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Наведено результати аналізу сучасних інформаційних даних 

стосовно розвитку  молекулярно-генетичних методів  та їх вико-
ристання в селекції овець. Велика увага приділена  саме  застосу-
ванню у вівчарстві найбільш перспективного   методу виявлення  
генетичних маркерів різних генів з застосуванням  полімеразно-ла-
нцюгової реакції. У зв'язку з цим  впровадження у тваринництво, в 
тому числі і в галузь вівчарства ДНК-технологій  дозволяє  ви-
вчати  маркерні гени, які контролюють важливі функції у тварин, 
зокрема господарсько-корисні ознаки  продуктивності: ріст, розви-
ток, відгодівельні  особливості, відтворювальна здатність, якість 
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м'яса, якість молока тощо.  
Метою роботи було проведення аналізу сучасних інформацій-

них даних, літературних джерел, оглядів щодо застосування ме-
тоду ПЛР для типування овець за молекулярно-генетичними мар-
керами. 

В  огляді описано перспективні гени, які є потенційними  мар-
керами продуктивності  овець.   

Детально розглянуто використання  генів відтворювальної 
здатності тварин,  їх багатоплідності,  молочної та м'ясної про-
дуктивності, росту тварин, зокрема  каллпігія (callipyge-
SNPCLPG (callipygemusclehypertrophygen  – CLPG) , кальпаїна 
(calpain) та кальпастатина (Calpastatin (CAST) в якості перспек-
тивних генетичних  маркерів для селекції  овець. 

Виявлення генетичних маркерів  за допомогою полімеразно-ла-
нцюгової реакції є доступним інструментом для проведення цілес-
прямованої та високоефективної селекції сільськогосподар-ських 
тварин.  ДНК-маркери дозволяють    формувати перспективне   
селекційне  ядро племінних овець. 

Проведений короткий огляд перспективних QTL-генів продук-
тивності овець свідчить про доцільність більш широкого застосу-
вання ПЛР для виявлення генетичних маркерів у практичному вів-
чарстві.  

Перевага ДНК-маркерів полягає в тому, що можна визначити 
генотип тварини незалежно від статі, віку, фізіологічного стану 
особин, що дозволяє значно підвищити ефективність селекційно-
племінної роботи, відповідно вихід товарної продукції. 

 
Ключові слова: полімеразно-ланцюгова реакція, генетичні  

маркери, генотипування, вівці.  
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The article provides an analysis of modern information on scientific 

literature, on the development of molecular genetic methods and their use 
in sheep breeding. Much attention is paid to the application in sheep 
breeding most promising method for identifying genetic markers of 
various genes using the polymerase chain reaction.In this connection, the 
mass introduction of livestock, particularly sheep breeding industry, DNA 
technology allows us to study marker genes of animals, controlling and 
predicting important functions in animals (economically useful signs of 
performance such as growth, development, fattening characteristics, 
reproductive ability, meat quality, milk quality, and the like. It has been 
established that the introduction of DNA technology into the sheep breed-
ing industry makes it possible to study animal marker genes that control 
and predict important economic-useful functions in sheep. 

The aim of the work was to perform a meta-analysis of modern infor-
mation data, literature sources, reviews on the application of the PCR 
method for genotyping sheep using molecular genetic markers in sheep 
breeding. 

The review describes promising genes - potential markers of 
productivity in sheep breeding. 

Details considered of the use of genes - the reproductive ability of 
sheep, their multiplicity, milk and meat productivity, the use of growth, 
callipyge (SNPCLPG), calpain and calpastatin (CAST) as promising ge-
netic markers for sheep breeding. 

Identification of genetic markers by means of polymerase chain reac-
tion is an accessible tool for conducting purposeful and highly effective 
breeding of farm animals, in particular sheep. DNA markers will make it 
possible to form a promising breeding core for sheep. 

This brief review of prospective genes-markers of sheep productivity 
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shows the advisability of a wider introduction of PCR for the detection of 
genetic markers in the practice of sheep breeding. DNA markers ad-
vantage is that it is possible to determine the genotype of an animal re-
gardless of sex, age and physiological state of individuals, which makes 
it possible to significantly improve the efficiency of selection and breeding 
work in the sheep industry, respectively, the yield of sheep products. 

 
Keywords: polymerase chain reaction, genetic markers,  

genotyping, sheep 
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Представлены результаты анализа современных информа-
ционных данных относительно развития молекулярно-генетиче-
ских методов и их использование в селекции овец. Большое внима-
ние уделено именно применению в овцеводстве наиболее перспек-
тивного метода выявления генетических маркеров различных ге-
нов с применением полимеразной цепной реакции. В связи с этим 
внедрение в животноводство, в частности в отрасль овцеводс-
тва ДНК-технологий позволяет изучать маркерне гены, контро-
лирующие важные функции у животных, в том числе и хозяйст-
венно-полезные признаки продуктивности: рост, развитие, отко-
рмочные особенности, воспроизводительные способности, качес-
тво мяса, качество молока овец и т. д.  

Целью работы было проведение мета-анализа современных 
информационных данных, литературных источников, обзоров по 
применению метода ПЦР для генотипирования овец по молеку-
лярно-генетическим маркерам. 

В обзоре описаны перспективные гены, потенциальные мар-
керы продуктивности овец. Подробно рассмотрено использование 
генов воспроизводительной способности овец, их многоплодия, мо-
лочной и мясной продуктивности роста животных, в частности 
каллипигия (callipyge-SNPCLPG (callipygemusclehypertrophygen – 

CLPG) , кальпаина (calpain) и кальпастатина (Calpastatin (CAST) в 

качестве перспективных генетических маркеров для селекции 
овец. 

Выявление генетических маркеров с помощью полимеразной 
цепной реакции является доступным инструментом для проведе-
ния целенаправленной и высокоэффективной селекции сельскохо-
зяйственных животных, в частности овец. ДНК-маркеры позво-
ляют формировать перспективное селекционное ядро племенных 
овец. 

Проведенный краткий обзор перспективных генов-маркеров 
продуктивности овец свидетельствует о целесообразность бо-
лее широкого применения ПЦР для выявления QTL-генов в практи-
ческом овцеводстве.  

Преимущество ДНК-маркеров заключается в том, что можно 
определить генотип  животного независимо от пола, возраста, 
физиологического состояния  особей, что позволяет значительно 
повысить эффективность селекционно-племенной работы, соо-
тветственно выход товарной продукции. 

 
Ключевые слова: полимеразная цепная реакция,  

генетические маркеры, генотипирование, овцы 
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Події останнього десятиліття ознаменувалися зміною в підходах 
до вдосконалення сільськогосподарських тварин. Традиційно в селе-
кції тварин використовували  багаторічні спостереження  за продук-
тивними якостями окремих особин, з виявлення покращувачів і вико-
ристання їх   в селекції.  

З розвитком ДНК- технологій і накопичення фактичного матері-
алу стало можливим через оцінку генотипу в рам-ках концепції ген-
маркер ознаки вивчати всю різноманітність фенотипових форм і ви-
являти  бажані [3]. Генетичні маркери можна визначити як ділянки 
ДНК, що характеризуються певним рівнем поліморфізму, для яких 
точно встановлена їх локалізація на хромосомі, але невідома біоло-
гічна функція [5]. 

Найбільш перспективним методом виявлення  генетичних марке-
рів різних генів є метод полімеразної ланцюгової реакції. ПЛР - це 
метод, який дозволяє перевірити генетичний матеріал,  екстрагова-
ний з досліджуваного  зразк, на наявність в його складі ділянки змі-
неної генетичної інформації, що використовується для отримання ко-
пій ділянок ДНК  генетично зумовленої ознаки і, крім того,  для візуа-
лізації (в разі присутності) таких специфічних ділянок  [3].  

У зв'язку з цим масове впровадження у тваринництво, зокрема в 
галузь вівчарства ДНК-технологій  дозволяє  вивчати  генетичні мар-
кери, які контролюють важливі функції у тварин (господарсько-кори-
сні ознаки  продуктивності), такі як ріст, розвиток, відгодівельні  осо-
бливості, якість м'яса, якість молока тощо. 

Результати досліджень. Велику роль в становленні і розвитку 
нового типу ДНК-маркерів зіграв винахід Кері Мюлліса у 1983 р. ме-
тоду ампліфікації in vitro певних ділянок ДНК в процесі повторюваних 
температурних циклів полімеразної реакції (ПЛР - полімеразна лан-
цюгова реакція), (PCR - PolymeraseChainReaction). 

Широке впровадження методу ПЛР почалося з моменту публіка-
ції в 1988 році основної роботи Saiki et al. [34 ], в якій були використані 
термофільні ДНК-полімерази і розглянуто теоретичні основи методу.  
Завдяки цьому методу можливо швидко і з невеликими витратами 
матеріальних ресурсів і часу отримати більше 10 мільйонів копій пе-
вної послідовності ДНК, яка спочатку представлена однією або кіль-
кома молекулами. Різні модифікації методу ПЛР лягли в основу ство-
рення різноманітних типів ДНК-маркерів, які широко використову-
ються в даний час у тваринництві, зокрема у вівчарстві. 

Метод ПЛР-аналізу дозволяє за короткий час на матриці хромо-
сомальной ДНК тварин знайти і ампліфікувати маркери необхідних 
для дослідника  генів. Крім того, даний метод дозволяє вивчити і ви-
являти маркери генів у племінних тварині в найбільш ранні терміни 
їхнього життя. Він оснований на аналізі поліморфізму довжини ре-
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стріціонних фрагментів - ПДРФ. Суть його полягає в ампліфікації пе-
вного фрагменту ДНК, що містить, або не містить точкову заміну ну-
клеотидів  (точкову мутацію), з подальшим виявленням цих замін за 
допомогою сайт-специфічних рестриктаз. За результатами ПДРФ-
аналізу можна зробити висновок про відсутність або наявності пев-
ного алеля у досліджуваної тварини. 

Діагностика методом ПЛР-ПДРФ (полімеразна ланцюгова реак-
ція-поліморфізм довжин рестрикційних фрагментів) є стандартний 
аналіз точкових мутацій для встановлення поліморфізму генів-кан-
дидатів, пов'язаних з продуктивними якостями сільськогосподарсь-
ких тварин, в тому числі і овець. За довжиною фрагментів (ПДРФ) 
роблять висновок про відсутність або наявність точковой мутації, а 
також про гомозиготність або гетерозиготність особини [27, 35]. 

За допомогою ПЛР-ПДРФ, найбільш поширеного завдяки своїй 
простоті і надійності методу типування SNPs, аналізується полімор-
фізм генів каппа-казеїну (CSN3), пролактину (PRL), бета-лактоглобу-
ліну (BLG). За допомогою іншого методу детекції SNP - SSCP, ефек-
тивного, зокрема, для пошуку нових однонуклеотидних замін в ДНК, 
вивчається ген лептину у овець і азіатського буйвола  [13, 24], ген α-
лактоглобуліну у китайських молочних кіз [26], а також ген пролак-
тину у  овець [16]. 

В даний час зростає інтерес до технологій, заснованих на вико-
ристанні ДНК-маркерів, які знаходять широке застосування в націо-
нальних селекційних програмах ряду країн з розвиненим тваринниц-
твом і роблять значний вплив на поліпшення складу туші, якість мо-
лока,  м'яса та ефективність виробництва м'яса і молока [1, 2, 3]. 

Пошук і подальше використання генетичних маркерів, безпосе-
редньо або побічно пов'язаних з багатоплідністю овець, в останні 
роки набуває великого значення в селекції, так як селекція на плодю-
чість за фенотипом у овець характеризується низькою ефективністю, 
з одного боку через низьку успадкованість ознаки, з іншого - через 
обмеженість статтю його прояву.  Феномен підвищеної багатоплідно-
сті деяких порід активно досліджується багатьма лабораторіями 
світу. 

Головним вважається ген, який зумовлює відмінності між гомози-
готними генотипами не менше  0,5σ.  По відношенню  до  ступеня   
овуляції  це  означає,  що  одинична  копія бажаного алеля такого 
головного гена  збільшує ступінь овуляції  більш  ніж  на  0,2.  

Існування  головних генів  плодючості  у  овець  вперше  було  
доведено  у  мериносів  Бурула  і овець  породи  Інвердейл. Пізніше 
аналогічна генетична структура була виявлена і в овець інших порід 
в Новій Зеландії, Ісландії, Франції, Бангладеш, Індонезії та Польщі. 

У 1980 році на виставці мериносів в Австралії були представлені 
дані про виняткову плодючість овець Бурула, що, на думку авторів, є 
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результатом дії одного головного гена або тісно зчепленої групи ге-
нів, які впливають на ступінь овуляції [31]. Підтвердження цієї гіпо-
тези було отримано двома десятиліттями пізніше, коли три групи до-
слідників одночасно показали, що успадкування плодючості, яке спо-
стерігається у мериносів Бурули, є  результатом точкової мутації [28, 
39 ]. Практично одночасно було доведено існування іншого голов-
ного гена, мутація якого відповідає за високу плодючість овець по-
роди Інвердейл [22]. 

 Встановлено також, що сегрегуючий головний ген плодючості  є 
і в  цілому ряді інших багатоплідних порід овець, таких як  кембрідж-
ська (FecC), струму (FecI), яванезська (FecJ), олкуска, белклейр, ла-
кауне, вудландская (FecX2) [19].   

 Австралійські мериноси Бурула - одна з чотирьох порід (рома-
новська, фінські вівці і д'ман), що характеризується  винятковою пло-
дючістю. Як вже  зазначалося вище, сегрегаційний аналіз успадку-
вання підвищеної плодючості показав  наявність у них головного гена 
(FecB), що впливає на розмір гнізда [19, 31]. 

FecB – аутосомний ген, локалізований на 6 хромосомі 
(Montgomery et al., 1994). Мутація плодючості Бурула  FecBB/FecBB 
здійснює кодомінантну дію на ступінь овуляції  і неповну домінантну  
дію на розмір гнізда. Piper зі співавторами (1985) встановили, що 
вплив FecB на ступінь овуляції і плодючість адитивна і що кожна 
FecBB/FecBB збільшує ступінь овуляції на 1,5, а плодючість - на 1,5 
ягняти за ягніння. Згідно з  мультипликативною  моделю Davis [19] 
кожна копія FecB збільшує ступінь овуляції на 90%. 

Після опису в 1980  р. гена Бурула було відкрито цілу родину ге-
нів, що регулюють ознаки продуктивності,  які отримали загальну на-
зву Fec-генів [4,5]. Дія цих генів для гетерозиготних вівцематок поля-
гає у збільшенні швидкості овуляції, наслідком якого є збільшення 
приплоду, а гомозиготні  носії  більшості мутацій характеризуються 
проявом безпліддя в тій чи іншій мірі [10].  

Із зазначеного експресія гена Бурула обмежена  статтю, так як 
зростання сім'яників, їх розмір і денна продукція сперматозоїдів ба-
ранів не відрізняється від цих показників у звичайних мериносів. 

Групи дослідників з Новій Зеландії, Франції і Единбурзького уні-
верситету Шотландії незалежно один від одного встановили, що ви-
сока плодючість овець Бурула  є результатом неконсервативної му-
тації (Q249R) у внутрішньоклітинному сигнальному домені гена ре-
цептора морфогенетичного кісткового білка IB (BMPR-IB) - члена ро-
дини рецепторів трансформуючого фактора росту [28, 39]. 

У нормі секреція гранульозними клітинами прогестерону, необхі-
дного для їх диференціювання і дозрівання овуляторних  фолікулів, 
інгібується  двома природними лігандами BMPR-IB і диференцію-
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ються фактором зростання 5 (GDF5) та BMP4. Було показано, що ку-
льтивовані  in vitro гранульозні клітини, отримані від вівцематок з ге-
нотипом FecBB/FecBB, секретували значо більше прогестерону, ніж 
клітини від овець з генотип FecBB+/FecBB+ [28]. 

Отже, клітини FecBB/FecBB  є  менш чутливими до інгібуючої дії 
GDF5 і BMP4 внаслідок зменшеної функціональності рецептора 
BMPR-IB,  що призводить до диференціювання гранульозних клітин 
та посиленого  розвитку фолікулів у тварин, які несуть мутацію. 

Ген BMP15 розташований на 10 хромосомі і є членом родини тра-
нсформуючих факторів зростання β (TGFβ). BMP15 – морфогенети-
чний сигнальний білок організовує побудову тканин в тілі і специфі-
чно експресується в ооцитах.  

BMPR-1B – інший член родини рецепторів трансформуючого фа-
ктора росту β (TGFβ), ген якого розташований на 6 хромосомі [28, 
36,39]). Знижена функціональність рецептора BMPR-1B призводить 
до диференціювання гранульозних клітин і посиленого розвитку фо-
лікулів у вівцематок, які несуть мутацію [12, 23]. Важливу роль у під-
тримці нормального яєчникового фолікулогенеза у самок грає дифе-
ренційний фактор росту (GDF9), ген якого розташований на 5 хромо-
сомі [10, 23]. 

Одним з генів-кандидатів, які впливають на багатоплідність 
овець, є ген рецептора фолікулостимулюючого гормону (FSHR), ген 
ядерного коактіватора A1 (NCOA1), ген пролактину і його рецептора, 
ген ретинол-зв'язуючого білка 4 (RBP4), ген рецептора еритропое-
тину (EPOR) та ген рецептора естрогену (ESR) [12,16, 17, 21, 38]. 

Ген FSHR у овець пов'язаний з кількістю ягнят при народженні 
[17], у ВРХ асоційований з виходом життєздатних ембріонів і незаплі-
днених ооцитів після суперовуляції [18]. 

У геномі овець ESR1 і ESR2 кодуються окремими генами, розта-
шованими на 8 і 7 хромосомах відповідно. За допомогою методу 
PCR-SSCP виявлено SNP в екзоні 1 гена ESR1 як в породах овець з 
високою (куцохвоста порода Хан, Ху і німецький м'ясний меринос), 
так і з низькою плодючістю (дорсет, Суффолк) [37]. У досліджених 
тварин було виявлено три генотипи (AA, AB, BB) у всіх трьох багато-
плідних породах, при цьому у овець з низькою плодючістю присутні 
тільки два генотипи (AA, AB). Секвенування показало наявність му-
тації C> G в позиції 363 екзона 1 гена ESR1 в генотипі BB у порівнянні 
з генотипом AA. Автори показали, що вівцематки куцохвостої породи 
Хан з генотипами AB і BB мали на 0,51 (P <0.05) та 0,7 (P <0.05) бі-
льше ягнят відповідно, ніж вівцематки з генотипом AA [37].  

На вівцях куцохвостої породи Хан розпочато дослідження екзона 
4 гена ESR1 [36,37]. Автори клонували, секвенували фрагмент ек-
зона і оцінювали гомологію нуклеотидної та амінокислотної послідо-



187 

 

вностей з відомими послідовностями людини, великої рогатої ху-
доби, свині, курей. Виявлено високу гомологію, яка підтвердила ви-
соку консервативність гена ESR1. 

Озмен та інші [30 ] на основі нуклеотидних послідовностей ESR1 
генів людини, великої рогатої худоби, овець та кіз з бази даних 
GenBank сконструювали праймери для ПЛР, які використовували 
для ампліфікації області четвертого екзона гена ESR1. В секвенова-
них ПЛР-продуктах четвертого екзона було виявлено три нуклеоти-
дні заміни (g.43A> G, p.T43A; g.49C> T, p.L49F; g.178A> T, p.T178S), 
що призводять до замін амінокислотних залишків, і три заміни 
(g.18G> C, g.27C> T, g.96G> A), що не викликають змін амінокислот-
ної послідовності білка. Дані секвенованої послідовності депоновано 
в базу даних GenBank під номерами JF262030-JF262035. Автори ви-
явили, що вивчені нуклеотидні послідовності породи овець Білий Ка-
раман і Авассі подібні між собою, а високоплодюча порода хіос (се-
редній розмір посліду дорівнює 2.3) відрізняється від них [30]. 

За допомогою ПЛР-ПДРФ аналізується також поліморфізм генів 
молочної подуктивності [29, 32, 34]. Встановлено, що технологічні 
властивості молока овець і кіз в певній мірі залежать від генотипу за 
локусом αs1-Cn [6, 11]. На жаль до цього часу до якості молока цих 
тварин в Україні не пред'являється особливих вимог, хоча в деяких 
країнах світу його широко використовують при виробництві сирів і йо-
гуртів. За даними Міжнародної молочної федерації 75% цих продук-
тів виробляються з використанням молока дрібної рогатої худоби [15, 
17, 19]. 

З давніх часів люди використовують в їжу молоко певних сільсь-
когосподарських тварин. Його споживають як в натуральному ви-
гляді, так і переробленого в різні продукти. Структура споживання 
молока і молочних продуктів визначається соціальними, економіч-
ними, географічними та іншими факторами. Постійно збільшується 
кількість молока, що переробляється на молочні продукти, в тому чи-
слі на білковомолочні (сири).   

 Щодо типування овець  та виявлення   генетичних маркерів їх 
молочної продуктивності,  то варто відмітити,  що у овець  каракуль-
ської породи  знайдено поліморфізм α, β, к-казеїнів та β-лактоглобу-
лінів. Встановлено вплив локуса βLg на продуктивні  якості овець. 
Наприклад, генотип АА впливає на молочну продуктивність. Особини 
з таким генотипом  виробляють  більше молока порівняно  з  іншими. 
Самий високий  відсоток  жиру  характерний  для генотипу βLgВВ, а 
стосовно вмісту протеїну  та казеїну  пріоритетними  є гетерозиготні 
особини АВ. Таким чином, структура популяції, що склалася за ви-
значеними білками, являє собою цілісну динамічну систему і пред-
ставлена переважно гомозигодними генотипами АА  та знаходиться 
в стані рівноваги. 
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Отримані  дані за локусом βLg (в комплексі з іншими  методами  
оцінювання  та відбору овець) можуть  бути використані в якості біо-
хімічного  тесту стану генофонду  породи,  а також для прогнозування 
на їх основі рівня продуктивних якостей овець. 

У молоці овець поліморфними є лише 2 види білка, β-казеїн з мо-
лекулярними типами В1В2, АВ1В2, та β-лактоглобулин - АА, ВВ, АВ. 
Особливості генотипової   залежності вмісту білків в молоці дослід-
ники вивчали саме за цими двома локусами. У овець  виявлено вплив 
генотипів β-казеїну на вміст білків в молоці. Цей вплив виявився ана-
логічним тому, що спостерігається у великої рогатої худоби, тобто 
переважають  гетерозиготні особини, зокрема, з генотипом АВ1В2. 
Вівці з таким генотипом мають в молоці підвищений  вміст загального 
білка - 6,18; казеїну - 4,94; β-казеїну - 1,93; κ-казеїну - 0,30 г/100 мл. 
Однак впливу генотипу овець за β-казеїном на отримання сироват-
кових білків не встановлено. Їх вміст у особин різних генотипів був 
майже однаковим - 1,244 ... 1,245 г/100 мл, а виявлені за окремими 
білковими фракціями відмінності виявилися несуттєвими і різноспря-
мованими. 

β-Лактоглобулин - головний білок молочний сироватки, тому 
вплив його генотипів є значним на отримання сироваткових білків [1, 
2, 3, 5,6,9,11, 12]. Отже, локуси β-казеїну та β-лактоглобуліну мабуть  
знаходяться у тісній взаємодії, що відбивається на кількісному вмісті 
відповідних їм білків. Автори  відмічають  [10,34], що у  овець вияв-
лена дещо інша залежність вмісту молочних білків від генотипу за  β-
лактоглобуліном. У них, на відміну від корів, підвищений вміст зага-
льного білка. Крім того, цей білок сироватки має гетерозиготний ге-
нотип АВ. Наприклад, вівці породи прекос з таким генотипом переви-
щували інші генотипи за вмістом цих білків на 0,103 ... 0,173 г/100 мл. 
Підвищення відбулося в основному за рахунок β-лактоглобуліну, кі-
лькість якого в молоці гетерозигот було найвищим - 0,831 г/100 мл 
[1,3, 5, 10, 12]. 

Значущою ознакою є репродуктивна якість овець, яка оцінюється 
типуванням за генами ESR, FSHR, FSHB та ін. [10, 12, 16,17, 37]. 

За допомогою іншого методу детекції - SNP-SSCP, ефективного 
зокрема для пошуку нових однонуклеотидних замін в ДНК, вивчався 
ген лептину у овець і азіатського буйвола [13, 24], ген α-лактоглобу-
ліну у китайських молочних кіз [26], а також ген пролактину у овець 
[16]. 

Для генотипування також застосовуються ДНК-мікрочіпи, які про-
довжують удосконалюватися в різних напрямках [14, 25]. Так, з вико-
ристанням ДНК-мікрочіпа Illumina ovine SNP chip на 54 977 SNPs  
були типовані австралійські мериносові вівці. Цей мікрочіп розроб-
лено в рамках Міжнародного Консорціуму геноміки овець [4, 7, 8,9, 
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13], у яких виявлено однонуклеотидний поліморфізм на 10 хромо-
сомі, що корелює з комолим  фенотипом [20]. В даний час створю-
ються вигідніші, з точки зору економіки, інтерпретації даних ДНК-
мікрочіпів з низькою щільністю SNP [15]. 

Сьогодні зростає інтерес до технологій, заснованих на викорис-
танні ДНК-маркерів, які знаходять широке застосування в національ-
них селекційних програмах ряду країн з розвиненим тваринництвом 
і справляють суттєвий вплив на поліпшення складу туші, якість м'яса 
та ефективність його виробництва  [1, 2, 3, 12, 14, 15]. 

Окрім цього, в якості перспективних генів-маркерів розглядають 
ген кальпастатіна (CAST), що відповідає за м'ясну продуктивність 
овець, ген гормона росту (GН), ген диференціального фактора росту 
(GDF9) [3, 7, 8, 9. 12]. 

Аналіз інформації з генетичної селекції у вівчарстві показує, що 
в різному ступені вивчено вплив близько 50 цільових генів на проду-
ктивні показники овець. Що стосується м'ясної продуктивності овець, 
то в експериментах на великих групах тварин, які  представляють 
найбільш яскравий фенотип, отримано дані стосовно поліморфізму і 
впливу на м'ясну продуктивність декількох важливих одиничних ге-
нів. 

Гормон росту (GH). В експериментах показано, що супе-
рекспрес гена GH призводить до прискореного росту і розвитку ор-
ганізму тварини [3]. Oтже, можна очікувати, що зміни  рівня експресії 
або структури гена / білка можуть сприяти позитивному впливу на 
господарсько-значимі ознаки, в т.ч. приріст живої  маси [3]. 

Калліпіга. Фенотипово у овець мутація callipyge-SNPCLPG 
(callipygemuscle  hypertrophy gen - CLPG) проявляється м'язевою 
гіпертрофією, в першу чергу в області тазу і задніх кінцівок [3,14,19]. 
М'язи у таких ягнят збільшені, при цьому гіпертрофуються не всі 
м'язи. У ягнят з Калліпіга проявляються деякі бажані характеристики 
і властивості м'яса: вищий відсоток виходу м'яса, велика частина 
філе, м'ясо більш пісне у таких ягнят. Кращі якості туші виражаються 
в кращому виході (у порівнянні з ягнятами звичайної мускулистості) 
цілісних кінцівок, філе, корейки на кістки і лопаток на 11,8%, 4,7; 2,5 і 
2,3% відповідно. Крім цього тварини з Калліпіга є більш продуктив-
ними за м'ясними якостями при меншому щоденному поїданні кор-
мів, що проявляється в менших виробничих витратах. Отже, широке 
використання таких  ягнят потенційно здатне знизити вартість ягня-
тини для споживачів та підвищити рентабельність вівчарства. У той 
же час негативною ознакою, навіть недоліком ягнят з Калліпіга, є ви-
сока жорсткість м'яса [ 3,7.9, 11, 25, 27 ] 

Калпаїн. У 1976 р було вивчено перший білок родини калпаїнів 
(calpain), який грає ключову роль у декомпозиції м'яса, котра відбу-
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вається після забою тварини. Система кальпаїна є комплексом про-
теолітичних і цитолітичних білків. Ця система включає в себе каль-
ційзалежну протеазу, що відіграє значну роль в зростанні м'язів і 
отриманні м'ясом ніжної текстури після забою. Ферменти кальпаїна у 
живих овець контролюють ріст м'язів за рахунок контролю декомпо-
зиції м'язевих волокон. Після забою ферменти кальпаїна роблять 
м'ясо ніжнішим за рахунок декомпозиції Z-дисків скелетної муску-
латури і ослаблення зв'язків між м'язевими волокнами [3, 26]. 

Кальпастатин.  Фермент кальпастатина входить до складу 
кальпаїнової родини ферментів, а також виступає в якості специфіч-
ного інгібітора кальцій-залежних протеаз. Останнім часом встанов-
лено, що до його функції входить зростання, виснаження і зниження 
маси тіла, що відбувається після забою тварини. Таким чином, вира-
женість структури і ніжності м'яса знаходиться під впливом функцій 
ферменту кальпастатина  за  геном, в якому виявлено поліморфізм, 
а різні аллелі впливають на функціонування цієї ферментативної си-
стеми. В останні роки у зв'язку з питанням поліпшення якості м'яса 
було багато повідомлень стосовно зв'язоу рівня кальпастатина в 
м'язах і ніжності текстури м'яса [3].  Виявлено генотип АС овець, які 
найкраще набирали живу масу. Автори також повідомляли про те, 
що вівці з цим генотипом  набирали 123 г/день, що на 18% більше, 
ніж у овець з генотипом АА у гібридних Dorset і Coopworth овець [30, 
34, 36]. Отже, поліморфізм овець за геном кальпастатина може за-
стосовуватися в якості маркера продуктивності для збільшенням 
маси тіла тварин.  

Результати відповідних досліджень показали, що тварини зі зни-
женою активністю кальпастатина дають м'ясо підвищенної м'якості 
[3, 27, 29]. Ген кальпастатина локалізований на п'ятій хромосомі 
овець, і його розмір становить близько 100 тис. п. о. Він включає в 
себе чотири екзона, в екзоні I виявлено два алельних варіанта [3]. 
Окрім цього, будь-які зміни в цій системі призводять до різних захво-
рювань [26 ]. 

В іншому дослідженні [39) вивчено розповсюдження різних але-
льних варіантів цього гена в середовищі різних порід. Показано, що 
аллель С значно прискорює ріст ягнят та збільшує  м'язеву  масу. 
Вивчення поліморфізму екзона I гена кальпастатина овець породи 
Kurdish із застосуванням PCR-SSCP дозволило виявити генотипи 
АА, АВ та АС, що зустрічаються з частотою 0,55, 0,32і 0,13 відпо-
відно. 

Поліморфізм ДНК-маркерів та їх вплив на показники м'ясної про-
дуктивності досліджувалися у різних порід овець. Вивчено гіпофізар-
ний транскрипційний фактор (POU1F1) у іранських овець двох порід. 
Встановлено взаємозв'язок поліморфізму гена POU1F1 з масою тіла 
тварин при відлученні [3, 37, 39]. 
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В якості перспективних генів-маркерів продуктивності овець ви-
діляють гени GDF9 (диференційний фактор росту), BMPR-IВ (рецеп-
тор морфогенетичного білка кісток), BMP-15 (кістковий морфогенети-
чний білок 15) та ін. [13, 14, 15]. Ген диференційованого фактора ро-
сту (GDF9) розташований на 5 хромосомі і відіграє важливу роль для 
підтримки нормального яєчникового фолікулогенеза  та пов'язаний з 
плодючістю овець. Ген рецептора морфогенетичного білка кістки 
(BMPR-IВ) розташований на 6 хромосомі і кодує рецептори протеї-
нкінази, яка бере участь у фосфорилюванні ендоплазматичних речо-
вин і взаємодії з генами морфогенетичних білків кістки. BMPR-IB є 
одним з основних генів, який може бути використаний в якості ДНК-
маркера для раннього відбору високопродуктивних маток. Ген кістко-
вого морфогенетичного білка 15 (BMP-15) розташований на 11 хро-
мосомі і відіграє значну роль у розвитку ооцитів і фолікулів, які впли-
вають на рівень плодючості вівцематок. 

Висновки. Виявлення генетичних маркерів  за допомогою полі-
меразно-ланцюгової реакції є доступним інструментом для прове-
дення цілеспрямованої та високоефективної селекції сільськогоспо-
дарських тварин, зокрема овець.  ДНК-маркери дозволять    форму-
вати перспективне   селекційне  ядро племінних овець. 

 Проведений короткий огляд перспективних генів-маркерів про-
дуктивності овець показує доцільність більш широкого впровадження 
ПЛР для виявлення генетичних маркерів та впровадження їх у прак-
тичному  вівчарстві. Перевага ДНК-маркерів полягає в тому, що мо-
жна визначити генотип тварини незалежно від статі, віку і фізіологіч-
ного стану особин, що дозволяє значно підвищити ефективність се-
лекційно-племінної роботи  в галузі  вівчарства, відповідно збільшити 
вихід товарної продукції. 
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