів методами ентропійно-інформаційного і популя-
ційно-статистичного аналізів та доповнення останнь-
ого параметрами, що характеризують консолідо-
ваність популяції.

Експериментальний матеріал отримано від 68
корів голштинської породи молочного стада племін-
ного заводу ПрАТ «Агро-Союз» Дніпропетровської
області.

Аналіз поліморфізму досліджуваних генів прово-
дили стандартною методикою ПЛР-ПДРФ [6] у відділі
молекулярно-генетичних та біохімічних досліджень Ін-
ституту рибного господарства НААН України.
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Популяційно-статистичний аналіз здійснювали за
стандартною процедурою, обчислюючи частоти алелів,
генотипів і теоретичну гетерозиготність (ĥ). Також було
оцінено ступінь інтрапопуляційного різноманіття за до-
помогою визначення середнього числа генотипів (μ) і
його помилки (SEμ):

де pi — частка певного генотипу, m — кількість ге-
нотипів досліджуваного локусу, n — обсяг вибірки.

Далі визначали частку рідкісних морф (hμ) та її по-
милку (SEhμ):

Ентропійно-інформаційний аналіз проводили на
основі значень абсолютної (Hi±SEH), максимальної
(Hmax) і відносної (HR) ентропій, абсолютної (O) і від-
носної (R) організованості й анентропії (A) [1, 4]. 

Класифікацію біосистем за рівнем складності про-
водили враховуючи пропозиції С.Біра [3], а за ступе-
нем визначеності – Ю.Г.Антомонова [2].

Обробку матеріалів досліджень проведено з вико-
ристанням програми MS Excel 2010.

Результати дослідження. Проводячи аналіз гене-
тичної структури мікропопуляції голштинської худоби
за співвідношенням питомої ваги алелів відповідних

локусів (табл. 1), встановлено, що за геном гормону
росту діапазон між частотами його станів ширший, ніж
за лептином (0,388 і 0,146 відповідно). Тобто у пер-
шому випадку алель V за частотою зустрічальності у ге-
нотипах більш ніж удвічі поступається алелю L, а у
другому – алельні варіанти є більш вирівняними.

Таблиця 1
Частоти алелей генів GH і LEP
мікропопуляції голштинської худоби
Алель Локус

(GH / LEP) GH LEP

L / C 0,694 0,574

V / T 0,306 0,426

Розглядаючи структуру вибірки голштинських корів
за генотипами локусів GH і LEP (табл. 2) варто відмітити
наступне. За геном гормону росту майже половина тва-
рин є гомозиготами за алелем L (48%), їм дещо посту-
паються гетерозиготи (43%) і лише у 9% корів виявлено
генотип VV. За геном лептину відмічена істотна питома
перевага гетерозиготних тварин – 56%, чи не вдвічі
менше гомозигот CC – 29%, і найменше гомозигот TT –
15%. Розрахувавши теоретичну гетерозиготність вста-
новлено, що її рівень за локусом GH збігається з фак-
тичною, а за LEP нижче від дійсної на 7%.

Таблиця 2
Генотипова структура мікропопуляції 
голштинської худоби
за локусами GH і LEP (pi±SEpi)
Генотип Локус

(GH / LEP) GH LEP

LL / CC 0,48±0,061 0,29±0,055

LV / CT 0,43±0,061 0,56±0,060

VV / TT 0,09±0,035 0,15±0,043

ĥ 0,43 0,49

У подальшому було оцінене інтрапопуляційне різ-
номаніття за допомогою параметра μ – середнє число
генотипів (табл. 3). Для гену гормону росту воно є
дещо меншим, ніж для лептину (різниця – 0,08). Це є
свідченням того, що частоти генотипів за локусом LEP
є більш вирівняними. 

Встановлена також частка рідкісних генотипів. За
геном GH у мікропопуляції голштинської худоби від-
мічається низька частка генотипів VV, що очікувано зу-
мовило вище значення hμ.

Поряд з цим, згідно із поставленим завданням,
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було оцінено генетичне різноманіття методом ентро-
пійно-інформаційниого аналізу (табл. 4). Враховуючи,
що обидві біосистеми мають три можливих стани (m),
величина максимально можливої ентропії станови-
тиме 1,1 біт. При цьому абсолютна ентропія за локусом
GH становить 0,93 біт, а за локусом LEP – 0,97 біт.
Оцінка абсолютної організованості досліджуваних си-
стем була, відповідно, 0,17 біт і 0,13. Відносні ентропія і
організованість дублюють розподіл вищеозначених
параметрів.

Окрім того, за величиною анентропії, яка відобра-
жає рівень представленості рідкісних станів, біоси-
стема GH переважає аналог за LEP на 0,09 біт. Це
пояснюється тим, що частка генотипів VV першого ло-
кусу має найнижчу частоту в рамках даного дослід-
ження.

За результатами ЕІА та користуючись класифікато-
рами С.Біра і Ю.Г. Антомонова встановлено, що мікро-

Таблиця 3

Генетичне різноманіття мікропопуляції 
голштинської худоби за локусами GH і LEP
Параметри Локус

GH LEP

μ±SEμ 2,72±0,107 2,80±0,091

hμ±SEhμ 0,09±0,064 0,07±0,054

Таблиця 4

Генетичне різноманіття мікропопуляції 
голштинської худоби за локусами GH і LEP 
визначені через ЕІА

Параметри Локус

GH LEP

Hmax 1,10 1,10

Hi±SEH 0,93±0,040 0,97±0,042

HR 0,85 0,88

O 0,17 0,13

R 0,15 0,12

A 2,43 2,34
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популяція голштинської худоби в першому випадку є
простою системою, а в другому за обома локусами ви-
значена як квазідетермінована.

Проводячи паралелі, можна говорити, що оцінки
абсолютної (Hi) ентропії можуть виступати аналогом
середнього чиста генотипів (μ), тим часом анентропія
(A) – аналогом частки рідкісних морф (hμ). Водночас
ЕІА передбачено визначення відносної ентропії (HR),
а також абсолютної (O) і відносної (R) організованості,
які не знаходять аналогів серед традиційних популя-
ційно-статистичних параметрів. Тому, для заповнення
цієї ніші ми пропонуємо використовувати наступні па-
раметри: відносне середнє число генотипів (μr), міру
абсолютного (γа) і відносного гомоморфізму (γr), фор-
мули яких наведені нижче:

Традиційне (абсолютне) середнє число генотипів
(фенотипів) показує, скільки їх у вибірці з урахуванням
відповідних частот. При рівності частот усіх генотипів
(фенотипів), цей показник прагне до m; при нерівно-
мірному розподілі частот — μ < m; якщо популяція ви-
являється мономорфною — μ = 1. Проте за необхідності
співставлення параметра μ різних систем виникають
складнощі, якщо їх m відрізняються. Щоб обійти таку
перешкоду, можна проводити порівняння за величи-
ною відносного середнього числа генотипів (феноти-
пів) (μr), яка виражає ступінь різноманіття у відносних

величинах. Водночас, для характеристики рівня гено-
типової або фенотипової консолідованості популяцій
буде доречним розрахунок абсолютного (γа) і віднос-
ного гомоморфізму (γr), які виступатимуть аналогами
параметрів абсолютної (O) і відносної (R) організова-
ності ентропійно-інформаційного аналізу.

Висновки
Таким чином, популяційно-статистичні методи

оцінки генетичного різноманіття в популяціях дають
співвідносні значення з оцінками параметрів ЕІА, що
нами було вже попередньо оприлюднено [7]. Проте
для таких параметрів ЕІА як відносна ентропія, абсо-
лютна і відносна організованість аналоги у популя-
ційно-статистичному методі були відсутні. Тому нами
було розроблено й запропоновано використовувати
міру відносного середнього числа генотипів (феноти-
пів) як більш універсальної оцінки інтрапопуляційного
різноманіття. Окрім того, характеристику рівня гене-
тичної подібності в популяції можна провести за ори-
гінальними параметрами абсолютного і відносного
гомоморфізму.
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