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У статті, на підставі ретроспективних та сучасних досліджень, розглянуто важливе проблемне питання щодо 

збереження генофонду локальної лебединської породи в аспекті використання генетичних маркерів. За використання 
поліморфізму груп крові доведено, що згідно з коефіцієнтом гомозиготності Са, який становив від 0,052 до 0,139, гено-
фонд лебединської породи загалом має високий резерв генетичної мінливості. Розподіл антигенів і алелів груп крові у 
порід бурої худоби різних країн селекції (бура швіцька Німеччини та Австрії та лебединська Сумського регіону) свідчить 
про їх генетичну спільність у зв’язку з чим отримані популяції слід розглядати як споріднені відріддя бурої швіцької поро-
ди. Дослідження генетичної структури стада лебединської худоби ПСП «Комишанське» за 10 мікросателітними марке-
рами засвідчило, що популяція перебуває в стані генетичної рівноваги, а середня величина показника індексу фіксації 
Райта свідчить про тенденцію до збільшення кількості гомозиготних особин (інбридинг). 
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несе в собі безліч ризиків. Один з них – це скорочення наці-
ональних генетичних ресурсів або генофондів тварин. Сві-
товий і вітчизняний досвід показують, що втрата породного 
розмаїття являється не тільки втратою унікальної і безцінної 
генетичної різноманітності, але й звуженням генетичного 
потенціалу, що принципово обмежує можливості селекційної 
роботи, процеси створення нових та удосконалення існую-
чих порід у сьогоденні та майбутньому [7]. 

Створення ряду нових спеціалізованих молочних по-
рід в Україні супроводжується одночасним зменшенням 
поголів'я вітчизняних локальних порід, які характеризуються 
високою резистентністю, невибагливістю до корму та умов 
утримання, міцністю конституції, тривалістю продуктивного 
використання, оптимальною відтворювальною здатністю, 
якістю продукції тощо. Тобто, нечисленні локальні породи 
залишаються носіями цінних спадкових ознак і генних ком-
плексів, без яких подальший породотворний процес був би 
одностороннім. Проте, ці породи не можуть конкурувати з 
комерційними спеціалізованими породами за більшістю 
ознак продуктивності, які визначають їх економічну перева-
гу. Отже, відбувається різке скорочення чисельності пого-
лів’я та мережі племінних господарств. Гостро постає про-
блема збереження генофонду нечисленних місцевих порід 
тварин, зникнення яких призводить до зменшення біологіч-
ного різноманіття генетичних ресурсів тварин і, що найголо-
вніше, призводить до втрати культурної спадщини нації [7]. 

Наразі селекційна робота у молочному скотарстві 
нерозривно зв’язана з використанням досягнень сучасної 
генетики, включенням їх у програми поліпшення і створення 
нових порід, типів та ліній. У практичній селекції ефективно 
використовуються імуногенетичні та цитогенетичні методи.  

Так у селекції великої рогатої худоби уже тривалий 

період успішно використовуються групи крові у якості імуно-
генетичних маркерів [3, 5, 8]. Широке використання полі-
морфізму груп крові завдячує їхній мінливості, кодомінант-
ному успадкуванню, коли два алеля батьків взаємно домі-
нують, незмінюваності упродовж життя тварини та відносно 
простому методу їх визначення. 

Визначення генетичних маркерів (антигенних факто-
рів та алелів груп крові) дозволяє прослідкувати їхнє успад-
кування із покоління в покоління, установлювати розподіл 
генетичного матеріалу, локалізованого у маркірованих ними 
хромосомах при характеристиці порід, ліній та родин. Таким 
чином, використання імуногенетичних досліджень у селекції 
дозволяє вивчати особливості генетичної структури порід. 

На основі вивчення алелофонду порід створюються 
передумови для застосування імуногенентичних даних з 
метою характеристики генотипів певних тварин. Особливо 
це важливо при схрещуванні, коли маркірується спадковий 
матеріал не окремих особин, а цілих порід. На рівні порід 
генетичні маркери застосовують при визначенні спільності 
походження, вивченні генезису та шляхів еволюції, допов-
нюючи результати генеалогічних та екстер’єрних обстежень.  

Очевидно, для того щоб зберегти породи тварин, 
фундаментальною умовою стає визначення методів і прин-
ципів виявлення їх генетичної своєрідності. Дослідження 
генетичної структури локальних порід різних видів сільсько-
господарських тварин, за допомогою популяційно-
генетичних методів, необхідні для створення генетично 
обґрунтованих програм з виявлення генетичної мінливості з 
метою подальшого зберігання і використання, у тому числі 
для потреб як сучасного агропромислового комплексу, так і 
традиційного тваринництва.  

Для вирішення цілої низки проблем в аспекті збере-
ження локальних порід, що пов’язані з науковим забезпе-
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ченням селекційної роботи, зокрема паспортизації порід, 
визначення рівня консолідованості створюваних селекційних 
груп та ступеня генетичної диференціації популяцій наразі 
широко використовують окремий клас молекулярно-
генетичних маркерів – мікросателіти. Завдяки високому 
рівню поліморфності мікросателітних маркерів, що відобра-
жається в істотно більшій, відносно класичних біалельних 
систем, кількості алелів на локус, мікросателіти використо-
вують як досить тонкий та ефективний інструмент вивчення 
генетичної мінливості [9, 11, 14, 15]. 

В аспекті реалізації програми щодо збереження по-
рід бурої худоби в Сумському регіоні – лебединської та 
української бурої молочної, досить важливо визначити на 
генетичному рівні ступінь їхньої спорідненості з метою ви-
значення напряму та методів селекції на перспективу. 

Матеріали та методи досліджень. Матеріалом для 
роботи став аналіз наукових досліджень вітчизняних та 
зарубіжних авторів, які завдяки генетичним маркерам ви-
вчали генофонд бурих порід. 

Результати досліджень. Проведені дослідження з 
вивчення генофонду лебединської худоби на період її кон-
солідованості в господарствах сумського регіону за викорис-
тання поліморфізму груп крові [2, 6] засвідчили, що підви-
щену частоту у більшості стад у системі груп крові В мали 
алелі BGY2E2ʹOʹ, BGE2ʹOʹ, OTY2Kʹ, Oʹ, b. Про ступінь генети-
чної консолідованості тварин піддослідних стад дає уявлен-
ня коефіцієнт гомозиготності Са, який становив від 0,052 до 
0,139, що свідчить про досить високий резерв генетичної 
мінливості генофонду лебединської породи в цілому. При 
дослідженні бугаїв-плідників окремих ліній у лебединській 
породі встановлено, що коефіцієнт гомозиготності у межах 
досліджуваних ліній становив від 0,060 до 0219 який вказує 
на ступінь подібності генетичного матеріалу у різних бугаїв – 
продовжувачів ліній.  

Важливу роль для оцінки генотипових особливостей 
тварин має аналіз генетичної структури провідних заводсь-
ких стад. Наразі головним напрямом селекційної роботи як в 
Україні, так і в Сумському регіоні є удосконалення створених 
порід і типів на основі схрещування з поліпшувальними 
породами.  

Найбільше інформації одержують при дослідженні 
алелофонду порід за системою В груп крові, що створює 
певну основу для використання генетичних маркерів у селе-
кційній роботі. При цьому важливо мати уявлення про спе-
цифічні маркери різних порід. Для бурих порід (швіцької, 
лебединської, бурої карпатської характерні алелі OTY, 
BGKBʹOʹ, EʹJʹ, I1O1QA1
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інші з підвищеною частотою рецесивного алеля b [1, 4, 5]. 
При іншому дослідження популяції бурої худоби [10] 

встановлено, що коефіцієнт відмінності між лебединською 
породою та швіцькою (імпорт із Німеччини) і швіцькою (ім-
порт із Австрії) та їхніми помісями становив 0,280 або 28,0%. 
Що стосується цього показника у швіців різної селекції, то 
він становив 25,9%. Найбільш високий коефіцієнт відміннос-
ті між лебединськими тваринами та швіцькими із Австрії – 
37,0%. Встановлення особливостей розподілу антигенів і 
алелів груп крові у різних порід бурої худоби свідчить про їх 
генетичну спільність у зв’язку з чим отримані популяції слід 
розглядати як споріднені відріддя швіцької породи.  

У зв’язку з цим автори [10] роблять висновок, що до-
цільно отримане від різних варіантів підбору потомство 

розглядати з точки зору отримання тварин бажаного типу 
при створені нової породи бурої худоби, що на сучасному 
рівні відповідає поставленим завданням в аспекті збере-
ження генофонду бурої худоби у селекційних стадах Сумсь-
кого регіону. 

Для дослідження генетичної структури популяції ле-
бединської худоби ПСП «Комишанське» було використано у 
сукупності 10 мікросателітних маркерів, згідно рекомендацій 
FAO-ISAG (ETH225, BM2113, ETH3, BM1818, BM1824, 
ILSTS006, INRA023, TGLA53, TGLA122, ETH10) [12]. 

Отримані дані генетичної структури дослідної попу-
ляції лебединської породи за комплексом мікросателітних 
локусів є цінним джерелом інформації в розрізі питання 
збереження її генофонду. Рівень алельного різноманіття 
мікросателітів, як селекційно-нейтральних молекулярних 
маркерів, можна у перспективі використати для контролю 
генетичних процесів при відтворенні популяції тварин. Це 
особливо актуально для малочисельних порід, які знахо-
дяться під загрозою зникнення. 

За результатами досліджень [13] було встановлено, 
що переважна більшість досліджених локусів (за виключен-
ням ETH3) належить до інформативно цінних маркерів 
(РІС>0,5). Найбільш поліморфними виявилися локуси 
TGLA053 (8 алелів), BM2113 (6) та ETH3(6). В цілому, міні-
мальна кількість алелів (4) зафіксована в 50 % локусів. За 
розрахованими основними популяційно-генетичними пара-
метрами досліджуваних локусів виявлено, що найвищі зна-
чення показників гетерозиготності (Не) і ефективної кількості 
алелів (ne) були властиві локусам BM2113, ILSTS006, 
TGLA053 та ETH225. 

За винятком локусів ETH3 та ВМ1818 дослідна група 
тварин лебединської породи піддослідного стада ПСП «Ко-
мишанське» перебуває в стані генетичної рівноваги. Серед-
ня ж величина показника індексу фіксації Райта свідчить про 
тенденцію до збільшення кількості гомозиготних особин 
(інбридинг).  

Не дивлячись на відсутність стратегій і законів щодо 
збереження генетичних ресурсів тварин, відсутності узго-
джених дій на регіональному та державному рівнях, форму-
ванні надійних і сучасних механізмів збереження та управ-
ління породним різноманіттям, до головних завдань задля 
стійкого збереження національних генетичних ресурсів бурої 
худоби варто віднести: проведення генетичного моніторин-
гу, каталогізація і паспортизація, створення комп'ютерних 
баз даних, генофондних і колекційних господарств, генетич-
них банків, генетико-селекційних планів щодо збереження та 
управління цими породами. 

Сучасну стратегію при селекції порід бурої худоби 
необхідно проводити у двох напрямках.  

1. Селекція на поліпшення лебединської та українсь-
кої бурої молочної порід з використанням різних варіантів 
схрещування з поліпшувальною породою різних країн селе-
кції: ввідне, реципрокне, лінійне, створення популяцій за-
планованої кровності з добором тварин бажаного типу.  

2. Селекція, спрямована на збереження і підтриман-
ня генофонду кожної породи з широкою мінливістю. Основ-
ний метод при збереженні місцевих порід – чистопородне 
розведення.  

Критеріями добору в генофондному стаді (породі) 
повинні бути ознаки, які б не суперечили збереженню даної 
популяції, її генотипової та фенотипової структури. Най-
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більш загальними критеріями при збереженні локальних 
порід є: життєздатність, адаптивність, стан здоров'я, відтво-
рювальна здатність, а також унікальний генетичний полі-
морфізм на молекулярному і морфологічному рівнях. При 
збереженні породи в якості потенціального матеріалу для 
подальшого використання у селекції необхідно зберегти 
весь її генофонд, оскільки не відомо, якими саме генами або 
їх поєднаннями визначаються господарськи корисні ознаки 
та властивості породи, і тим більше, що може виявитися 
найбільш корисним при появі нових селекційних завдань або 
при зміні технологічних умов.  

Втрата генетичної різноманітності і зниження адап-
тивної пластичності – два наріжних камені при збереженні 
локальних порід тварин. Теоретичне і практичне вирішення 
цієї науково-соціальної проблеми пов'язано з необхідністю 

використання різних наукових методів, від популяційної 
генетики до традиційної селекції. 

Висновки. Встановлення особливостей розподілу 
антигенів і алелів груп крові у різних порід бурої худоби 
свідчить про їх генетичну спільність у зв’язку з чим отримані 
популяції слід розглядати як споріднені відріддя швіцької 
породи. Разом з тим, мінливість генетичної структури, згідно 
з істотною кількістю алельних генів лише у межах системи В, 
дозволяє підтримувати фенотипову різноманітність стад та 
надає широкі можливості для добору та підбору тварин 
бажаного типу.  

Для моніторингу гетерозиготності та інбридингу в 
процесі секційної роботи зі збереження генофонду лебедин-
ської породи доцільно та ефективно використовувати сучас-
ні молекулярно-генетичні маркери ДНК. 
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Genetic markers in the breeding and preservation of the gene pool of Brown cattle in the Sumy region 
In this article, on the basis of retrospective and modern researches, was considered the important problematic question con-

cerning preservation of a gene pool of local Lebedyn breed in the aspect of use of genetic markers. Using blood group polymor-
phism, it was proved that according to the coefficient of homozygosity of Ca, which ranged from 0.052 to 0.139, the gene pool of 
Lebedyn breed generally had a high reserve of genetic variability. The distribution of blood group antigens and alleles in Brown cattle 
breeds of different breeding countries (brown Swiss of Germany and Austria and Lebedyn in the Sumy region) testified about their 
genetic commonality and therefore the resulting populations should be considered as related offspring of brown Swiss breed. The 
study of the genetic structure of the Lebedyn cattle herd PSP "Komyshanske" by 10 microsatellite markers showed that the popula-
tion was in a state of genetic equilibrium, and the average value of the Wright fixation index showed about tendency to increase the 
number of homozygous individuals (inbreeding). 
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