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ПОЛИМОРФИЗМ ПЯТИ МИКРОСАТЕЛЛИТНЫХ ЛОКУСОВ ДНК ПРИ 
ИЗУЧЕНИИ СЕРОЙ УКРАИНСКОЙ И СЕРОЙ БОЛГАРСКОЙ ПОРОД 

КРУПНОГО РОГАТОГО СКОТА 
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1ТОВ «Голосеево» (Гоголев, Украина) 
2Национальный университет биоресурсов и природопользования Украины (Киев, Украина) 
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Актуальность проблемы сохранения генетического разнообразия как компонента окру-
жающей среды, последнее время становится общемировой. Среди пород крупного рогатого 
скота, требующих особого внимания в плане сохранения генетического разнообразия явля-
ется серый степной скот. Серый степной скот – это очень древний скот, представителями 
серого степного скота на Украине является серая украинская, в Болгарии – серая болгарская 
породы. Целью настоящего исследования было проведение сравнительного анализа разнооб-
разия аллелофонда серой украинской и серой болгарской пород крупного рогатого скота с по-
мощью микросателлитных локусов ДНК. 

Генетический анализ был проведен по пяти локусам ДНК: BM1824, BM2113, ETH225, 
SPS115, TGLA126, которые входят в перечень рекомендованных ISAG-FAO для генотипиро-
вания крупного рогатого скота. 

В результате проведенных исследований нами было идентифицировано в 5 изучаемых 
микросателлитных локусах ДНК 26 аллелей в серой украинской породе и 30 аллелей в серой 
болгарской породе. В локусе SPS115 в обеих породах было выявлено 7 аллелей, с наибольшей 
частотой аллеля 248 п.н. В обеих микропопуляциях был обнаружен дефицит гетерозигот, но 
в микропопуляции серой украинской породы он был выше. Полученные результаты могут 
быть полезны в племенной работе с серыми породами крупного рогатого скота, для их мони-
торинга с целью сохранения его генетического разнообразия. 
Ключевые слова: генетический анализ, серый степной скот, порода, микросателлитные 
локусы ДНК, аллели, полиморфизм, микропопуляция 
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The problem of preserving genetic diversity as a component of the environment, has recently 
become the global. Among the cattle breeds that require special attention in terms of preserving 
genetic diversity is grey steppe cattle.Grey steppe cattle is a very ancient livestock, representatives 
of gray steppe cattle in Ukraine is Ukrainian grey, Bulgaria – Bulgarian grey breed. 

Genetic analysis of the grey Ukrainian and grey Bulgarian breeds was conducted at five mi-
crosatellite loci DNA: BM1824, BM2113, ETH225, SPS115, TGLA126, which are included into the 
list recommended by the ISAG-FAO for genotyping of cattle.  The studies investigated in 5 microsat-
ellite DNA loci identified 26 alleles in the grey Ukrainian breed and 30 alleles in the Bulgarian grey 
breed. Heterozygosity deficitwas identified on all the loci, with the exception of the loci BM2113 (-
0,182) and BM1824 (-0,025) in the micropopulations of the Ukrainian grey breed and locus BM1824 
(-0,151) in the Bulgarian grey breed. The highest value was found in the Fis locus SPS115 (0,444) of 
the Ukrainian grey breed. Precisely this can explain the high deficit of heterozygosity in themicropop-
ulationsof the Ukrainian grey breed.The results may be useful in breeding grey cattle breeds, to mon-
itor them in order to preserve its genetic diversity. 
Keywords: genetic analysis, grey steppe cattle, breed, microsatellite DNA loci, alleles, polymor-
phism, micropopulations 
ПОЛІМОРФІЗМ П’ЯТИ МІКРОСАТЕЛІТНИХ ЛОКУСІВ ДНК ПРИ ВИВЧЕННІ СІРОЇ 
УКРАЇНСЬКОЇ ТА СІРОЇ БОЛГАРСЬКОЇ ПОРІД ВЕЛИКОЇ РОГАТОЇ ХУДОБИ 
Ю. В. Гузєєв1, О. В. Мельник2, О. О. Гладирь3, Н. А. Зінов’єва3 
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3Всеросійський науково-дослідний інститут тваринництва імені академіка Л.К. Ернста 
(Дубровиці, Росія) 

Актуальність проблеми збереження генетичного різноманіття як компонента навко-
лишнього середовища, останнім часом стає загальносвітовою. Серед порід великої рогатої 
худоби, які потребують особливої уваги в плані збереження генетичног орізноманіття, є сіра 
степова худоба. Сіра степова худоба є дуже давньою, Представниками сірої степової худоби 
на Україні є сіра українська, в Болгарії – сіра болгарська породи.  

Метою даного дослідження було проведення порівняльного аналізу різноманітності але-
лофонду сірої української та сірої болгарської порід великої рогатої худоби за допомогою мі-
кросателітних локусів ДНК. Генетичн ідослідження біоматеріалу сірої української породи 
були проведені за локусами: BM1824, BM2113, ETH225, SPS115, TGLA126, які входять у пере-
лік рекомендованих ISAG-FAO для генотипування великої рогатої худоби. В результаті про-
ведених досліджень нами було ідентифіковано в 5 досліджуваних мікросателітних локусах 
ДНК 26 алелей у сірої української породи і 30 алелей в сірій болгарській породі. За всіма локу-
сами був виявлений дефіци тгетерозиготності, за винятком локусів BM2113 (-0,182) і BM1824 
(-0,025) в мікропопуляції сірої української породи і локусу BM1824 (-0,151) в сірій болгарській 
породі. Найвище значення Fis було виявлено в локусі SPS115 (0,444) сірої української породи. 
Саме цим можна пояснити високий дефіцит гетерозиготності в мікропопуляції сірої україн-
ської породи. Отримані результати можуть бути корисні в племінній роботі з сірими поро-
дами великої рогатої худоби, для їх моніторингу з метою збереження його генетичного різ-
номаніття. 
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Постановка проблемы. Сохранение генетического разнообразия как компонента окру-
жающей среды в последнее время становится все более актуальной во всем мире. По данным 
продовольственной сельскохозяйственной организации ФАО, в мире ежемесячно исчезает 
одна порода животных, основная угроза исчезновения млекопитающих находится в ведущих 
странах Европы и Кавказа. Наибольшему риску вымирания (исчезновения), подвергаются 
овцы, лошади, кролики, свиньи, крупный рогатый скот и козы [5]. 

Развитие животноводства недопустимо без учета экологических требований, предъявля-
емых к использованию животных в специфических условиях окружающей среды. Продукция 
животноводства должна проходить сертификацию на экологическую чистоту. Генетическая 
сертификация должна быть и у животных, с этой целью необходимо шире воплощать в прак-
тику методы генетического маркирования и мониторинга ситуаций в стадах, породах, популя-
циях [3]. 

Целью настоящего исследования было проведение сравнительного анализа разнообра-
зия аллелофонда микропопуляций серой украинской и серой болгарской пород крупного ро-
гатого скота с помощью микросателлитных локусов ДНК. 

Материалы и методы. Анализ ДНК 32 животных серой украинской породы, принадле-
жащих ТОВ «Голосеево» Броварского р-на Киевской обл, проводили в лаборатории молеку-
лярной генетики и цитогенетики животных центра биотехнологии и молекулярной диагно-
стики животных Всероссийского научно-исследовательского института животноводства 
(п.Дубровицы, Московская обл.). Геномную ДНК выделяли из биоматериала, полученного с 
ушной раковины путем выщипа, по методике, описанной Зиновьевой Н.А. с соавт. [4]. 

В качестве молекулярно-генетических маркеров были выбраны микросателлиты – коро-
ткие (1–7 п.о.) тандемно расположенные участки ДНК, обладающие высокой степенью поли-
морфизма [11]. 

Исследования проводились по локусам: BM1824, BM2113, ETH225, SPS115, TGLA126, 
которые входят в перечень рекомендованных ISAG-FAO для генотипирования крупного рога-
того скота (табл. 1). 

1. Микросателлитные маркеры из рекомендованного списка ISAG-FAO 
№ Микросателлит. 

локус 
Хромо 
сома 

Маркер Последовательность праймера Темпер. 
режим 

Диапазон 
аллелей 

1 BM1824  
(D1S34) 

1 М16 GAGCAAGGTGTTTTTCCAATC 
CATTCTCCAACTGCTTCCTTG 

55-60˚С 176-197 

2 BM2113 
(D2S26) 

2 М15 GCTGCCTTCTACCAAATACCC 
CTTCCTGAGAGAAGCAACACC 

55-60˚C 122-156 

3 ETH225 
(D9S1) 

9 M3 GATCACCTTGCCACTATTTCCT 
ACATGACAGCCAGCTGCTACT 

55-65˚C 131-159 

4 SPS115  
(D15) 

15 30 AAAGTGASACAACAGCTTCTCCAG 
AACGAGTGTCCTAGTTTGGCTGTG 

55-60˚C 234-258 

5 TGLA126  
(D20S1) 

20 M27 CTAATTTAGAATGAGAGAGGCTCT 
TTGGTCTCTATTCTCTGAATATTC 

55-58˚C 115-131 

Электрофоретическое разделение фрагментов ДНК методом капиллярного электрофо-
реза проводили на приборе MegaBace 500. Для идентификации аллелей исследованных локу-
сов МС использовали программное обеспечение Genetic Profiler 2.0. Данные об аллелях каж-
дого животного суммировали в электронной таблице Microsoft Excel. Полученная матрица ге-
нотипов служила основой для статистической обработки результатов.  
Для статистической обработки данных использовали программное обеспечение Cervus 3.0.3, 
PowerStatsV12 (Promega), GENALEX 6 [9]. 

При проведении поуляционно-генетических исследований определяли следующие пока-
затели:  
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Аллельные профили, включая показатели: минимальное, максимальное и среднее 
число аллелей, частоты встречаемости аллелей, число информативных аллелей, число эффек-
тивных аллелей, число и частота встречаемости приватных аллелей. Частоты встречаемости 
аллелей рассчитывали отдельно для каждого локуса по следующей формуле:  

pi = (2 * Nii + Niy) / (2*N), (I) 
 где pi – частота встречаемости i-го аллеля, Nii – число животных, гомозиготных по i-му ал-
лелю, Niy – число животных, гетерозиготных по i-му аллелю (y – любой другой аллель), N – 
число голов в выборке. Число информативных аллелей рассчитывали как число аллелей в по-
пуляции с частотой встречаемости более 5%.  

Число эффективных аллелей – это число аллелей, встречающихся с равной частотой в 
идеальной популяции, которое необходимо для получения такой же степени гомозиготности 
или генетического разнообразия в реальной популяции, рассчитывали по формуле: 

Ne = 1 / (1 – He), (II) 
где Ne – число эффективных аллелей в популяции, He – ожидаемая степень гомозиготности. 
Число приватных аллелей рассчитывали, как число аллелей, которые встречаются только у 
одной из исследованных субпопуляций (групп).  

Генетическую консолидированность изучаемых групп скота оценивали на основании 
анализа распределения популяций по методике предложенной Paetkau D. с соавторами (2004) 
[9], для каждого образца рассчитывается ожидаемая частота встречаемости генотипа в каждом 
из локусов, принимая во внимание случайный характер спаривания внутри популяции, пере-
водится в логарифм с целью получения логарифмического значения подобия. Логарифмиче-
ское значение правдоподобия рассчитывается для каждой популяции, используя частоты 
встречаемости аллелей соответствующей популяции. Если частота встречаемости аллеля в по-
пуляции равна 0 (то есть аллель в данной популяции отсутствует), то при расчетах использу-
ется значение 0,01 или любое другое, определяемое пользователем. Образец относится к по-
пуляции с наиболее высоким логарифмическим значением правдоподобия или минимальным 
отрицательным логарифмическим значением правдоподобия.  

Наблюдаемая степень гетерозиготности (Ho): рассчитывали для каждого локуса как 
отношение числа гетерозигот к общему числу исследованных животных. Для расчета Ho ин-
дивидуума находили среднее арифметическое значение Ho по всем исследованным локусам 
МС. 

Ожидаемая степень гетерозиготности (He): рассчитывали для каждого локуса, исполь-
зуя следующую формулу:  

He=1-Σpi2, (III) 
где pi – частота встречаемости i-го аллеля. Для расчета He индивидуума находили сред-

нее арифметическое значение Hе по всем локусам МС.  
Индекс фиксации Fis: коэффициент инбридинга у индивидуумов по отношению к суб-

популяции (группе). Служит мерой измерения снижения уровня гетерозиготности индивиду-
ума вследствие неслучайного спаривания внутри каждой группы. Для расчета использовали 
формулу:  

Fis = (He - Ho) / He (IV) 
Показатель Fis количественно отражает отклонение частот встречаемости гетерозигот-

ных генотипов от теоретически ожидаемой (по Харди-Вайнбергу) доли гетерозигот при слу-
чайном спаривании внутри популяции. Он является мерой уменьшения гетерозиготности у 
индивидуума вследствие неслучайного спаривания внутри субпопуляций. Индекс фиксации 
Fis позволяет установить связь между индивидуумами отдельной популяции и популяцией в 
целом. Так как данный показатель количественно отражает отклонение частот встречаемости 
гетерозиготных генотипов от теоретически ожидаемой по Харди-Вайнбергу доли гетерозигот 
при случайном спаривании внутри популяции, он может рассматриваться в качестве одного 
из критериев инбредности популяции. При этом положительное значение индекса Fis означает 
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нехватку гетерозигот в данной популяции, в то время как отрицательное значение индекса 
указывает на избыток гетерозигот [1, 2].  

Результаты генетического анализа 35 голов серой болгарской породы были взяты с ли-
тературных источников [12]. 

Результаты исследований. Важными факторами, определяющими необходимость со-
хранения видов, является количество животных и их генетическая уникальность. Первым ша-
гом в разработке программ по сохранению видов является выявление уникального генетиче-
ского биоразнообразия, определение принципов и методов их сохранения. К современным 
методам исследования генетического разнообразия являются использование молекулярно-ге-
нетических маркеров, которые открывают новые перспективы в изучении происхождения до-
машних видов животных, их географическое распространение и генетическое разнообразие. 
В настоящее время для изучения генетического разнообразия в качестве генетических марке-
ров используются микросателлитные локусы ДНК. Среди пород крупного рогатого скота, тре-
бующих особого внимания в плане сохранения генетического разнообразия является серый 
степной скот. 

Серый степной скот – это очень древний скот, представителями серого степного скота в 
Украине является серая украинская, в Болгарии – серая болгарская породы. В глубокий древ-
ности, у протославян был распространен культ белого быка и белого коня, белый (серый) скот 
они разводили не только как культовые животные, а также их использовали как продуктивных 
животных. 

В Украине серый скот сохранился только в трех хозяйствах: о/х «Поливановка» Днепро-
петровской обл., о/х «Маркеево» Херсонской обл., ТОВ «Голосеево» Киевской области.  

В Болгарии серая болгарская порода является одной из первых пород крупного рогатого 
скота, внесенных в реестр охраняемых пород Болгарии [7].  

В настоящее время численность популяции серой болгарской породы составляет около 
600–700 голов и находится под угрозой исчезновения, серый степной скот является рабочим 
скотом, при внедрении механизиции сельского хозяйства серый скот стал не востребованным 
как рабочие животные и начался процесс его замены техникой а также скрещиванием серой 
болгарской породы с другими более высокопродуктивными породами [8].  

В результате проведенных исследований нами было идентифицировано в 5 изучаемых 
микросателлитных локусах ДНК 26 аллелей в серой украинской породе и 30 аллелей в серой 
болгарской породе. В локусе SPS115 в обеих породах было выявлено 7 аллелей, с наибольшей 
частотой аллеля 248 п.н. (рис. 1). 

Рис. 1. Частоты аллелей в локусе SPS115 

В локусе BM2113 были выявлены с наибольшей частотой в серой украинской породе 
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аллели 135 и 139 п.н., в то время как в микропопуляции серой болгарской породы наибольшая 
частота была выявлена в аллеле 133 п.н. (рис. 2). 

 
Рис. 2. Частоты аллелей в локусе BM2113 

 
В локусе BM1824 наибольшая частота аллеля 188 п.н., 188 и 192 аллели присутствует 

только в микропопуляции серой украинской породы, в микропопуляции серой болгарской по-
роды выявлен аллель 184 с частотой встречаемости 0,386 (рис. 3). 

 

 
Рис. 3. Частоты аллелей в локусе BM1824 

 
В микропопуляции серой украинской и серой болгарской пород в локусе ETH225 было 

выявлено 6 локусов, 152 аллель присутствовал только в группе серой украинской породы, а 
аллель 158 с частотой 0,043 и аллель 146 с частотой 0,129 выявлен только в микропопуляции 
серой болгарской породы. Наибольшая частота аллелей в исследованной серой болгарской по-
роде был аллель 140 с частотой 0,371, а в серой украинской микропопуляции аллель 148 
(рис. 4). 
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Рис. 4. Частоты аллелей в локусе ETH225 

 

В локусе TGLA126 было выявлено 7 аллелей, 109, 115, 117, 119, 121, 123, 125. Аллель 
115 был выявлен лишь в микропопуляции серой украинской породы, а аллель 109 с частотой 
0,014 и аллель 121 с частотой 0,014 выявлены только в микропопуляции серой болгарской 
породы (рис. 5). 

 

Рис. 5. Частоты аллелей в локусе TGLA126 

Кроме того нами была рассчитана величина информативной ценности использованных 
маркеров (PIC). Чем больше величина PIC для данного локуса, тем информативнее оказывае-
тся он в качестве маркера. Согласно Botstein и др. локусы со значением PIC>0,500 локус очень 
информативен (высокополиморфный), при 0,5 > PIC > 0,25 достаточно информативен (уме-
ренно полиморфный) и при PIC<0,250 слегка информативен [6].  

В микропопуляции серой украинской породы, наивысшее значение наблюдалось в ло-
кусах BM1824 РIC=0,710, и ETH225 РIC=0,710. В микропопуляции серой болгарской породы 
наиболее полиморфные локусы были BM2113 PIC=0,790 и ETH225 PIC=0,740 (табл.2).
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2. Результаты генетического анализа серой украинской и серой болгарской пород крупного рогатого скота 

Локус 
Серая украинская порода 

 (n=32) 
Серая болгарская порода 

(n=35) [12] 
Na Ho He PIC Fis Na Ho He PIC Fis 

BM1824 5 0,781 0,762 0,710 -0,025 4 0,829 0,720 0,640 -0,151 

BM2113 4 0,781 0,661 0,580 -0,182 7 0,829 0,944 0,790 0,122 

ETH225 5 0,688 0,754 0,710 0,088 6 0,857 0,928 0,740 0,077 

SPS115 7 0,344 0,619 0,580 0,444 7 0,686 0,733 0,590 0,064 

TGLA126 5 0,688 0,722 0,660 0,047 6 0,714 0,742 0,560 0,038 

Средне 5,2 0,656 0,704 0,648 0,074 6,0 0,783 0,813 0,664 0,030 

Na – число аллелей на локус; Ho – наблюдаемая степень гетерозиготности; He – ожидаемая степень гетеро-
зиготности; PIC – величина информативной ценности использованных маркеров; Fis – индекс фиксации где: «+» 
– дефицит гетерозигот; «–» – избыток гетерозигот. 
 

Анализируя сводные данные (табл. 2), среднее значение Na по серой украинской породе 
составило 5,2 аллеля по пяти локусах; в микропопуляции серой болгарской породы среднее 
значение Na составило 6,0 аллеля; среднее значение наблюдаемой степени гетерозиготности 
Ho в микропопуляции серой украинской породы составило 0,656, в серой болгарской породе 
0,783. Ожидаемая степень гетерозиготности He по серой украинской породе составило 0,704, 
по серой болгарской породе 0,813, что свидетельствует о большем генетическом разнообри-
зии в микропопуляции серой болгарской породы. Общее среднее значение Fis по микропопу-
ляции серой украинской породы составил 0,074, по серой болгарской 0,030. Избыток гетеро-
зигот обнаружен в микропопуляции серой украинской породы по локусам BM2113 и BM1824 
(18,2 и 2,5%, соответственно), в микропопуляции серой болгарской породы по локусу BM1824 
(15,1%).  

По всем локусам был выявлен дефицит гетерозиготности, за исключением локусов 
BM2113 (-0,182) и BM1824 (-0,025) в микропопуляции серой украинской породы и локуса 
BM1824 (-0,151) в серой болгарской породе. Наивысшее значение Fis было выявлено в локусе 
SPS115 (0,444) серой украинской породы. Именно этим можно объяснить высокий дефицит 
гетерозиготности в микропопуляции серой украинской породы. 

Выводы. Серая степная порода крупного рогатого скота считается древней уникальной 
породой Европейских стран. Настоящее исследование подтверждает эффективность исполь-
зования микросателлитных локусов ДНК для характеристики генетического разнообразия по-
пуляций серого степного скота разводимого во многих странах мира. Серая украинская и серая 
болгарская породы генетически очень близки между собой. Проведенный генетический ана-
лиз показывает, что они имеют низкую генетическую вариабельность. Хотя в обеих микропо-
пуляциях был обнаружен дефицит гетерозигот, но в микропопуляции серой украинской по-
роды он был выше. Полученные результаты могут быть полезны в племенной работе с серыми 
породами крупного рогатого скота, для их мониторинга с целью сохранения его генетического 
разнообразия. 
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ЕКОНОМІЧНІ ЗАСАДИ ЗБЕРЕЖЕННЯ ГЕНОФОНДУ 
ЛОКАЛЬНИХ І ЗНИКАЮЧИХ ПОРІД СІЛЬСЬКОГОСПОДАРСЬКИХ 

ТВАРИН УКРАЇНИ 
О. В. КРУГЛЯК, І. С. МАРТИНЮК28 
Інститут розведення і генетики тварин імені М.В.Зубця НААН (Чубинське, Україна) 
irgtnaandpdg@ukr.net 

Обсяг бюджетної підтримки на збереження генофондових об'єктів передбачає визна-
чення мінімальної (нормативної) кількості генетичних ресурсів (поголів’я маток, сперма плі-
дників, ембріони) та вибір раціонального методичного підходу до визначення розміру бюдже-
тної підтримки на збереження кожного виду генетичного ресурсу. Для забезпечення повно-
цінного збереження генофонду локальних і зникаючих порід сільськогосподарських тварин Ук-
раїни за використання двох методів збереження: in situ (живі тварини) та ex situ (кріоконсе-
рвовання їх генетичної продукції, «віртуальні кріостада»), протягом наступних п’яти років 
необхідно 75137,5 тис. грн. державного фінансування. Реалізація розробленого економічного 
механізму забезпечить збереження генофонду сільськогосподарських тварин вітчизняних 
аборигенних та місцевих порід та їх подальше використання в селекції тварин спеціалізованих 
та комбінованих порід, виконання закріплених міжнародними угодами зобов’язань України 
щодо збереження біорізноманіття сільськогосподарських тварин. Одержані наукові резуль-
тати використані при розробці Програми збереження локальних та зникаючих порід сільсь-
когосподарських тварин в Україні на 2016–2020 роки. 
Ключові слова: збереження генофонду, локальна, зникаюча порода, державна підтримка, 
генетичний ресурс, нормативне поголів’я, розмір річної дотації  
ECONOMIC BASES OF GENE POOL OF LOCAL AND ENDANGERED BREEDS OF 
FARM ANIMALS SPECIES PRESERVATION IN UKRAINE 
O. V. Kruglyak, I. S. Martynyuk  
Institute of Animal Breeding and Genetics nd. a. M.V.Zubets of NAAS (Chubynske, Ukraine) 

The level of budget support in the preservation of gene pool objects involves the calculation of 
the minimum (normative) number of genetic resources (livestock, sperm, embryos) and a choice of 
rational methodical approach to determining the level of budget support for preservation of each type 
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