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Генетичним аналізом генеалогічної структури ряду порід великої рогатої 
худоби західного регіону України встановлено, що основною проблемою їхньої 
генетичної структурованості та консолідації є недостатній рівень викорис
тання генетичних методів ідентифікації як окремих тварин, так і ліній, за
стосування цілеспрямованого інбридингу та біотехнологічних способів відтво
рення при формуванні ліній.

Генетичний аналіз, інбридинг, породи великої рогатої худоби західного ре
гіону, біотехнологія відтворення

У процесі доместикації домашніх тварин методи їхнього розве
дення еволюціонували від примітивних до сучасних досконалих 
форм, пройшовши при цьому чотири етапи розвитку [1].

На першому із них у місцевих популяціях диких видів тварин 
відбувалося стихійне формування окремих гуртів, які пізніше транс
формувалися у відповідні породи.

Другий етап асоціюється із масовим внутрі- та міжпорідними від
борами, при яких одні породи набувають поширення, інші — зни
кають.

Дня третього етапу характерною рисою є поява у провідних по
родах відрідь, ліній або ізольованих популяцій, пов’язаних із внуг- 
ріпородним відбором кращих із них.

На четвертому етапі цього процесу відбувається розпад вищена
званих структур на ряд інбредних ліній, що є наслідком широкома
сштабного застосування близькоспорідненого розведення.

Очевидно, що для більшості видів найбільш характерним є тре
тій етап (лише розведення курей та свиней досягаю четвертого ета
пу). Тому розведення за лініями є найбільш досконалий метод пле-
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мінної роботи із заводськими породами, особливо при розведенні 
повільно репродукуючих тварин [2].

Матеріал і методика досліджень. Матеріалом для дослідження слу
гували популяції бурої карпатської, червоної польської, сименталь
ської, пінцгауської та чорно-рябої молочної порід західного регіо
ну України, у яких на основі даних первинного зоотехнічного облі
ку, каталогів та держплемкниг протягом 30-40-річного періоду 
здійснено ретроспективний генетичний аналіз генеалогічної струк
тури (лінії та родини).

При цьому на основі ряду популяцій вищеназваних порід здійс
нено оцінку можливостей використання молекулярно- генетичних 
маркерів у вигляді поліморфних систем крові і молока для іденти
фікації окремих тварин, ліній і родин та оцінки міри їхньої консо
лідації в межах порід.

Ретроспективним генетичним аналізом родоводів, виходячи із 
даних каталогу [3], у 100 бугаїв Л ьвівського облплемоб’єднання на 
основі побудови стрілкових діаграм [4] оцінювали коефіцієнт ін
бридингу та спорідненості.

Результати досліджень. Оцінюючи статику і динаміку рівня ге
нетичної мінливості досліджуваних порід у повній відповідності з 
визначеними нами типами популяцій (природних, закритих, напів- 
відкритих та періодично відкритих) та етапу їхнього формування 
встановлено, що всі вони належать до відкритого типу, за якого вну- 
тріпорідні структури формуються як генеалогічні, а не заводські лі
нії і родини.

У тому ряду пінцгауську породу слід віднести до періодично від
критого типу, оскільки її генеалогічна структура формувалася ш ля
хом періодичного (через кожні 10 років) завезення і використання 
у парувальній мережі як поліпшувачів плідників тієї самої породи 
австрійської селекції.

При цьому встановлено, що у чорно-рябої породи Львівської об
ласті на різних етапах її формування нараховувалося від 10 до 48 
ліній і родинних груп. Водночас у червоної польської та бурої кар
патської порід нараховувалося до 10, а у симентальської — до 6 ліній.

Ретроспективний генетичний аналіз їхньої генеалогії показав, 
Що більшість бугаїв отримано шляхом міжлінійних кросів і досить 
незначний відсоток з них були різною мірою інбредовані на родо
начальника. При цьому коефіцієнти інбредності та спорідненості 
обмежувалися не більш як 25%, що зумовлювало низьку ймовір
ність високої подібності між родоначальниками лінії з їхніми на
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щадками, тому і кількість ідентичних генів у їхньому геномі гра
нично низька.

Звідси випливає, що оскільки розведення за лініями є формою 
інбридингу, при якій концентрується спадковість одного предка або 
лінії предків у лінійних тваринах [3], то при формуванні генеало
гічних ліній, особливо тих із них, протяжність яких сягає понад 8 
поколінь, такий ефект досягається найменшою мірою і саме тому 
ідея селекції через короткі лінії тих, родоначальники яких знахо
дяться не далі, ніж у 3-4-му рядах родоводів, знаходить своє прак
тичне втілення.

Стосовно до заводських ліній, то ситуація тут набуває дещо біль
шого рівня складності і погребує розв’язання цілої низки проблем.

По-перше, наданий час ще далеко не з ’ясовано генетичних ме
ханізмів, які зумовлюють високу препотентність окремих бугаїв за 
низкою селекціонованих ознак, тому поки що і не розроблено на
дійних методів їхнього закріплення у наступних поколіннях.

По-друге, необхідно чітко окреслити, як  у практичній селекції 
при формуванні ліній і родин може бути реалізована ідея 'їхнього 
маркірування молекулярно-генетичними тестами [5], особливо, як
що вони належать до головних генів [6, 7] господарськи корисних 
ознак (проект QTL).

По-третє, якою мірою сучасні біотехнологічні методи (ЕТ, 
ПОЕТ-технології, клонова селекція, генна інженерія) можуть зу
мовлювати характер і напрями формування принципово нових за 
змістом ліній і родин [8] та якими можуть бути у зв’язку з цим гене
тичні взаємозв’язки між ними.

По-четверте, необхідно на популяційному рівні з’ясувати суть 
генетичних механізмів взаємозв’язку заводських і генеалогічних лі
ній, а відтак, і встановити їхню кількість як у часі, так і в просторі в 
масштабах породи [9, 10].

Висновки. Ретроспективний генетичний аналіз генеалогічної 
структури ліній і родин у західному типі чорно-рябої та інших по
рід західного регіону України показав, що вони являють собою від
криту, функціональну розрізнену систему, при якій позитивний 
ефект інбридингу використовується недостатньо.
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ГЕНЕТИЧЕСКИЕ ПРОБЛЕМЫ ЛИНЕЙНОГО РАЗВЕДЕНИЯ ПОРОД 
КРУПНОГО РОГАТОГО СКОТА. М .С. Бердичевский

Генетическим анализом генеалогической структуры ряда пород крупного 
рогатого скота западного региона Украины определено, что основной пробле
мой их генетической структурированности и консолидации есть недоста
точный уровень использования генетических методов идентификации как от
дельных животных, так и линий, использования целенаправленного инбриди
нга и биотехнологических способов воспроизводства при формировании линий.

Генетический анализ, инбридинг, породы крупного рогатого скота запад
ного региона, биотехнология воспроизводства

THE GENETICAL PROBLEMS OF LINEAR CATTLE PEDIGREE BREEDS.
M.S. Berdichevsky

Was determined by the genetic analysis the genealogical structure a number o f 
West region Ukrainian cattle breeds. The main problem o f the genetical framework 
and consolidation is the insufficient level o f using the genetical methods fo r  the 
identification both the separate animals and the collaterate line, using the purposeful 
inbriding and biotechnological reproductive methods in the forming the linear.

The genetic analysis, inbriding, cattle breeds of west region, biotechnological 
reproduction
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