
 

УДК 575.577.636.1 
 

ОЦІНКА ФІЛОГЕНЕТИЧНИХ ЗВ’ЯЗКІВ У ТВАРИННИЦТВІ 
 

І. О. Супрун, кандидат сільськогосподарських наук4 
 

Проаналізовано та узагальнено методи визначення філогене-
тичної дистанції між популяціями у тваринництві. Встановлено, що 
окремі маркерні системи є більш придатними для визначення генетич-
ної відстані між породами й пошуку філогенетичних зв’язків. Зроблено 
висновок, що використання окремих маркерів також дозволить 
розширити та накопичувати інформацію про генетичну варіацію в 
тваринництві. 

Порода, походження, кластер, маркер, ISSR-типування, рівень 
поліморфізму, генетична дистанція. 

 
Породи сільськогосподарських тварин сформувалися впродовж 

тривалого періоду людської праці та природного відбору. Різні напрями 
продуктивності та численні породи певного напряму є результатом 
соціально-економічних факторів, оскільки були створені, щоб відповідати 
людським потребам та природно-кліматичним факторам як наслідок при-
стосування у процесі еволюції. Генетична різноманітність порід свійських 
тварин, сформована у процесі еволюції у відповідь на хвороби, зміни в 
довкіллі чи ринкових умовах, дає змогу розвивати нове використання 
молекулярних маркерів для її оцінки. Втрата генетичної різноманітності 
серед порід свійських тварин є втратою історії цивілізації.  

Упродовж останніх років було зроблено важливий вклад у вивчення 
генетичної дистанції між породами окремих видів сільськогосподарських 
тварин завдяки дослідженням цілого ряду науковців світу. 

Характеристика генетичної структури популяції може стати першим 
кроком у напрямі збереження породи та її відновлення, і сприяє здійснен-
ню  програм розведення [25]. Це особливо важливо в Україні, де проб-
лема ідентифікації  завдяки генетичним дослідженням залишається 
невирішеною. Фенотипові чи морфофізіологічні відмінності між породами 
окремих видів тварин добре описані, проте генофондні відмінності досі 
залишаються малодослідженими [6]. 

Донедавна найбільш ефективними маркерами у світі щодо виявлен-
ня поліморфізму вважали мікросателітні маркери (прості тандемні повто-
ри, STR). Змінювана кількість тандемних повторів (VNTRs), випадково 
ампліфіковна поліморфна ДНК (RAPD), одиничний поліморфізм (SSCPs), 
рестриктні поліморфні фрагменти з різною довжиною (RFLPs), ампліфі-
ковані поліморфні фрагменти з різною довжиною (AFLPs) зазвичай не 
застосовуються для генотипування у тваринництві. 

Генетичні маркери забезпечують інформацію про поліморфізм пев-
них локусів. Використання молекулярних маркерів для вивчення генетич-
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ного різноманіття дає нам інформацію як про спорідненість між породами  
та їх походження,  так і про процес одомашнення видів у цілому. 

Дослідження генетичної різноманітності, генетичної відстані між 
породами та філогенетичного зв’язку між ними здійснювали переважно за 
використання мікросателітних маркерів. Оскільки поліморфні мікросате-
літні повтори зустрічаються в еукаріотичному геномі, вони є важливими 
маркерами для порівняння генетичної варіації, ідентифікації походження, і 
дрейфу генів [14, 20, 40] і донедавна були найбільш уживаними маркера-
ми для аналізу структури популяції диких і одомашнених видів [16, 29, 36].  

Предтечами використання мікросателітних маркерів для визначення 
генетичної різноманітності порід та встановлення походження і 
належності до порід були поліморфізм білків, групи крові [12]. Так японські 
генетики [34] вивчали 22 локуси за поліморфізмом білків у 2415 коней, що 
представляли 34 японські та азійські популяції. Результати даних 
досліджень та висвітлені філогенетичні зв’язки між азійськими породами 
коней дещо суперечать даним про географічну міграцію коней у регіоні. 
Вчені пояснюють дану невідповідність нечисленністю популяцій, ефектом 
«шийка пляшки» та низьким поліморфізмом білків. Останнім часом багато 
мікросателітних маркерів було ізольовано з геному коней [40]. 

Розвиток ДНК-технологій уможливив розвиток більш передових ме-
тодів ідентифікації.  

Спочатку опрацювання технології, мікросателітні маркери широко 
застосовували для картування локусів кількісних ознак, пов’язаних із про-
дуктивними чи функціональними особливостями тварин, а тісно зчеплені 
локуси використовували для здійснення маркерної селекції. Їх використання 
було передумовою для так званих генів-кандидатів, відповідальних за 
кількісні ознаки сільськогосподарських тварин [23, 31].  Наявні детальні 
наукові результати використання молекулярних маркерів для оцінки гене-
тичного різноманіття та ідентифікації економічно важливих ознак у тварин-
ництві на даний час для різних сільськогосподарських видів [5, 7, 22, 26,31].  

Аналіз спектрів продуктів ампліфікації регіонів між мікросателітними 
повторами було використано для оцінки генетичного різноманіття та іден-
тифікації міжвидових і міжпородних відмінностей великої рогатої худоби 
яків, овець, оленів.  Так, мікросателітні маркери використовували для 
аналізу структури популяції диких і одомашнених овець [16, 30, 36].  

З часом використання мікросателітних маркерів стало звичним ме-
тодом оцінки генетичного різноманіття тварин. Peter et al., 2007, проана-
лізував структуру популяції та генетичну різноманітність 57 Європейських 
порід овець з 15 Європейських країн [36]. Генотипування популяцій овець 
було проведено за участю мікросателітних маркерів, із подальшим 
аналізом кластерів за моделлю Bayesian. У результаті даних досліджень 
було ідентифіковано такі кластери: жирнохвості вівці Середнього Сходу, 
південно-східні Європейські вівці та північно-західні Європейські вівці. У 
межах останньої групи було додатково виділено два менш виразні під-
кластери Мериносових та Альпійських порід.  
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За результатами Європейського проекту з дослідження порід свиней 
за участю мікросателітних маркерів та подальшим розрахунком генетичної 
дистанції підтвердилася наявність кластерів і серед Європейських порід 
свиней та доведено кластеризацію ліній у межах головних порід [30].  

Мікросателітні ДНК-маркери було успішно застосовано для іден-
тифікації походження коней [17, 39]. Коні різних порід в усьому світі були 
прогенотиповані за мікросателітами. Завдяки використанню даного типу 
маркерів вивчено філогенетичні зв’язки багатьох популяцій коней у 
Європі, у тому числі коні Пржевальського [ 24, 27 ], Іспанські Кельтські 
породи [10, 18], Норвезькі породи  [14] і різні Європейські та Азіатські 
породи [ 20, 25, 28, 40, 42].  

Проте, мікросателітні маркерні системи можуть  бути неефективни-
ми для аналізу аборигенних порід через недостатність вивчення їх гено-
мів відносно нуклеотидної послідовності мікросателітних алелів та їх час-
тот. Висока вартість обладнання й стандартних наборів маркерів також 
робить їх використання проблематичним для масового застосування у 
популяціях. 

Поряд із широко застосовуваними мікросателітними маркерами для 
досліджень генетичної різноманітності застосовують і такі унікальні, як 
AFLP, mtDNA та маркери Y-хромосоми. 

Аналіз мітохондріальної ДНК та AFLP фінгерпринтингу також 
допомагає пояснити процеси приручення сучасних свійських тварин [13, 
32] та висвітлює деякий паралелізм у проблемах, пов'язаних зі 
спорідненістю й збереженням свійських і диких видів [38]. 

Завдяки даному виду маркерів, японські вчені [24]  оцінили генетичну 
різноманітність порід коней та висвітили філогенетичні зв’язки між 
азійськими породами коней, які дещо суперечать даним про географічну 
міграцію [34, 40]. Так Ishida et al., 1995, було оцінено генетичну різнома-
нітність чотирьох порід коней (Чистопородної верхової, Японської, 
Монгольських коней і коней Пржевальського). Кількість даних популяцій у 
Японії свого часу різко зменшилася, а потім її  було відновлено – ефект 
проходження через «шийку пляшки». Користуючись методом генотипування 
мітохондріального регіону d-loop ДНК (mtDNA), вчені оцінили міжпородну 
генетичну диференціацію за трьома основними позиціями з метою 
визначення пріоритетних напрямів збереження досліджуваних порід у країні. 
Вони також визначили філогенетичний зв'язок між згаданими породами 
коней. Результати підтвердили наявність існування Чистокровної верхової 
породи в Японії як відокремленого кластера. Генетична дистанція між двома 
Азійськими породами виявилася незначною [24].   

Використання маркерів у межах вивчення різноманітності дає змогу 
поглибити знання про походження й розвиток видів тварин і породотворні 
процеси. Користуючись моделлю Weitzmann [43] та принципом оцінки 
генетичного різноманіття Eding et al. [21], у Європейському Консорціумі 
Різноманітності Європейської худоби визначили частку вкладу кожної 
породи в загальне генетичне різноманіття та ідентифікували найважли-
віші породи з точки зору збереження генетичної різноманітності Північно-
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Європейських порід рогатої худоби. Було досліджено генетичні відстані 
між 69 Європейськими породами рогатої худоби, щоб вказати на 
пріоритети для їх збереження. 

Одним із варіантів використання молекулярних маркерів є ампулі-
фікація міжмікросателітних фрагментів ДНК, які розташовані між двома 
інвертованими SSR-локусами геному – ISSR-PCR [15, 44]. ISSR-типуван-
ня (Inter - Simple Sequence Repeat) базується на використанні праймерів 
комплементарних обраному мікросателітному мотиву [1, 3].  

У геномах рослин і тварин кількість повторів мікросателітів дуже 
велика, що робить ISSR-метод ефективним і зручним у генетичному 
аналізі. Послідовності мікросателітів оточують багато генів і можуть бути 
використані як якірні послідовності до цих генів. Цей метод почав розви-
ватися в 1994 р. і дотепер набув значного  поширення в дослідженнях 
генофондів різних видів рослин, для картування геномів і маркування 
агрономічно-важливих ознак  [2, 4, 3, 15, 37]. Використання даного типу 
молекулярних маркерів було застосовано для вивчення генетичної 
різноманітності в рибництві, конярстві, бджільництві [1, 2, 3, 4, 5, 6, 8, 9].  

Продукти ISSR ампліфікації утримують на флангах інвертовану  
мікросателітну послідовність праймера. Порівняно з RAPD-методом, 
збільшується точність відпалу і зменшується його "випадковість" або 
анонімність. Як і RAPD, ISSR не потребує попереднього клонування й 
секвенування фрагментів для підбору праймерів. Метод відтворюваний у 
чітких умовах реакції. Послідовність ISSR-праймерів підбирається дуже 
ретельно, а в аналізі використовуються лише "яскраві" продукти ISSR 
ампліфікації. 

Ця технологія більш пристосована для вивчення унікальних порід, 
де послідовності нуклеотидів невідомі, і  є менш вартісною порівняно з 
SSR-ПЛР технологією.  

ISSR-ПЛР характеризується високою відтворюваністю і може бути 
використаний для дослідження генетичної варіації в породах та між поро-
дами, дає змогу  ідентифікувати види та популяції, порівняно з іншими 
методами полілокусного спрямування.  

Аналіз генетичних взаємовідносин між дослідженими групами тва-
рин проводять із використанням індексів генетичної схожості й генетичних 
відстаней. Наочно оцінити генетичні взаємозв’язки, що існують між порів-
нюваними популяціями, дає можливість кластерний аналіз методом 
UPGMA або методом найближчого зв'язування (NJ) з наступною побудо-
вою графіків-дендрограм. Для побудови дендрограми застосовують мат-
рицю індексів генетичної схожості між популяціями тварин, розрахованих 
на основі частот алелів за допомогою комп’ютерного опрацювання в 
програмі «Treecon 1.3b». За допомогою даної програми на основі 
складених матриць розраховується матриця генетичних відмінностей, яка 
відображує ступінь спорідненості досліджуваних популяцій [33, 35, 41]. 

Варто зазначити, що останнє десятиліття у світовій молекулярній 
генетиці присвячено вивченню одиничних замін нуклеотидів (SNP). 
Величезна їх кількість у геномах кожного виду сільськогосподарських 
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тварин та новітні технології для генотипування за даним типом маркерів,  
відпрацьовані на сьогодні у світі, витісняють інші типи маркерів зі сфери 
досліджень генетичного різноманіття видів та порід. 

Як і у вівчарстві, скотарстві та свинарстві, вивчення генетичної 
різноманітності порід коней здійснюється, як правило, у національному та 
регіональному масштабах без залучення дослідження генетичних ресур-
сів із інших регіонів. Для більш глибокого й узагальненого розуміння 
різноманітності різних видів свійських тварин необхідне залучення різних 
зразків генетичного матеріалу та застосування стандартного набору мар-
керів. Тоді можливе комбінування результатів, отриманих після аналізу в 
різних регіонах та в межах мета-аналізів.  

Окрім цього, такий аналіз генетичного різноманіття та генетичної 
дистанції між породами за використання різних типів маркерів дає мож-
ливість розстановки пріоритетів під час вирішення проблеми збереження 
окремих порід.  

Отже, визначення генетичного поліморфізму в межах популяцій є 
важливою складовою підтримки породи й репродуктивних програм бага-
тьох сільськогосподарських видів, у тому числі коней.  
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Вивчено алельний та генотиповий склад білкових і ферментних 

систем у різновікових груп білого і строкатого товстолобиків при 
використанні методів електрофоретичного аналізу. Спостерігався 
високий рівень середньої гетерозиготності у трирічок білого товсто-
лобика (77,2 %) та дворічок (71,9 %) і трирічок (70,3 %) строкатого 
товстолобика. Найнижчі значення генетичних відстаней виявлено між 
групами трирічок обох видів товстолобиків (DN=0,003). 

Білий товстолобик, строкатий товстолобик, генетико-
біохімічні маркери, генетична структура, алелі, генотип, гетеро-
зиготність.  
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