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ТА УКРАЇНСЬКОЇ БІЛОГОЛОВОЇ ПОРІД ВЕЛИКОЇ РОГАТОЇ ХУДОБИ  
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Проведено порівняльний аналіз послідовностей мітохондріального геному сірої української та 

української білоголової порід великї рогатої худоби (Bos taurus) із світового генетичного банку. 
Аналіз доступних 10-ти сиквенсів мтДНК української білоголової породи та 9-ти сиквенсів мтДНК 
сірої української породи дозволив розподілити їх за приналежністю до європейської, африканської 
та азіатської гаплогруп.  
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Реалізація програм збереження генофонду 

тварин передбачає розробку і застосування сис-
теми генетичного моніторингу, за допомогою яко-
го відстежують межі внутріпопуляційних генних 
потоків [1, 2]. При збереженні генетичного різно-
маніття основне завдання полягає в тому, щоб не 
втратити специфічні генні комплекси, які обумов-
люють фенотипові породні та індивідуальні хара-
ктеристики, пов'язані з екстер'єрними особливос-
тями, продуктивністю, життєздатністю, резистен-
тністю тварин [4]. 

В якості об'єкта контролю при збереженні 
порід різних видів сільськогосподарських тварин 
виступають внутрішньо- і міжпородна генетична 
різноманітність, здійснюється оцінка та прогнозу-
вання її динаміки, визначається оптимум і межі 
допустимих змін. Генетичний поліморфізм (струк-
турних генів, полілокусних послідовностей ДНК, 
хромосомних і геномних мутацій) характеризує 
генетичну структуру породи, що береться за ос-
нову при збереженні генофонду рідкісних та зни-
каючих порід. 

В останні роки в пошуках поліморфних моле-
кулярно-генетичних маркерів все ширше стала 
використовуватися мітохондріальна ДНК 
(мтДНК). Поліморфні варіанти мтДНК можуть 
служити базою для оцінки ролі цитоплазматично-
го фактора у формуванні продуктивних характе-
ристик. Варіації в структурі мтДНК можуть впли-
вати на рівень енергетичного метаболізму, рівень 
якого корелює з продуктивністю тварин та їх 
відтворною здатністю. Материнський цитоплаз-
матичний ефект, пов'язаний з материнським 
успадкуванням мтДНК, впливає на молочну про-
дуктивність, вміст жиру і білка в молоці. 

Швидкість мутування мтДНК у 5-10 разів ви-
ща за ядерну і становить 10-9 п.н. за 1 млн років 
[8]. Найбільша кількість однонуклеотидних замін 
(переважно транзиції) спостерігається у гіперва-
ріабельних районах некодуючої послідовності, 
яка є найбільш дивергентною частиною мітохон-
дріального геному. МтДНК має унікальні власти-
вості: суворе успадкування за материнською ліні-
єю, високу швидкість накопичення мутацій і від-
сутність рекомбінацій, велику кількість копій мо-
лекул мтДНК в клітинах, що дозволяє використо-
вувати дані про поліморфізм мтДНК для філоге-

нетичного аналізу, дослідженнях з походження і 
підтвердження батьківства за материнською ліні-
єю, маркування породних і внутрішньопородних 
особливостей тварин [3]. Гаплоїдність і материн-
ський характер успадкування у поєднанні з наяв-
ністю високополіморфних ділянок надають уніка-
льну перевагу використання маркованих харак-
теристик мтДНК для генетичної ідентифікації 
особин в рамках материнських сімейств на основі 
подібності гаплотипу будь-яких родичів по мате-
ринській лінії [8, 11]. Індивідууми всередині виду, 
що походять від різних матерів, є генетично ізо-
льованими один від одного щодо мтДНК навіть у 
тому випадку, коли вони є членами перехре-
щуваних популяцій. 

Існує істотна різниця у особливостях виник-
нення поліморфізму ядерного і мітохондріального 
геному. У диплоїдному ядерному геномі 
поліморфні варіанти поширюються в популяції 
через кросинговер між генами в процесі мейозу, в 
той час як у мітохондріях поліморфізм виникає 
шляхом клонального відбору мутантів [10]. 

Мітохондріальний геном великої рогатої ху-
доби представлений кільцевою дволанцюговою 
ДНК розміром 16337-16341 п.н. У ссавців мітохо-
ндріальна ДНК (мтДНК) складає 1% сумарної 
ДНК і кодує дві субодиниці рибосомальної РНК, 
22 транспортні РНК і до 30-ти мітохондріальних 
білків, переважно ферментів окисного фосфори-
лювання дихального циклу. МтДНК має некодую-
чу послідовність приблизно 910 п.н., так звану D-
петлю (D-loop), яка знаходиться між генами тРНК 
фенілаланіну та проліну, і контролює реплікацію 
мтДНК.   

Гіперваріабельний регіон Д-петлі, який вико-
нує регуляторні функції, є найбільш оптимальною 
областю пошуку. Інтерес дослідників у галузі по-
пуляційної та еволюційної генетики до цього регі-
ону мтДНК обумовлений, насамперед, високою 
швидкістю накопичення мутацій, внаслідок чого є 
можливість пошуку специфічних маркерів мате-
ринських ліній мтДНК для дослідження питань 
про походження і диференціації популяцій тва-
рин.  

У мітохондріальної ДНК головний некодую-
чий регіон  поділяють на 3 домена: правий домен 
(R), що містить ділянку початку реплікації ОН, 
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центральний домен (С) і лівий домен (L). 
Співставлення Д-петлі великої рогатої худоби з 
мтДНК інших видів дозволяє зробити висновок, 
що більш консервативний центральний домен 
може бути використаний як молекулярний годин-
ник, а лівий і правий периферичні домени - для 
виявлення дивергенції [6,8].  

Аналіз гіперваріабельної послідовності D-
петлі мітохондріальної ДНК (мтДНК) дозволив 
встановити два центри доместикації і два диких 
предка сучасної великої рогатої худоби [11]. Пе-
рший розташовується на Близькому Сході, де був 
одомашнених предок європейської худоби Bos 
taurus. Другий знаходиться на території сучасного 
Пакистану, де був одомашнений зебу Bos indicus. 
За даними філогенетичного аналізу, дикі предки 
цих двох груп порід ВРХ розійшлися 200-1000 
тис. років тому, тобто задовго до доместикації (8-
10 тис. років тому). Всі породи європейської ху-
доби відносяться до виду Bos taurus. Більш дета-
льний аналіз походження європейської худоби 
(більше 400 тварин 34 порід і археологічні зразки 
туру) показав, що найбільша різноманітність типів 
мтДНК відзначається на Близькому Сході [15]. 
Автори зробили висновок, що худоба Європи має 
не місцеве походження, а бере початок від доме-
стикованої в епоху неоліту худоби Близького 
Сходу. У міру розселення худоби з центру похо-
дження на північний захід генофонд популяцій 
збіднюється. 

У великої рогатої худоби насьогодні у світо-
вій літературі описані 5 мітохондріальних гаплог-
руп Bos taurus Т1, Т1а (африканська); Т2 (захід-
ноазіатська); T3 (європейська), Т4 (східноазіатсь-
ка), Т5 (Італія, Ірак); Q (італійські аборигенні по-

роди); АА (Creole), які відрізняються за характер-
ними для кожної гаплогрупи однонуклеотидними 
замінами у визначених положеннях мтДНК [5, 9, 
12, 13, 14, 15]. Окремо виділяють гаплогрупу Bos 
indicus. Безперечний інтерес подібні дослідження 
представляють з огляду на те, що відомості про 
різноманітність порід великої рогатої худоби 
України за мтДНК в літературі відсутні. 

Матеріали і методи 
Секвеновані послідовності мітохондріальної 

ДНК від тварин великої рогатої худоби (Bos 
taurus) порід української сірої та української біло-
голової було отримано у вільному доступі з світо-
вого генетичного банку 
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Genebank/).  

Локальне вирівнювання послідовностей мі-
тохондріального геному для різних порід великї 
рогатої худоби проводили із використанням про-
грами MEGA 4.0. Для виявлення нуклеотидних 
замін використали сиквенс мітохондріальної ДНК 
Bos taurus герефордської породи (Anderson S. at 
al., 1982) як референтний (номер доступу 
V00645). 

Результати і оговорення 
Проведено вирівнювання та аналіз послідо-

вностей мітохондріального геному для різних по-
рід великї рогатої худоби (Bos taurus) із світового 
генетичного банку. В результаті вирівнювання 
доступних сиквенсів мтДНК різних порід великої 
рогатої худоби встановлені однонуклеотидні за-
міни (транзиції, транзакції, делеції), що характе-
ризують приналежність мтДНК тварини до визна-
чених гаплогруп, а також надають можливість за 
мтДНК провести диференціацію тварин у межах 
досліджених порід (рис.1). 

 

[                                                   1111111111 1111111111 11111] 
[                                  11234 4566789999 0222233334 4555666666 66666] 
[                             1133301537 9157091677 5001836790 8255000011 11123] 
[                             6656693425 0683024938 8266019707 5818357903 34411] 
[                             6945757410 9418242076 4966987871 5187000310 93941] 
#Bos_taurus_V00654.1(2)       AAC-CGGCTT TGGTGCCGGG GTTTGAGCCC AGCGGTATGT TTTCG 
#Ukrainian_grey_GQ129208.1    ..G-...A.. ......TC.. ...C.C.... .......... ..... 
#Hungarian_Grey_GQ129207.1    G..CG..A.C .......C.. .....C.... .......C.. C.... 
#Holstein-Friesian_DQ124418.1 ...-...A.. .......C.. ...C.C.... ..T..C..A. ..... 
#Holstein-Friesian_DQ124417.1 ...-...A.. .......C.T ...C.C.... .....C..A. ..... 
#Holstein-Friesian_DQ124416.1 .G.C-..A.. ..A.C..C.. .....C...T .......... ..... 
#Angus_AY676873.1             .G.G-..A.. .....T.C.. ....AC.... ....A....C .C... 
#Angus_AY676872.1             ...-...A.. C......C.. A.C..C.... .....C.... ..... 
#Angus_AY676871.1             .G.C-.AA.. .A.....C.. .....CA.T. .......... ....A 
#Charolais_AY676861.1         .G.C...A.. .A.....C.. .....CA.T. .......... ..C.. 
#Charolais_AY676858.1         ...-.A.AC. .......CA. .C...C.T.. .A....G... ..... 
#Limusin_AY676856.1           .G.C-..A.. ...C...C.. .....C.... G..A...... ...T. 
#Simmental_AY676855.1         .G.C-..A.. ...C...C.. .....C.... G..A...... ...T. 

 

Рис.1. Однонуклеотидний поліморфізм мітохондріальної ДНК у тварин великої рогатої худоби. 
 

Дослідження поліморфізму гіперваріабель-
ного регіону Д-петлі, який виконує регуляторні 
функції, надають інформацію для популяційної та 
еволюційної генетики. Аналіз однонуклеотидних 
замін у гіперваріабельному районі мтДНК тварин 

української білоголової породи показав (рис.2), 
що серед 10-ти представлених генотипів 3 
(FJ014303, FJ014298, FJ014294) відносяться до 
гаплогрупи Т1а африканського походження 
мтДНК, для якої характерна заміна T на C в по-

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Genebank/)
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зиції 16255. Також встановлені дві тварини 
(FJ014301, FJ014295), однонуклеотидні заміни 

мтДНК якої характерні для Bos indicus.  

 

[                               1111111111 1111111111 11111111] 
[                               6666666666 6666666666 66666666] 
[                               0000000001 1111111111 11122222] 
[                               2445578890 0111122333 48933445] 
[                               2297842442 9367912078 75602895] 
#Bos_taurus_V00654.1            GTCGCTGCTG TTTGTGTTTT TGGACCCT 
#Ukrainian_Whitehead_FJ014303.1 ...C...... .......... .A.....C 
#Ukrainian_Whitehead_FJ014302.1 .......... .....T.... ........ 
#Ukrainian_Whitehead_FJ014301.1 A.TATCAT.A CCCACACCCC C.AG.TT. 
#Ukrainian_Whitehead_FJ014300.1 .......... .......... ........ 
#Ukrainian_Whitehead_FJ014299.1 .......... .....T.... ........ 
#Ukrainian_Whitehead_FJ014298.1 ...C...... .......... .A.....C 
#Ukrainian_Whitehead_FJ014297.1 ........C. ....C..... ....T... 
#Ukrainian_Whitehead_FJ014296.1 .C..T..... .......... ....T... 
#Ukrainian_Whitehead_FJ014295.1 A.TATCAT.A CCCACACCCC C.AG.TT. 
#Ukrainian_Whitehead_FJ014294.1 ...C...... .......... .A..TT.C 

 

Рис.2.  Однонуклеотидний поліморфізм гіперваріабельного району мтДНК  
у тварин української білоголової породи. 

 

Серед 9-ти генотипів мтДНК сірої української 
худоби (рис.3) одна тварина (GQ129208) має га-

плотип Bos indicus, решта відноситься до гаплог-
рупи Т1 європейського походження. 

 

[                                1111 ] 
[                            24992366 ] 
[                          1357161301 ] 
[                          6534386183 ] 
[                          6395751384 ] 
#Bos_taurus_V00654.1       ACCTCGTATT 
#Hungarian_Grey_GQ129207.1 G.AC.C.CCC 
#Ukrainian_grey_GQ129208.1 .GA.TCCC.. 
#Ukrainian_Grey_FJ014293.1 --------.. 
#Ukrainian_Grey_FJ014292.1 --------.. 
#Ukrainian_Grey_FJ014291.1 --------.. 
#Ukrainian_Grey_FJ014290.1 --------.. 
#Ukrainian_Grey_FJ014289.1 --------.. 
#Ukrainian_Grey_FJ014288.1 --------.. 
#Ukrainian_Grey_FJ014287.1 --------.. 
#Ukrainian_Grey_FJ014286.1 --------.. 

 

Рис. 3 Однонуклеотидний поліморфізм гіперваріабельного району мтДНК  
у тварин сірої української породи. 

 

Аналіз однонуклеотидних замін у гіперваріа-
бельному районі мтДНК української білоголової 
та сірої української порід великої рогатої худоби 
показав приналежність більшості тварин до євро-
пейської гаплогрупи T3. Результати аналізу пока-
зують ідентичність характеру розщеплення 
мтДНК помісних і чистопородних тварин і узго-
джуються з материнським типом успадкування 
мітохондріального геному. Подібність гаплотипів 

вихідних чистопородних і помісних тварин підкре-
слює збереження інтактної материнської основи 
при міжпородних схрещуваннях у гібридів в ряду 
поколінь, що впливає на оцінку генетичної гете-
рогенності. За будь-яких значень ступенів кров-
ності характер енергетичного метаболізму у 
отриманих тварин визначається особливостями 
мітохондріального генома, успадкованого від ма-
тері. 
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Проведен сравнительный анализ последовательностей митохондриального генома серой 

украинской и украинский белокочанной пород крупного рогатого скота (Bos taurus) с мирового ге-
нетического банка. Анализ доступных 10-ти сиквенсов мтДНК украинской белоголовой породы и 9-
ти сиквенсов мтДНК серой украинской породы позволил распределить их по принадлежности к 
европейской, африканской и азиатской гаплогруппам. 

Ключевые слова: Bos taurus, серая украинская, украинская белоголовая, мтДНК, гаплогруппа, 
SNP. 

 
A comparative analysis of the mitochondrial genome sequences of Ukrainian Gray and Ukrainian 

Whitehead cattle breeds (Bos taurus) with global genetic bank. Analysis of the available 10 mtDNA se-
quences Ukrainian Whitehead breed and 9 mtDNA sequences Ukrainian Gray breed allowed to distribute 
them as belonging to the European, African and Asian haplogroups. 

Keywords: Bos taurus, Ukrainian Gray, Ukrainian Whitehead, mtDNA, haplogroups, SNP. 
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