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СЕЛЕКЦІЙНО-ГЕНЕТИЧНІ ПОКАЗНИКИ ПРЕДКІВ ІМПОРТОВАНОГО
МАТОЧНОГО ПОГОЛІВ’Я ГОЛШТИНСЬКОЇ ПОРОДИ КАНАДСЬКОЇ СЕЛЕКЦІЇ

Вечорка В.В., Сорокіна Г.О.

Наведено результати оцінки дочок плідників імпортованих генеалогічних формувань та рівень
молочної продуктивності жіночих предків імпортованого поголів’я нетелей.

Постановка проблеми у загальному ви-
гляді. Останнім часом в нашій країні складають-
ся сприятливі бізнесові передумови для
динамічного розширеного розвитку молочного
скотарства, який вже передбачено затвердженою
Кабінетом міністрів “Державною цільовою про-
грамою розвитку українського села на період до
2015 року” і “Галузевою програмою розвитку мо-
лочного скотарства України до 2015 року”. Проте,
задовго до цих програм в Україну для поліпшення
місцевих порід імпортувалось поголів’я не лише
бугаїв-плідників, а й у достатньо великій кількості
маточне поголів’я тварин голштинської породи
європейської та північно-американської селекції.
Основна мета завезення голштинів – це створен-
ня племінних репродукторів з їх розведення для
одержання високоцінних племінних бугаїв і те-
лиць. З огляду на це, важливо досконало вивчати
генеалогічну структуру стада та шляхом розши-
реного відтворення перспективних ліній забезпе-
чити відтворення високоцінних за генотипом
бугаїв-плідників для використання їх у
племпідприємствах України.

Аналіз останніх досліджень і публікацій.
Узагальнюючий аналіз огляду літератури з пи-
тань розведення голштинської худоби різної
селекції в стадах України свідчить про задовільні
адаптаційні якості та високий генетичний
потенціал молочної продуктивності цих тварин,
вони відрізняються відмінними показниками
оцінки морфофункціональних властивостей
вимені [1,5]. Разом з тим в нових умовах у корів
голштинської породи спостерігалося зниження
показників відтворної здатності та тривалості
продуктивного використання. Рівень молочної
продуктивності тварин та їхніх нащадків в на-
ступних поколіннях значною мірою залежить від
генетичного потенціалу батьківського поголів’я
Світовий та вітчизняний досвід свідчить, що мо-
лочна продуктивність корів на 30 % визначається
генотипом [3, 4].

Формулювання цілей статті. Враховуючи
досягнуті показники продуктивності та сучасну
селекційну ситуацію у стадах голштинської поро-
ди доцільно дослідження з селекції спрямувати
на розробку заходів щодо подальшого нарощу-
вання генетичного потенціалу продуктивності
тварин за рахунок використання видатних за ге-
нотипом бугаїв-плідників.

Вихідний матеріал, методика та умови
дослідження. Експериментальною базою

досліджень служили предки імпортованих з Канади
тварин голштинської породи стада племінного за-
воду ДП ДГ „Золотоніське” Черкаської області. Про-
ведено оцінку молочної продуктивності дочок
бугаїв-плідників голштинської породи імпортованих
ліній, а також проаналізовані материнські предки за
аналогічними показниками першої та вищої
лактацій. Біометричне опрацювання експеримен-
тальних даних проводили за методикою
Е.К.Меркурьевой [2] з використанням програмного
забезпечення.

Виклад основного матеріалу. У дослідне
господарство, яке є племінним репродуктором з
розведення голштинської породи, з Канади було
завезено 248 голів нетелей. Імпортовані тварини
стада за походженням відрізнялись досить
різноманітною генеалогічною структурою.
Поголів’я було нащадками 90 бугаїв-плідників, які
належали до наступних генеалогічних груп і ліній
у голштинській породі: П.Ф.А. Чіфа 1427381, Еле-
вейшна 1491007, О.Айвенго 1189870,
В.Б.Айдіала 1013415, С.Т.Рокіта 252803,
Р.Р.Маркіза 260008.

За племінною цінністю бугаїв-плідників
імпортованих ліній можна судити про рівень гене-
тичного потенціалу завезених в господарство
корів. Результати оцінки бугаїв за якістю
нащадків наведені у таблиці 1.

Аналіз дочок оцінених плідників за молочною
продуктивністю першої лактації свідчить, що на-
дій первісток в середньому не досить відрізнявся
як за величиною, так і за мінливістю і варіював у
межах 6152-6447 кг молока. Слід відмітити високу
жирномолочність дочок оцінених бугаїв, яка ста-
новила 3,89-3,94 %.

Проте, результати оцінки плідників імпорто-
ваних генеалогічних формувань за вищу лактацію
помітно вирізняють нащадків лінії Старбака
352790 та Белла 1667366 з надоєм дочок оціне-
них бугаїв цих ліній відповідно 7779 та 7718 кг
молока.

Перевищення надою дочок бугаїв лінії Стар-
бака 352790 за вищу лактацію порівняно з реш-
тою ліній становить 523-648 кг молока (Р<0,05).
При істотно вищих, порівняно з першою
лактацією, надоях за кращу лактацію (7131-
7779 кг) вміст жиру в молоці у оцінених дочок був
також вищим і коливався у межах 3,94-3,99 %.
Що стосується вмісту білка, то він за даними
кращої лактації був дещо нижчим і варіював у
межах 3,21-3,27%.
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Таблиця 1
Племінна цінність бугаїв-плідників голштинської породи імпортованих ліній, оцінених за нащадками

П.Ф.А.Чіфа
1427381

Елевейшна
1491007

Валіанта
1650414

Старбака
352790

Белла
1667366Показники

M ± m Cv,
% M ± m Cv,

% M ± m Cv,
% M ± m Cv,

% M ± m Cv,
%

Враховано голів 43 31 74 52 19
Продуктивність дочок
за 305 днів лактації,
першої: надій, кг

6233±175,5 15,7 6152±192,6 15,7 6178±92,7 12,4 6447±146,1 14,3 6223±263,7 14,1

               жир, % 3,89±0,009 1,34 3,90±0,012 1,56 3,94±0,022 4,51 3,91±0,012 1,99 3,91±0,037 3,12
молочний жир, кг 242,3±6,61 15,2 239,9±7,45 15,5 243,2±3,74 12,7 252,0±5,75 14,4 243,1±9,62 13,1
               білок, % 3,34±0,008 3,53 3,29±0,006 4,12 3,37±0,014 6,33 3,33±0,012 4,31 3,31±0,005 3,88
молочний білок, кг 208,1±9,74 15,2 202,6±13,9 15,5 208,3±7,05 12,6 214,7±15,69 21,0 207,1±8,33 7,29
вищої: надій, кг 7131±196,7 14,9 7162±207,5 14,2 7256±117,8 13,1 7779±241,3 18,4 7718±334,5 14,4
               жир, % 3,94±0,013 1,84 3,97±0,015 1,91 3,94±0,009 1,77 3,96±0,016 2,45 3,99±0,028 2,30
молочний жир, кг 281,2±7,82 15,0 284,6±8,67 14,9 285,7±4,52 12,7 306,7±9,33 18,2 307,6±12,27 13,2
               білок, % 3,24±0,006 4,29 3,21±0,007 3,61 3,24±0,009 4,41 3,27±0,014 5,17 3,23±0,011 4,76
молочний білок, кг 231,3±10,59 19,4 229,7±9,41 13,2 234,8±9,98 14,2 254,4±12,17 21,9 248,1±9,21 10,7

Наступним із показників визначення
племінної цінності корів є продуктивність мате-
ринських предків (табл. 2). За оцінкою показників
молочної продуктивності матері імпортованих
корів відрізнялися достатньо високим надоєм за
даними першої лактації, який у середньому ста-
новив 7435 кг та, особливо, високим вмістом жи-

ру в молоці – 3,97 %. Матері матерів мали дещо
нижчі показники за надоєм (6960 кг) у віці першої
лактації і так само за вмістом жиру (3,81%).

Білковомолочність за першу лактацію була
на достатньому рівні як у матерів корів (3,31 %),
так і у матерів матерів (3,26 %).

Таблиця 2
Характеристика жіночих предків за молочною продуктивністю

Матері корів
(n=202)

Матері матерів
(n=190)Ознака

M ± m Cv, % M ± m Cv, %
Перша лактація

Надій за 305 днів лактації, кг 7435±87,8 18,34 6960±325,7 24,76
Вміст жиру, % 3,97±0,020 7,77 3,81±0,068 9,39
Молочний жир, кг 294,0±3,47 18,34 266,1±13,94 27,72
Віст білка, % 3,31±0,019 8,76 3,26±0,042 6,43
Молочний білок, кг 246,3±2,92 18,29 229,8±12,01 26,12

Вища лактація
Надій за 305 днів лактації, кг 9176±95,2 16,24 8813±130,7 22,59
Вміст жиру, % 3,98±0,020 7,79 3,84±0,026 10,48
Молочний жир, кг 364,3±3,84 16,45 337,8±5,63 25,38
Віст білка, % 3,28±0,011 5,36 3,20±0,014 6,32
Молочний білок, кг 301,4±3,39 17,35 283,8±4,50 23,13

Проте, найкраще генетичний потенціал корів
відображають показники молочної продуктивності
материнських предків за вищу лактацію, які за
даними кращої лактації становили у матерів корів
за надоєм 9176 кг, за вмістом жиру – 3,98 та білка
– 3,28 %. Надій матерів матерів за вищу лактацію
становив у середньому 8813 кг молока з вмістом
жиру 3,84 та білка 3,20%

Висновки: Детальний аналіз показників, що
характеризують племінну цінність батьків, рівень
та якість молочної продуктивності жіночих пред-
ків імпортованого поголів’я нетелей, переконливо
свідчить про те, що наявне маточне поголів’я
тварин успадкувало достатньо високий генетич-
ний потенціал молочної продуктивності, який має
становити понад 7 тис. кг молока за лактацію.
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ПЕРСПЕКТИВИ ВИКОРИСТАННЯ ГЕНОМІКИ СВІЙСЬКИХ ТВАРИН У СЕЛЕКЦІЇ

Костенко С.О., Копилова К.В.

Розвиток нових технологій у галузі геноміки дав інструменти для вивчення процесів еволюції
видів, доместикації, формування порід та розвитку нових теорій популяційної генетики, розкрит-
тя генетичних механізмів комплексу господарські корисних властивостей, вдосконалення селек-
ційних методів для підвищення продуктивності тварин.

Постановка проблеми у загальному ви-
гляді. Перше десятиліття нашого століття стало
золотим часом для розвитку геноміки [1]. Воно
почалось завершенням геномного проекту люди-
ни (Human Genome Project -HGP). Різні методо-
логії і технології, які розвивались протягом вико-
нання HGP, були перенесені на вивчення геномів
домашніх тварин [2, 3, 4 ].

В результаті розвитку наступного покоління
технологій секвенування і високої пропускної
спроможності генотипування з‘явились нові мож-
ливості для визначення однонуклеотидного полі-
морфізму (SNP array) для генетичного і геномно-
го аналізу різних видів свійських тварин. Поява і
використання SNP array дали поштовх для роз-
витку теоретичної і прикладної генетики кількіс-
них ознак, популяційної генетики і молекулярної
еволюції. Найбільш перспективним використан-
ням в аграрній науці може бути дослідження пов-
ного геному (genome-wide association studies -
GWAS) і геномної селекції для покращення гос-
подарсько корисних ознак.

Аналіз останніх досліджень і публікацій. З
метою забезпечення  продовольчого ринку
високоякісними продуктами необхідною є
інтенсифікація селекційної роботи у тваринницт-
ві. Сучасна селекція має базуватись на викорис-
танні новітніх біотехнологій, а саме методах оцін-
ки  потенційно  цінних  у  племінному  відношенні
тварин на рівні генотипу із застосуванням моле-
кулярно-генетичних маркерів [5-8]. Вони дають
змогу не тільки проводити дослідження генетич-
ної структури порід, оцінювати характер прохо-
дження мікроеволюційних процесів у популяціях
сільськогосподарських тварин під впливом штуч-
ного відбору,  але й проводити прогнозування їх
продуктивних якостей.  Ідентифікація і контроль
генетичної мінливості − обов’язкова умова  збе-
реження і вдалого використання існуючих порід

тварин [7].
За оцінками деяких експертів економія за ви-

користання геномної селекції у порівнянні з тра-
диційною досягає 92%, збільшуючи її ефектив-
ність у два рази [9].

Формулювання цілей статті. Стаття при-
свячена результатам секвенування геномів свій-
ських тварин та перспективам їх використання у
селекції.

Виклад основного матеріалу. Результати
завершення проектів по секвенуванню свійських
тварин представлені в таблиці 1 [1].

Вивчення послідовностей геномів курки, со-
баки, великої рогатої худоби, коня та свині забез-
печило всебічною інформацією порівняльні до-
слідження у геноміці по аналізу еволюції і функції
важливих генів і геномних регіонів [1, 9-15].

Порівняльний аналіз між геномами людини і
свійських тварин продемонстрував високий рі-
вень консервативності і ортології для протеїнів.
Відмінності були виявлені у некодуючих ділянках,
особливо міжгенних вископовторюваних регіонах,
які, можливо, відіграють рушійну роль в еволюції.
Вивчення геномів також відкрили генетичне різ-
номаніття у межах певних порід та між ними. Бі-
льшість відмінностей були відкриті завдяки
SNPs, інсерціям, делеціям ДНК-фрагментів з ва-
ріативнмим розмірами, такими як копійність
(copy number variation, CNV), які могли сприяти
фенотиповому різноманіттю доместикованих
тварин.

Додаткову інформацію отримали від карту-
вання завдяки виявленню зчеплення, картування
шляхом радіаційної гібридизації (RH), флуорес-
центної in situ гібридизації (FISH) і встановленню
послідовності тегів ( tags, ESTs).

З завершенням повногеномного секвенуван-
ня домашніх тварин, були розвинуті HapMap про-
екти.


