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На даний час більше ніж у 25 передових країнах ведуться гено-

мні дослідження на різних видах тварин. Найбільш вивченими ви-
дами, згідно генних карт баз даних QTLdb, є велика рогата худоба, 
свині, вівці, кури та коні. На жаль, в Україні маркер-залежна селекція 
використовується лише в галузі скотарства та свинарства, у ві-
вчарстві цей напрямок селекції майже не застосовується. Тому ме-
тою наших досліджень було вивчення поліморфізму генів FecB, β-
LG та MSTN, що визначають рівень розвитку селекціонованих оз-
нак, та дослідити генетичну структуру порід овець південного ре-
гіону України різного напрямку продуктивності. 

Досліджено поліморфізм структурних генів овець асканійської 
тонкорунної, асканійської м’ясо-вовнової, асканійської каракульської 
та романівської порід методом ПЛР-ПДРФ. Рестрикцію проводили 
з використанням рестриктаз AvaII, RsaI и HaeIII. Встановлено два 
алельні варіанти гену BLG, котрі утворюють три генотипи: АА, 
АВ та ВВ.. Найбільшого розповсюдження отримали гетерозиготні 
генотипи. У овець асканійської каракульської породи їх концентра-
ція становить 44,4%; у асканійської тонкорунної – 57,7%. Гомози-
готи ВВ виявлено тільки у 11,2%–11,6% тварин відповідно. В ре-
зультаті такого розподілу генотипів спостерігається перевага 
алелю А, частота якого варіює від 0,596 до 0,667 у порівнянні з але-
лем В (0,333–0,404). 

Гени FecB та MSTN у овець піддослідних порід знаходяться у 
мономорфному стані. 

 
Ключові слова: вівці, QTL-гени, поліморфізм, генетична  
структура. 
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At present, more than 25 advanced countries are carrying out ge-
nomic studies of various animal species. The most studied species, ac-
cording to the genetic maps of QTLdb databases, are breeds of cattle, 
pigs, sheep, hens and horses. The genomic studies are used only in the 
field of cattle breeding and pig breeding in Ukraine, unfortunately this di-
rection of selection is almost not used in sheep breeding. Therefore, the 
aim of our studies was the studying of the polymorphism of the FecB, 
BLG and MSTN genes determining the level of development of the selec-
tion traits, and the studying of the genetic structure the breeds of sheep 
of southern region of Ukraine, which have different directions of produc-
tivity. 

The polymorphism of structural genes of sheep of Ascanian fine-
fleece, Ascanian meat and wool, Ascanian Karakul and Romanov breeds 
has been studied by PCR-RFLP method. The restriction was performed 
using the restriction enzymes AvaII, RsaI and HaeIII. Two allelic variants 
of the gene BLG were determined, they form three genotypes: AA, AB, 
BB. The most widely spread heterozygous genotypes. In sheep of the 
Ascanian Karakul breed, their concentration is 44.4%, and in the Asca-
nian fine-fleece breed - 57.7%. The homozygotes of BB are the least 
widespread (11.2% - 11.6%, respectively). As a result of this distribution 
of genotypes, the advantage of the A allele is observed, the frequency of 
which varies from 0.596 to 0.667 in comparison with the allele B. 

The genes FecB and MSTN of the sheep of the studied breeds are in 
a monomorphic state. 

 

Keywords: sheep, QTL-genes, polymorphism, genetic structure. 
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В настоящее время более чем в 25 передовых странах ве-

дутся геномные исследования различных видов животных. Наибо-
лее изученными видами, согласно генетическим картам баз дан-
ных QTLdb, являются породы крупного рогатого скота, свиней, 
овец, кур и лошадей. К сожалению, в Украине маркер-зависимая се-
лекция используется только в области скотоводства и свиновод-
ства, в овцеводстве это направление селекции почти не приме-
няется. Поэтому целью наших исследований было изучение поли-
морфизма генов FecB, ВLG и MSTN, определяющих уровень разви-
тия селекционных признаков, и исследование генетической струк-
туры пород овец южного региона Украины разного направления 
продуктивности. 

Исследован методом ПЦР-ПДРФ полиморфизм структурных 
генов овец асканийской тонкорунной, асканийской мясошерстной, 
асканийской каракульской и романовской пород. Рестрикцию про-
водили с использованием рестриктаз AvaII, RsaI и HaeIII. Установ-
лены два аллельные варианта гена BLG, которые образуют три 
генотипа: АА, АВ и ВВ. В исследуемых популяциях обнаружены все 
генотипы: гомозиготы АА, гетерозиготы АВ и гомозиготы ВВ. 
Наибольшее распространение получили гетерозиготные гено-
типы. У овец асканийской каракульской породы их концентрация 
составляет 44,4%; а у асканийской тонкорунной породы – 57,7%. 
Гомозиготы ВВ выявлены соответственно только у 11,2% и 
11,6% животных. В результате такого распределения генотипов 
наблюдается преимущество аллеля А, частота которого варьи-
рует от 0,596 до 0,667 по сравнению с аллелем В. 

Гены FecB и MSTN у овец исследуемых пород находятся в мо-
номорфном состоянии. 

 
Ключевые слова: овцы, QTL-гены, полиморфизм, генетическая 

структура. 
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Використання у галузі вівчарства генетичного аналізу із застосу-
ванням ДНК-технологій на практиці показало, що впровадження ма-
ркер-залежної селекції може значно скоротити тривалість оцінки пле-
мінних тварин та підвищити рівень розвитку їх селекційних ознак (від-
творювальна функція, стійкість до захворювань, приріст живої маси, 
якість м’яса, кількісні та якісні показники вовнової продуктивності, 
тощо). На даний час більше ніж у 25 передових країнах ведуться ге-
номні дослідження на різних видах тварин. Найбільш вивченими ви-
дами, згідно генних карт QTL db, є велика рогата худоба, свині, вівці, 
кури та коні. На жаль, в Україні маркер-залежна селекція використо-
вується лише в галузі скотарства та свинарства, у вівчарстві цей на-
прямок селекції майже не застосовується. Тому метою наших дослі-
джень було визначити алельний та генотиповий стан генів FecB, β-
LG та MSTN, що визначають рівень розвитку селекціонованих ознак, 
та дослідити їх поліморфізм у порід овець південного регіону України 
різного напрямку продуктивності. 

На сьогодні, згідно з базою даних Sheep, QTLdb виявлено бли-
зько 830 генів, пов’язаних з продуктивними ознаками, але важливих 
структурних генів, які використовують у селекційній практиці, не так 
багато. 

Ген Бурула (FecB). Суть дії цього гена полягає у підвищенні шви-
дкості овуляції, яка призводить до збільшення приплоду у вівці. У 
овець з геном Бурула дозріває відразу 4-12 яйцеклітин, що в резуль-
таті призводить до народження 4-10 ягнят ягнят [1, 2]. 

Тварини можуть успадковувати цей ген як від одного з батьків 
(гетерозиготний), так і від обох (гомозиготний). Одна копія гена Бу-
рула збільшує швидкість овуляційного циклу в середньому на 1,6 за 
цикл, який зазвичай прирівнюється до одного додатково народже-
ного ягняти. Дві копії гена Бурула збільшують середню швидкість ову-
ляції на 3,2 за цикл, це прирівнюється до 1-2 додатково народжених 
ягнят [3, 4, 5]. 

Ген, що кодує β-лактоглобулін (β-LG). Поліморфізм білків молока 
та їх вплив на його якісні показники викликав інтерес науковців. Було 
виявлено, що найбільш важливими білками молока є β-лактоглобу-
лін та казеїн. β-лактоглобулін представляє собою дуже цінний ком-
понент молока, необхідний для росту молодняка, тому є головним 
білком молочної сироватки. Цей ген складається з 7 екзонів, що охо-
плюють близько 4000 п.н. Довжина ланцюга білка становить 178 амі-
нокислот та розташовується на третій хромосомі. У овець виявлено 
три його генетичних варіанти – А, В та С. Генотип ВВ пов’язаний з 
високим надоєм молока, у той час як генотипи АА та АВ впливають 
на його хімічний склад та придатність до вироблення сирів [6, 7, 8]. 
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Міостатин (MSTN), відомий як, фактор зростання і диференцію-
вання 8, скорочено GDF-8. Це білок, який пригнічує ріст і диференці-
ювання м'язової тканини. Утворюється в скелетних м’язах, потім ви-
діляється в кров, впливаючи на м’язи за рахунок зв’язування з реце-
пторами ACVR2B. Міостатин впливає як на величину, так і на струк-
туру м’язових волокон. Дослідження на тваринах свідчать, що блоку-
вання дії міостатина призводить до значного збільшення сухої м’язо-
вої маси з практично повною відсутністю жирової тканини. 

Вівці, гомозиготні за геном міостатину, мають до 10% більше 
м’язової маси та на 10% менше жирової тканини в туші [9, 10]. 

Матеріал і методика досліджень. Дослідження поліморфізму 
генів Fec B, MSTN та β-LG проводилось у лабораторії генетики Інсти-
туту тваринництва степових районів імені М.Ф. Іванова «Асканія-
Нова» на вівцях асканійської м’ясо-вовнової, асканійської тонкорун-
ної, асканійської каракульської та романівської порід методом ПЛР-
ПДРФ. Кількість піддослідних тварин показано у таблиці 1. 

 
Таблиця 1. Кількість піддослідних тварин 

 

Порода Гени 

Fec B MSTN β-LG 

Асканійська м’ясо-вовнова 17 17 - 

Асканійська тонкорунна 18 - 26 

Асканійська каракульська 9 9 9 

Романівська 50 - - 

 
Виділення геномної ДНК проводили за допомогою комплекта ре-

агентів для екстракції ДНК ,,ДНК-сорб В”, згідно рекомендаціям виро-
бника. ПЛР проводили з використанням програмованого ампліфіка-
тора Libe Line. 

Для ампліфікації фрагмента гена FecB використовували прай-
мери: 

F: 5'-CCAGAGGACAATAGCAAAGCAAA-3' 
R: 5'-CAAGATGT-TTTCATGCCTCATCAACACGGTC-3'. 
ПЛР проводили за наступними температурними режимами: по-

чаткова денатурація 5 хв. при 94ºС, з наступними 33 циклами: дена-
турація – 15 сек. при 940С, відпал праймерів – 30 сек. при 600С і син-
тез – 30 сек. при 720С. На завершальному етапі реакції кінцевий си-
нтез складав 5 хв. при температурі 720С. Довжина ампліфікованого 
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фрагменту дорівнювала 190 п.н. Для аналізу поліморфізму локусу 
FecB використовували рестриктазу AvaII (сайт рестрикції G/GACC) 
при t 37 0С 12 год. 

Для ампліфікації фрагмента гена β-LG використовували наступні 
праймери: 

F: 5'-TTGGGTTCAGTGTGAGTCTGG-3' 
R: 5'-AAAA-GCCCTGGGTGGGCAGС-3'. 
Температурний режим ампліфікації гена β-LG: Hotstart – 2хв. 

74ºС; початкова денатурація – 5 хв. при 95ºС; 33 цикла: денатурація 
– 40 с при 95 ºС; відпал праймерів – 40 с при 67ºС; синтез – 40 с при 
72 ºС; термінальна елонгація – 5 хв. при 72 ºС. Для рестрикції вико-
ристовували рестриктазу RsaI (сайт рестрикції GT/AC). 

Для ампліфікації фрагмента гена MSTN використовували прай-
мери: 

F: 5'-CCGGAGAGACTTTGGGCTTGA-3' 
R: 5'-TCATGAGC-ACCCACAGCGGTС-3'. 
Температурний режим ампліфікації гена MSTN: початкова дена-

турація – 4 хв. при 95ºС; 35 циклів: денатурація – 30 с при 95 ºС; від-
пал праймерів – 45 с при 72ºС; синтез – 40 с при 72 ºС; термінальна 
елонгація – 5 хв. при 72 ºС. Для рестрикції гена β-LG використову-
вали рестриктазу HaeIII (сайт рестрикції AG/CT). 

Для розділення продуктів ампліфікації та рестрикції проводили 
горизонтальний електрофорез у 2%-3% агарозному гелі з додаван-
ням бромистого етідію. Візуалізацію отриманих результатів здійсню-
вали за допомогою трансілюмінатора в УФ світлі з подальшим доку-
ментуванням електрофореграм цифровою фотокамерою. Диферен-
ціацію ампліконів за розмірами проводили за допомогою маркера мо-
лекулярних мас GeneRuler TM 100bp DNA Ladder (Fermentas) та 
pUC19/Msp I (СибЭнзим). 

Результати досліджень. Після рестрикції фрагменту гена FecB 
можливо отримати два алельні варіанти + та В. Алель В характери-
зується наявністю точкової мутації Q249R у положенні 746, що приз-
водить до заміни амінокислоти Gln на Arg (CAG>CGG).  

У тварин з генотипом ВВ після рестрикції виявляють фрагмент 
довжиною 160 і 30 п.н. У носіїв генотипу ++ сайт рестрикції для цієї 
рестриктази відсутній, а присутній нерестрикційний продукт ампліфі-
кації, який має розмір 190 п.н. Гетерозиготи з генотипом В/+ мають 
одночасно три фрагменти 30 п.н., 160 п.н. та 190 п.н. 

На рисунку 1 показано розділення продуктів рестрикції гену FecB 
рестриктазою AvaII у 3 % агарозному гелі. Усі фрагменти мають 
довжину 190 п.н., що свідчить про відсутність сайту рестрикції. 
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Рис. 1. Електрофореграма розділення продуктів рестрикції 

гена FecB 
 
У овець усіх досліджених порід за геном FecB не виявлено мутації, 

яка призводить до підвищення багатоплідності. Усі тварини мають го-
мозиготний генотип ++, що відповідає дикому типу (табл. 2). 

 
Таблиця 2. Частота алелів і генотипів досліджених порід 

овець за локусом FecB 

Порода n 
Алель Генотип 

+ В ++ +В ВВ 

Асканійська м’ясо-во-
внова 

17 
1,0 0 1,0 0 0 

Асканійська тонкору-
нна 

18 
1,0 0 1,0 0 0 

Асканійська кара-
кульська 

9 
1,0 0 1,0 0 0 

Романівська 50 1,0 0 1,0 0 0 

 
Вважаємо, що відсутність цієї мутації є характерною генетичною 

особливістю не лише для овець сканійської селекції а й взагалі для 
усіх порід, що розводять на території України. 

Для інтродукції мутантного алелю В у популяції потрібно прово-
дити схрещування маток з баранами-плідниками, які належать до по-
рід з високою багатоплідністю та мають генотип FecBВ/FecBВ. Однак, 
у результаті проведених досліджень на вівцях найбільш плодючої 
романівської породи носіїв мутації виявлено не було. Тому подальші 
генетичні дослідження локусів, що детермінують відтворювальні зда-
тності овець, повинні спрямовуватися на вивчення генетичних особ-
ливостей за генами багатоплідності BMP-15 та GDF-9. 

1       2       3      4       5       6      7      8 

 
Доріжки: 1– ДНК-маркер 
MspI (501, 404, 331, 242,  
190, 147, 111 п.н.); 2 - про-
дукт ампліфікації (190 п.н.); 
3-8 – генотип ++ (190 п.н.) 
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За результатами ПЛР-ПДРФ аналізу встановлено генетичну 
структуру популяцій овець досліджених порід за геном β-LG, яка 
представлена у таблиці 3.  

 
Таблиця 3. Частота алелів і генотипів за геном β-LG 

 

Порода n 
Алель Генотип, % 

А В АА АВ ВВ 

Асканійська тонкору-
нна 

18 0,667 0,333 44,4 44,4 11,2 

Асканійська кара-
кульська 

9 0,596 0,404 30,7 57,7 11,6 

 
У піддослідних популяціях виявлено усі генотипи. Найбільшого 

розповсюдження отримали гетерозиготи АВ, концентрація котрих в 
асканійській каракульській породі складає 0,444, в асканійській тон-
корунній – 0,577, а найменшого – гомозиготи ВВ (0,112 та 0,116 від-
повідно). Частота алелю А була вищою у обох порід і варіювала від 
0,596 до 0,667. 

Довжина продукту ампліфікації гену β-LG становить 452 п.н. Тва-
рини з генотипом АА мають три сайти рестрикції, тому на фореграмі, 
взалежності від генотипу, виявляють три, чотири або п’ять рестрик-
ційних фрагменти довжиною 236 п.н, 175п.н., 170п.н., 66 і 41 п.н. Для 
генотипу АВ характерна присутність чотирьох сайтів рестрикції, що 
призводить до формування п’яти фрагментів довжиною 236 п.н., 
175 п.н., 170 п.н., 66 і 41 п.н. Генотип ВВ має два сайти рестрикції та 
три ділянки довжиною 236 п.н., 175 п.н. та 41 п.н. (рис. 2). 

 
 
 

 
 
 
 
 
 

 
 
 

Рис. 2. Електрофореграма розділення продуктів рестрикції гену β-LG 
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Доріжки: М – маркер молеку-
лярних мас; 1, 6 – генотип АB 
(236, 175, 170, 66, 41 п.н.); 
2, 4, 5 – генотип ВВ (236, 175, 
41 п.н.); 3 – генотип АА (175, 
170, 66, 41 п.н.); 
7– ПЛР продукт без рестрикції 
(452 п.н.). 
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Таким чином виявлено, що β-LG є поліморфним геном з перева-
гою генотипу АВ та алелю А. 

У овець досліджених порід за геном MSTN не виявлено мутації, 
яка призводить до підвищення м’язової маси. Усі тварини мають го-
мозиготний генотип mm (табл. 4). 

 
Таблиця 4. Частота алелів і генотипів досліджених порід 

овець за локусом MSTN 
 

Порода n 
Алель Генотип 

m M mm mM MM 

Асканійська м’ясо-вов-
нова  

17 
1,0 0 1,0 0 0 

Асканійська каракуль-
ська 

9 
1,0 0 1,0 0 0 

 
Продукт ампліфікації цього гену має довжину 337п.н. У тварин, 

носіїв гомозиготного генотипу mm, при електрофорезі визначають 
три фрагменти 131, 123 та 83 п.н. У гетерозигот mM виявляють чо-
тири рестрикційні фрагменти довжиною 337, 131, 123, 83 п.н. Генотип 
MM характеризується однією зоною, яка дорівнює довжині ПЛР-
продукту 337 п.н. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
Рис. 3. Електрофореграма розділення продуктів рестрикції 

гену MSTN 
 

Слід відзначити, що тварин, носіїв мутації за геном міостатину, 
можна виявити візуально, вони фенотипово вирізняються серед ін-
ших особин будовою тіла з ярко вираженими м’язами. 

Висновки. Визначено алельний та генотиповий стан генів FecB, 
β-LG, MSTN, що визначають рівень розвитку окремих  селекційних 

Доріжки: 1– маркер молеку-
лярних мас; 
2-8 –генотип mm (131, 123, 
83 п.н.). 
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ознак овець. За геном β-LG виявлено поліморфізм, що дозволяє в 
подальшому провести порівняння продуктивних ознак тварин з різ-
ними генотипами та виявити бажані варіанти. Генетичні локуси FecB 
та MSTN виявилися інваріантними, тобто мономорфними і подальші 
їх дослідження з метою пошуку зв’язків з продуктивними ознаками 
овець вважаємо не доцільними. 
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