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УДК 636.92.082:575.113 

ОСОБЛИВОСТІ CЕЛЕКЦІЙНО-ГЕНЕТИЧНОГО МОНІТОРИНГУ 

В КРОЛІВНИЦТВІ ЗА ДНК-МАРКЕРАМИ 

 

Гончар О.Ф., кандидат с.-г. наук, старший науковий співробітник, 

Шевченко Є.А., кандидат с.-г.  наук. 

Черкаська дослідна станція біоресурсів НААН 

 

Молекулярні маркери, які основані на поліморфізмі ДНК, все більше 

використовуються в наш час у вивченні і збереженні генетичної різноманітності 

сільськогосподарських тварин, зокрема кролів, ідентифікації індивідуумів, 

філогенетиці, картуванні корисних ознак та стійкості до стресових факторів, в 

селекційному процесі, біотехнології. Поєднання методів класичної селекції кролів з 

ДНК-аналізом вихідних форм і гібридних популяцій є перспективним напрямком 

досліджень, пов'язаних з інтенсифікацією процесу створення генотипів із заданими 

параметрами цінних, селекційно значущих ознак. Тому їх використання ДНК-

маркування, як сучасного генетичного методу є важливим доповненням до 

використання традиційної селекції у тваринництві,  а саме в кролівництві. 

За результатами власних і опублікованих іншими авторами досліджень 

розглянуті деякі актуальні питання використання молекулярно-генетичних 

маркерів в селекції сільськогосподарських тварин, переважно, кролів. 

Обговорюються можливі перспективні підходи щодо оцінки селективної цінності 

інтегрованих генотипів тварин за комплексом генетичних систем маркерних генів і 

оптимізації параметрів популяційних генофондів. 

Відзначається вплив генетичних локусів кролів у формуванні кількісних ознак 

тварин. Обґрунтовується важливість впровадження  та використання геномної 

селекції для раннього прогнозування продуктивності кролів та виявлення 

високоцінних генотипів тварин. 

Подано основну класифікацію ДНК-маркерів, які використовуються в 

молекулярно-генетичній паспортизації кролів. Обговорюються напрямки 

збільшення їх ефективності, зокрема, шляхом виявлення ДНК-маркерів, 

поліморфізм яких прямо асоційований з мінливістю господарсько-цінних ознак. 

Подається методологія маркування різних порід кролів за RFLP, ISSR і 

мікросателітними ДНК-маркерами. Обговорюється використання даних геномного 

тестування (ДНК-паспортизації) в збереженні генофонду сільськогосподарських 

видів тварин, а також застосування молекулярно-генетичних досліджень в 

системі збереження біорізноманіття. 

Ключові слова: ДНК-маркери, генотип, кролі, маркер-асоційована 

селекція, селекція, господарсього-корисні ознаки 
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Однією із важливих проблем 

підвищення ефективності 

вдосконалення порід кролів – є 

вивчення генетичних детермінант 

формування високої продуктивності і 

генетичний моніторинг в селекційному 

процесі. Багатовікова практика ведення 

тваринництва в першу чергу базується 

на виявленні та інтенсивному 

використанні тварин із бажаними 

ознаками [1-4]. Такий підхід забезпечує 

ефективність селекційного процесу і 

багато селекційних програм по 

вдосконаленню порід, типів і ліній 

кролів розроблені на цій основі [2, 4, 6]. 

Однак, стає все більш очевидним, що 

одні лише традиційні методи 

розведення не можуть забезпечити 

відчутного селекційного прогресу в 

породах, більш того, гостро постає 

питання про підвищення м`ясної 

продуктивності, відтворювальних 

якостей, життєздатності та стійкості до 

захворювань кролів в умовах 

промислового кролівництва [6]. 

Сучасні генетичні підходи з 

вдосконалення порід засновані на більш 

повній оцінці генотипу 

сільськогосподарських тварин і 

генетичного різноманіття популяцій, 

таких як маркер-допоміжна селекція 

(MAS, або Marker Assisted Selection) [7-

12]. Використання маркерних генів для 

генетичної експертизи походження вже 

увійшло в практику тваринництва 

багатьох країн і стало обов'язковим 

елементом племінної роботи. 

Актуальним завданням є вивчення 

можливостей використання маркер-

допоміжної селекції в кролівництві та 

впровадження результатів наукових 

досліджень у практику племінної 

роботи [10,11]. 

Розвиток маркер-допоміжної 

селекції ставить завдання збільшення 

числа використовуваних маркерів і 

виявлення їх функцій в геномі, а також 

встановлення зв’язку з господарсько-

корисними ознаками [13-16]. Цьому 

сприяє швидкий розвиток ДНК-

технологій, що дозволило значно 

збільшити число вивчених 

молекулярно-генетичних маркерів. 

Успішна реалізація міжнародного 

проекту з вивчення геному кроля 

дозволила картувати 30 з 44 пар 

хромосом, що є вагомим внеском у 

розвиток маркер-допоміжної селекції 

[17]. 

Завдяки високій інформативності, 

генетичні маркери є зручними у 

вивченні процесів породоутворення і 

визначенні породної відмінності [15, 

21]. 

Регулярне генетичне тестування 

порід і популяцій кролів робить 

можливим проведення моніторингу 

біологічного різноманіття, який є 

необхідним при здійсненні заходів, 

спрямованих на оцінку і збереження 

генофонду тварин [12, 22-25]. 

Моніторинг також дозволяє оцінити 

динаміку стану популяцій і вибрати 

пріоритетні напрями селекції 

конкретних порід і внутрішньопородних 

груп.  

Завдяки маркер-допоміжній 

селекції у кролівництві більш 

ефективно проводиться породотворчий 

процес, підбираються найбільш 

перспективні породи для створення 

нових високопродуктивних генотипів 

тварин [15, 17, 36]. 

Особливу актуальність має 

картування локусів кількісних ознак 

(QTL, або Quantitative Trait Loci). Для 

вирішення цієї проблеми комплексно 
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аналізують фенотипові дані, родоводи і 

генетичні маркери [15, 16, 27, 28, 35].  

На даний час здійснюється 

міжнародний проект по картуванню 

локусів кількісних ознак кроля [29-34]. 

При цьому комплекси генів, які входять 

до складу QTL відіграють важливу роль 

у формуванні генотипу різних порід 

кролів, типів або спеціалізованих груп 

[37-45].  

Оцінка тварин за зчепленими з 

QTL молекулярно-генетичними 

маркерами є важливою для 

фенотипових ознак, які проявляються 

відносно пізно або тільки у тварин 

однієї статі, а також для тих ознак, на 

прояв яких значно впливають 

паратипові фактори [36]. 

Поряд з білковими маркерами 

[46, 47] в молекулярно-генетичному 

моніторингу кролів все більш стають 

поширеними ДНК-маркери [48-50]. 

Класифікація ДНК - маркерів до 

цих пір не сформована, що пояснюється 

не тільки їх різноманіттям, а й тим, що 

при введенні тих чи інших модифікацій 

у відомий метод, автори часто дають 

нове найменування одержуваних ними 

маркерів. В цілому запропоновано 

об’єднати ДНК - маркери, створені на 

основі полімеразно - ланцюгової реакції 

(ПЛР), в два основні класи: маркери, 

створені на основі невеликих змін до 

нуклеотидної послідовності ДНК 

унікальних локусів і маркери на основі 

зміни числа повторів тандемної 

послідовностей ДНК [34]. На сьогодні в 

залежності від техніки виконання і 

характеризованої частини геному 

виділяють велику кількість 

різноманітних ДНК – маркерів (RFLP, 

AFLP, RAPD, СAPS, SSR, SCAR, NBS - 

profiling, SNP, DAMD-PCR, RAMPO та 

інші [51-55]. 

Використання в якості маркерних 

систем поліморфних нуклеотидних 

послідовностей ДНК є досить 

перспективним, що дозволяє тестувати 

генетичний поліморфізм безпосередньо 

на рівні генів, а не на рівні продуктів 

генів, як у випадку використання 

методу білкового поліморфізму, при 

чому ідентифікуються практично будь-

які ділянки ДНК, у тому числі 

некодуючі. Крім того, ця маркерна 

система дає можливість 

використовувати для аналізу будь-які 

тканини і органи, незалежно від стадії 

розвитку організму і має цілий ряд 

переваг перед іншими типами 

генетичних маркерів. 

Для маркер-залежної селекції 

можуть використовуватись різні типи 

ДНК-маркерів. Виділяють де - кілька 

основних факторів, які необхідно 

враховувати при виборі типу маркерів 

для MAS: надійність – близьке 

розташування до гена (не менше 5 сМ), 

використання фланкуючих маркерів, 

певна кількість і якість ДНК, технічна 

процедура аналізу маркерів (бажано 

проста і швидка у виконанні техніка), 

рівень поліморфізму, який виявляється 

за даним типом маркерів, витрати на 

проведення аналізу [45] 

Нижче наведено перелік 

особливостей ДНК-маркерів, при їх 

використанні у молекулярно-

генетичному аналізі 

сільськогосподарських тварин, зокрема 

кролів: 

Властивості ДНК – маркерів 

– можливість тестування будь-

яких послідовностей геному організму; 

– широке поширення; 

– аналіз материнського типу 

успадкування (мітохондріальна ДНК); 
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– аналіз батьківського типу 

успадкування (Y - хромосома); 

– стабільність успадкування; 

– відсутність плейотропного 

ефекту; 

– множинність алелів; 

– інформативність природи 

генетичних змін; 

– можливість проведення 

ретроспективних досліджень 

 

Відсутність обмежень ДНК - 

маркерів 

– наявність  множинного числа 

маркерів на зразок; 

– наявність маркерів для білок - 

кодуючих послідовностей; 

– наявність маркерів для 

некодуючих послідовностей; 

– наявність маркерів для 

повторювальних послідовностей. 

Економічно важливі ознаки – 

ознаки росту, конституційні та 

репродуктивні ознаки – є складними, 

тобто вони знаходяться під множинним 

контролем генів (полігени), а також під 

впливом паратипових факторів. 

Виявлення ДНК-маркерів, які 

асоційовані з комплексною ознакою, 

починається з дослідження популяції 

кролів, у якому тварини були 

проаналізовані за потрібними ознаками. 

Проводять молекулярно-генетичний 

аналіз з використанням великої 

кількості маркерів, а потім 

встановлюється зв’язок між алелями за 

цими маркерами і фенотиповим 

проявом ознак, які представляють 

інтерес.  

Достовірність виявленого зв’язку 

перевіряють у незалежних 

дослідженнях інших популяцій для 

встановлення можливості 

екстраполювання результатів в інших 

вибірках тварин. Перевірка дослідження 

може бути внутрішнім – виконується 

розробником, або незалежна – 

виконується сторонньою організацією. 

Перевірка тест-систем проводиться на 

великій вибірці з популяції для 

виявлення уніфікованих методик 

оцінки, в яких зведено до мінімуму 

вплив навколишнього середовища, умов 

утримання, годівлі та інших факторів, 

які можуть впливати на об’єктивність 

результатів перевірки.  

Нижче наведем основі типи ДНК-

маркерів, які використовують в маркер-

асоційованій селекції кролів. 

Відкриття і виділення 

рестрикуючих ендонуклеаз 

(рестриктаз), що розщеплюють ДНК в 

ділянках зі строго визначеною 

послідовністю, дозволило розробити 

маркери на основі аналізу 

рестрикційного поліморфізму ДНК. 

Поліморфізм довжин рестрикційних 

фрагментів (ПДРФ, RFLP, або 

Restriction Fragment Length 

Polymorphism) був використаний, як 

генетичний маркер в 1974 році при 

ідентифікації термо - чутливої мутації в 

геномі аденовірусу [43, 44]. Однак 

широке застосування варіантів 

поліморфізму ДНК, як генетичних 

маркерів почалося з 1980 році після 

виходу основоположної роботи 

Ботштейна [45], в якій були вивчені 

властивості ПДРФ, дано теоретичне 

обґрунтування його використання і 

запропонований метод оцінки рівня 

інформативності. Самими авторами 

метод був з успіхом застосований для 

картування геному людини [46].  

ПДРФ обумовлений в основному 

наявністю чи відсутністю сайту 

рестрикції в ДНК, що виражається в 

різній довжині ампліфікованих ДНК 
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фрагментів і відповідно в розташуванні 

смуг на електрофорезі. Головною 

причиною, що призводить до 

виникнення поліморфізму ДНК 

спочатку вважалися точкові мутації, що 

зачіпають сайти впізнавання тих чи 

інших ендонуклеаз рестрикції [47-49]. У 

наступних роботах спектр можливих 

причин було розширено і в даний час 

основна роль відводиться таким 

факторам, як великі делеції і вставки 

[49], трасверсії, транслокації, 

транспозиції мобільних генетичних 

елементів [50, 51]. Крім того деякі 

рестриктази не здатні розщеплювати 

ДНК, якщо сайт містить один або 

декілька метильованих цитозинових 

залишків. Такі ферменти можуть 

виявити поліморфізм, якщо є варіації в 

характері метилювання [47, 48]. 

Частота поліморфного варіанта в 

популяції тварин може змінюватись від 

кількох відсотків до максимальної – 50 

%. Можливі й інші причини 

поліморфізму ДНК, що виражаються в 

різному числі тандемних повторів, які 

мають загальну частину у розмірі 10-15 

основ. Ділянка хромосоми може мати 

різну кількість таких повторів, тому 

виникнення поліморфізму цього типу 

полегшується завдяки ідентичності 

послідовностей нуклеотидів в повторах, 

що призводить до появи дуплікацій, які 

виникають в результаті нерівного 

кросинговеру. Довжина рестрикційних 

фрагментів залежить від числа повторів. 

Оскільки даний тип поліморфізму 

виражається в різному числі повторів, 

то гомозиготність зустрічається рідко. 

Ця властивість є важливою для 

досліджень з використанням ПДРФ - 

маркерів, оскільки майже у всіх 

випадках варіанти інформативні.  

ПДРФ - локуси можуть володіти 

множинними алелями, що підвищує їх 

інформативність. Важливою перевагою 

даного типу маркерів є висока 

відтворювальність результатів, а також 

кодомінантний тип успадкування. 

Завдяки використанням ПДРФ - 

маркерів були отримані перші успішні 

результати з побудови молекулярно-

генетичних карт кролів, накопичені 

великі відомості про їх генетичний 

поліморфізм, виявлені асоціації з 

господарсько-корисними ознаками [52-

55]. ПДРФ аналіз мітохондріальної ДНК 

широко використовується в 

популяційній генетиці, філогенетичних 

дослідженнях [46-50].  

На даний час у кролівництві 

виділяють такі ПДРФ - маркери, 

пов’язані з господарсько-корисними 

ознаками кролів: IGF (інсулін-подібний 

фактор росту), SCGB1A1 

(секретоглобін), TIMP1 (тканинний 

інгібітор металопротеїнази), PGR 

(прогестероновий рецептор), GHR 

(рецептор гормону росту) [51, 52], які 

асоційовані з відтворною здатністю та 

ростом тварин, MC4R та MC1R 

(меланокортиновий рецептор) [49, 53], 

MSTN (міостатин) FGF5 (фактор росту 

фібробластів) – із м’ясною 

продуктивністю [50-53], LIPH (родина 

ліпаз) [52] – з інтенсивністю 

формування хутра, Dectin – 1 (дектин 1) 

– з неспецифічними розладами 

травлення і експресією цитокінів [51], 

PMEL (протеїн промеланосоми), 

MYO5A (міозин 5А), ASIP (агуті 

сигнальний протеїн) – з детермінацією 

забарвлення [45-49]. 

Інсулін-подібний фактор росту 

названий у зв’язку з його здатністю 

стимулювання поглинання глюкози 

м’язовою та жировою тканиною тварин 
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аналогічно інсуліну [58]. IGF є 

гормональним посередником дії 

соматотропного гормону. Система 

інсуліноподібного фактору росту бере 

участь у процесах, пов’язаних з ростом і 

розвитком, підтримкою нормального 

функціонування багатьох клітин 

організму. Час його перебування в крові 

є більшим, ніж соматотропного 

гормону. Циркулюючий IGF підвищує 

чутливість до інсуліну організму 

тварин. У кролів ген інсулінподібного 

фактора росту розташований на 4-й 

хромосомі. 

Секретоглобін та тканинний 

інгібітор металопротеїнази бере участь 

у регуляції ембріогенезу, ангіогенезу, 

морфогенезу та процесів, що 

відбуваються під час вагітності 

сільськогосподарських тварин, зокрема 

у сукрольних кролематок [76]. Відомо, 

що секретоглобін у кролів 

розташований на 3 хромосомі, а 

інгібітор металопротеїнази 1 – на 

статевій X хромосомі [58] 

Рецептор гормону росту відіграє 

важливу роль у процесах росту тварин. 

Мутації в ньому були описані у великої 

рогатої худоби, овець, кіз та свиней 

[53]. Ген рецептора гормону росту був 

виділений і секвенований групою 

Уоллес в 1995 році [44]. Було 

встановлено, що його молекулярно-

генетична структура складається з 

чотирьох нітронів і п’яти екзонів, які 

кодують білок з 216 амінокислот та 26  

амінокислотний сигнальний пептид. 

Рецептор гормону росту локалізований 

на 11 хромосомі [50]. 

Міостатин, також відомий як 

GDF8, є членом трансформуючого 

фактору росту родини (TGF)-β бере 

участь у пригніченні росту скелетних 

м’язів тварин [45, 46]. Мутації у гені 

міостатину відомі у великої рогатої 

худоби, що викликають різке 

збільшення їх м’язів [24,25]. Подібний 

механізм гіпертрофії м’язів описаний 

також у мишей і собак [26]. Слід 

зазначити те, що ген міостатину кроля 

був нещодавно секвенований [27]. У 

кролів ген міостатину локалізований на 

7-й хромосомі [25] 

Фактор росту фібробластів являє 

собою пептидну молекулу і включає в 

свою структуру 111 амінокислотних 

залишків, подібний по ряду 

властивостей з фактором росту 

ендотеліальних клітин (β-EGF) [30]. 

Біологічна активність членів IGF 

родини різноманітна, в основному – це 

підтримка диференціювання клітин 

різних типів, у багатьох тварин вона 

впливає на шерстяну продуктивність 

[90-93]. У кролів фактор росту 

фібробластів розташований на 15 

хромосомі [9]. 

Ген прогестеронового рецептора 

знаходиться у 1-й хромосомі [37]. 

Прогестероновий рецептор є членом 

суперродини інтрацелюлярних 

рецепторів, і його фізіологічна роль 

полягає у сприйнятті дії стероїдних 

гормонів. Ген прогестеронового 

рецептора в позиції 2464 у промоторній 

області має два алельних варіанти – G і 

A. Встановлено, що генотип кролематок 

за геном прогестеронового рецептора 

має вплив на життєздатність ембріонів 

[21]. 

Відомо, що ген 

меланокортинового рецептора 4 кроля 

локалізований на 9 хромосомі [38], з 

довжиною у 1729 п.н. Він є 

трасмембранним рецептором, який 

сприяє росту та диференціації клітин. L. 

Fontanessi повідомляє, що міссенс 

мутація гену меланокортинового 
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рецептора 4 у 101 позиції (заміна 

цитозину на гуанін, з утворенням 

нового триплетного кодону) може 

асоціюватися з передзабійною живою 

масою кролів [37]. 

До цієї групи відносяться 

маркери, засновані на ПЛР із 

застосуванням праймерів з довільною, 

випадковою послідовністю. Для синтезу 

таких праймерів немає необхідності в 

знанні конкретних нуклеотидних 

послідовностей геному досліджуваного 

організму [34 - 40]. Праймери з 

довільною послідовністю повинні лише 

відповідати певним вимогам по 

співвідношенню GC-пар (близько 60%) і 

довжині. Цей метод був 

запропонований незалежно двома 

групами дослідників і отримав назву 

RAPD (Random Amplified Polymophic 

DNA) або AP-PCR (Arbitrarily Primed 

PCR) [31].  

Суть методу полягає в 

ампліфікації фрагментів ДНК з 

використанням одиничного короткого 

праймера з низькою температурою 

відпалу у реакції ПЛР. Праймер 

зв’язується з геномною ДНК у двох 

різних ділянках інвертованих повторів.  

При електрофоретичному 

розподілі ампліфікованих продуктів 

утворюються дискретні продукти, 

розмір яких варіюється від 100 до 5000 

п.н. (ДНК - патерни). Ці фрагменти 

мають анонімну, як правило, унікальну 

послідовність ДНК, укладену між двома 

інвертованими повторами. Відмінності 

в ДНК - патернах визначаються 

відмінностями в одному або обох 

праймер - зв’язуючих сайтах (наявність 

або відсутність смуги ПЛР - продукту в 

спектрі) або присутністю інсерцій / 

делеції в ампліфікованому фрагменті 

(відмінності ПЛР - продуктів за 

розміром). Більшість RAPD-маркерів є 

домінантними (наявність / відсутність 

смуги в ДНК - патерні) [31]. 

Пізніше були запропоновані інші 

подібні технології: DAF (DNA Amplified 

Fingerprinting) [56] і ЗП ПЛР (ПЛР з 

універсальними праймерами) [34, 57]. 

Всі описані методики різняться 

розмірами праймерів (10-12 нуклеотидів 

у разі RAPD, близько 20 нуклеотидів у 

разі AP-PCR, 7-8 нуклеотидів у разі 

DAF і 25-27 нуклеотидів у разі ЗП-

ПЛР), їх складом (від 50 до 80 % ГЦ-

пар), температурою відпалювання і 

методами виявлення продуктів реакції 

(фарбування бромистим етидієм, 

радіоавтографія, сріблення). RAPD - 

аналіз може служити своєрідним 

експрес-методом виявлення 

генетичного поліморфізму, що особливо 

актуально для маловивчених 

таксономічних груп тварин.  

Діагностичні можливості RAPD - 

технології успішно проілюстровані на 

численних прикладах опису 

генетичного різноманіття 

мікроорганізмів, вищих рослин, 

безхребетних і хребетних тварин [31-

33]. RAPD застосовується також для 

геномного маркування в популяційних і 

еволюційних дослідженнях. Наприклад, 

для різних порід кролів за допомогою 

ЗП-ПЛР показана видоспецифічність 

ДНК - патернів [34].  

RAPD-аналіз може бути 

використаний як експрес-метод 

виявлення генетичного поліморфізму і 

як джерело унікальних локус-

специфічних маркерів. Для отримання 

локус-специфічних маркерів зацікавив 

дослідника фрагмент екстрагують з 

гелю, клонують і секвенують. На основі 

отриманої сиквенованої послідовності 

підбирають праймери, які ампліфікують 
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одиничний фрагмент з високим 

ступенем відтворюваності.  

Отримані таким способом 

вторинні маркери названі SCAR-

маркерами (Sequence Characterized 

Amplified Region) [30, 34]. Багато з них 

є кодомінантними і можуть бути 

використані як унікальні маркери в 

різних областях досліджень. 

Поліморфізм SCAR-маркерів може бути 

збільшений шляхом рестрикційного 

аналізу ПЛР - продукту. 

Для дослідження варіабельності 

геному в цілому може бути також 

використаний метод аналізу AFLP. Цей 

метод також не вимагає ні попереднього 

клонування, ні секвенування ДНК. 

Особливості цього підходу полягають у 

використанні в якості матриці 

рестрикційних фрагментів ДНК зі 

специфічними олігонуклеотидними 

адаптерами і проведення виборчої 

ампліфікації із спеціально 

сконструйованими праймерами. 

Праймери складаються з фіксованої 

частини, яка містить послідовність, 

комплементарних адаптера і сайту 

рестрикції використаної ендонуклеази 

(15 нуклеотидів) і короткого фрагмента 

(на 3’ - кінці) з довільною 

послідовністю нуклеотидів (2 - 4 

нуклеотида) [39]. Фіксована частина 

надає праймеру стабільність і, в 

результаті, хорошу відтворюваність 

методу, а коротка послідовність з 

випадковим набором нуклеотидів 

дозволяє визначати і контролювати 

пропорцію лігованих фрагментів, які 

можуть бути ампліфікованими. З 

кожною парою праймерів ампліфікують 

75-100 фрагментів (AFLP - 

фінргерпрінтінг), які розділяють в 

агарозному або поліакриламідному гелі. 

Оскільки кожен фрагмент являє собою 

унікальний сайт, кількість локусів, 

аналізованих одночасно з кожною 

комбінацією праймерів, набагато 

більша, ніж за будь - якої іншої техніки 

аналізу поліморфізму ДНК. З одного 

гелю зазвичай вдається отримати до 40 

поліморфних локусів. Цей тип 

поліморфізму ДНК також має 

домінантний тип успадкування. AFLP-

маркери часто успадковуються як тісно 

зчеплені кластери в районі центромери 

або теломери хромосом, але 

спостерігається і випадковий розподіл 

маркерів поза цими кластерів, що 

дозволяє, використовуючи цей підхід, 

швидко генерувати сотні маркерів [30]. 

AFLP-маркери були успішно 

використані для геномного картування 

[31], в популяційних і філогенетичних 

дослідженнях [32]. В останні роки ці 

маркери отримують все більш широке 

поширення в молекулярно-генетичних 

дослідженнях різних порід кролів. 

Для створення ISSR-маркерів 

використовують праймери, 

комплементарні до кінцевої ділянки 

мікросателітних повторів (4-12 

одиницям повтору) і несуть на одному з 

кінців послідовність з двох-чотирьох 

довільних нуклеотидів (так званий 

,,якір‖). Такі праймери дозволяють 

ампліфікувати фрагменти ДНК, які 

знаходяться між двома досить близько 

розташованими мікросателітних 

послідовностей (як правило, це 

унікальна ДНК). В результаті 

ампліфікують велике число фрагментів, 

представлених на електрофореграмі 

дискретними смугами (ISSR - 

фінгерпрінтінг). Отримані патерни ПЛР 

- продуктів є породоспецифічними [33].  

ISSR-маркери також відносяться 

до маркерів домінантного типу 

успадкування, поліморфізм яких 
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тестується за наявності / відсутності 

смуги.  

Аналогічно RAPD і AFLP для 

створення ISSR-маркерів не вимагається 

попереднього знання нуклеотидної 

послідовності досліджуваної ДНК.  

Метод має гарну відтворюваність 

і поряд з AFLP може бути з успіхом 

використаний для виявлення 

міжвидової і внутрішньовидової 

генетичної мінливості, ідентифікації 

видів, популяцій, ліній, а в ряді випадків 

і для індивідуального генотипування 

[33, 34]. ISSR-маркери можуть бути 

використані також для картування 

геномів і маркування господарсько-

корисних ознак [35, 36]. 

Мікросателіти – перші, отримані 

з використанням ПЛР, високо 

поліморфні маркери для індивідуальних 

локусів. Подібно мінісателітам, 

мікросателіти відносяться до 

диспергованих тандемних 

повторюваних послідовностей, але 

одиниці повторів (ди-, три- і 

тетрануклеотиди) і загальний розмір 

повторюваної області є значно 

коротшим (як правило, не більше 100 

п.н.). Ці маркери відомі під декількома 

назвами: мікросателіти, STMS (Sequence 

Tagged Microsattelite Site), STR (Short 

Tandem Repeat), SSR (Simple Sequence 

Repeat) [31]. Для створення STR 

підбираються праймери до унікальних 

послідовностей ДНК, які фланкують 

мікросателітні повтори, що вимагає 

попереднього знання їх нуклеотидної 

послідовності. Поліморфізм STR 

визначається різною копійність 

мономерних одиниць в кластері, що 

призводить до існування множинних 

алельних варіантів. Гетерозиготність їх 

дуже висока (часто більше 75%) [33, 

35]. При створенні нових поліморфних 

маркерів, крім динуклеотидів, 

використовуються мікросателіти три-і 

тетрамерні мотиви, значна частина яких 

також високогетерозиготна. Завдяки 

більшій довжині ланки, застосування 

тримерів і тетрамерів дозволяє 

спростити методику аналізу алельного 

поліморфізму. Мікросателіти широко 

поширені геномах тварин.  

Незважаючи на високу 

популярність мікросателітів, вони 

мають і деякі недоліки. Нерівномірність 

розподілу різних мікросателітів створює 

певні складності для популяційно-

генетичного аналізу. Є й технічні 

проблеми, такі як артефакти при 

проведенні ПЛР [34]. Крім того, 

незважаючи на високу щільність 

мікросателітних локусів в геномі, їх 

буває недостатньо для тонкого 

картування окремих областей геномів, 

створення маркерів для локусів 

кількісних ознак (QTL) і вирішення 

багатьох інших завдань. 

Слід зазначити те, що 

використання мікросателітних маркерів 

у молекулярно-генетичних 

дослідженнях кролів поступово 

збільшується [37, 38, 45, 46, 58]. 

Таким чином, на сьогодні, 

використання ДНК-маркерів в 

кролівнцицтві є досить вдалим підходом 

для проведення генетичної 

парспортизації та виявлення 

високоціних генотипів тварин. 
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ОСОБЕННОСТИ CЕЛЕКЦИОННО-ГЕНЕТИЧЕСКОГО МОНИТОРИНГА 

В КРОЛИКОВОДСТВЕ ЗА ДНК-МАРКЕРАМИ 

 

Гончар О.Ф., Шевченко Е.А. 

Черкасская опытная станцыя биоресурсов НААН 

 

Молекулярные маркеры, основанные на полиморфизме ДНК, все больше 

используются в настоящее время в изучении и сохранении генетического 

разнообразия сельскохозяйственных животных, в частности кроликов, 

идентификации индивидуумов, филогенетике, картировании полезных признаков и 

устойчивости к стрессовым факторам, в селекционном процессе, биотехнологии. 

Сочетание методов классической селекции кролей с ДНК-анализом исходных форм 

и гибридных популяций является перспективным направлением исследований, 

связанных с интенсификацией процесса создания генотипов с заданными 

параметрами ценных, селекционно значимых признаков. Поэтому использование 

ДНК-маркирования, как современного генетического метода является важным 

дополнением к  традиционной селекции в животноводстве, а именно в 

кролиководстве. 

https://bioresurs.herokuapp.com/publish/ekiz/html/3/art3-1.html
https://bioresurs.herokuapp.com/publish/ekiz/html/3/art3-1.html
https://bioresurs.herokuapp.com/publish/ekiz/html/3/art3-1.html
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 По результатам собственных и опубликованных другими авторами 

исследований рассмотрены некоторые актуальные вопросы использования 

молекулярно-генетических маркеров в селекции сельскохозяйственных животных, 

преимущественно, кроликов. Обсуждаются возможные перспективные подходы к 

оценке селективной ценности интегрированных генотипов животных по комплексу 

генетических систем маркерных генов и оптимизации параметров популяционных 

генофондов. 

 Отмечается влияние генетических локусов кролей в формировании 

количественных признаков животных. Обосновывается важность внедрения и 

использования геномной селекции для раннего прогнозирования плодючести кролей 

и нахождении высокоценных генотипов животных. 

 Подано основную классификацию ДНК-маркеров, которые используются в 

молекулярно-генетической паспортизации кролей. Обсуждаются направления 

увеличения их эффективности, в частности, путем идентификации ДНК-

маркеров, полиморфизм которых прямо ассоциированный с изменчивостью 

хозяйственно-ценных признаков. Подается методология маркировки различных 

пород кролей за RFLP, ISSR и микросателитными ДНК-маркерами. Обсуждается 

использование данных геномного тестирования (ДНК-паспортизации) в сохранении 

генофонда сельскохозяйственных видов животных, а также применение 

молекулярно-генетических исследований в системе сохранения биоразнообразия. 

Ключевые слова: ДНК-маркеры, генотип, кроли, маркер-

ассоциированная селекция, селекция, хозяйственно-полезные признаки 

 

 

FEATURES OF GENETIC MONITORING IN RABBIT BREEDING BY DNA 

MARKERS 

 

Gonchar OF, Shevchenko E.A. 

Cherkasy Experimental Bioresources Station of NAAS 

 

Molecular markers based on DNA polymorphism are increasingly used in the 

study and preservation of the farm animals genetic diversity, particularly in rabbits, the 

identification of individuals, phylogenetics, the mapping of useful traits and resistance to 

stress factors, in the selection process, biotechnology. The combination of methods of 

classical selection of rabbits with DNA analysis of the original forms and hybrid 

populations is a promising direction of research related to the intensification of the 

process of creating genotypes with given parameters of valuable, selectionally significant 

traits. Therefore, using of DNA markers as a modern genetic method and is an important 

addition to traditional breeding in animal husbandry, namely in the rabbit breeding. 

 According to the results of our own and other studies published by other authors 

considered some topical issues of the use of molecular genetic markers in the selection of 

farm animals, mainly rabbits. Possible promising approaches to assessing the selective 

value of integrated genotypes of animals using the complex of genetic systems of marker 

genes and optimization of parameters of population gene pools are discussed. 
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 The influence of the genetic loci of rabbits in the formation of quantitative traits 

of animals is noted. The importance of the introduction and use of genomic selection for 

the early prediction of fetal rabbits and finding high-value animal genotypes is 

substantiated. 

 The main classification of DNA markers, which are used in molecular genetic 

certification of rabbits, is submitted. The directions of increasing their efficiency are 

discussed, in particular, by identifying DNA markers, the polymorphism of which is 

directly associated with the variability of economically valuable traits. The methodology 

is used to label various breeds of rabbits for RFLP, ISSR and microsatellite DNA 

markers.  Genomic testing data (DNA certification) in the preservation of the gene pool of 

agricultural species of animals, as well as the using of molecular genetic research n the of 

in the system of biodiversity conservation. 

Keywords: DNA markers, genotype, rabbits, marker-associated selection, 

selection, economically useful traits 
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РЕЗУЛЬТАТИ ВИРОБНИЧИХ ВИПРОБУВАНЬ  

ЕНЕРГОЕФЕКТИВНОЇ СИСТЕМИ ЗАБЕЗПЕЧЕНННЯ МІКРОКЛІМАТУ В 

ПРИМІЩЕННІ ДЛЯ УТРИМАННЯ КРОЛІВ 

Довбненко О.Ф.,кандидат тех. наук. 

Національний науковий центр «Інститут механізації та електрифікації 

сільського господарства» НААН. 

 

Обґрунтовано переваги застосування УФБ ламп низького тиску для 

очищення повітря тваринницьких приміщень від шкідливих домішок. Установки на 

основі УФБ ламп здатні очистити повітря від вірусів та мікробів до 99,9%, а озон 

ефективно знешкоджує патогенну мікрофлору, аміак (NH3), сірководень (H2S), 

метан (CH4), вуглекислий газ (CO2), знижує вологість повітря. Застосування УФБ 

установок забезпечує скорочення повітрообміну із зовнішнім середовищем, що 

призводить до зменшення втрат теплоти з викидним вентиляційним повітрям, 

зменшення об’ємів вентиляції та підвищує ефективність рекуперації теплоти.  

Обґрунтована необхідність застосування припливно – витяжних установок 

рекуперативного типу, в яких за рахунок теплоти викидного повітря відбувається 

сухий підігрів припливного повітря без змішування потоків. В тваринницьких 

приміщеннях доцільно застосовувати теплоутилізатори на основі полімерних 

матеріалів, стійких до агресивного повітряного середовища тваринницьких 

приміщеннях. 

Обґрунтована функціональна схема системи технічних засобів для 

створення енергоощадного мікроклімату тваринницьких приміщень, яка 

складається з літньої вентиляції, припливно-витяжних установок з утилізацією 

теплоти вентиляційних викидів та УФБ установок для очищення повітря від 

шкідливих домішок.  
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(враховуючи не друковані знаки), містити основні висновки та результати 
роботи; 

- Ключові слова: від 5 до 10 слів (вирівнювання по ширині, кегль шрифту - 
12, напівжирний курсив); 

- Текст наукової статті (вирівнювання по ширині, кегль шрифту - 12, між-
рядковий інтервал - 1, абзацний відступ - 1,25 см) із зазначенням наступ-
них елементів: 

Актуальність, де висвітлюється важливість дослідження 

Мета дослідження, де вказуються мета і завдання наукового дослідження. 

Матеріали і методи дослідження, де висвітлюються основні методи і 
прийоми, застосовані у науковій статті. 

Результати дослідження та їх обговорення, де висвітлюються основні 
отримані результати дослідження, подані у науковій статті; 
Висновки і перспективи, де подаються конкретні висновки за 
результатами дослідження та перспективи подальших розробок. 

Література (не менше 8-ми джерел) у порядку згадування або у алфавіт-
ному порядку (автоматична нумерація списку, кегль шрифту - 12, міжряд-
ковий інтервал - 1, вирівнювання по ширині). Оформляється за міждер-
жавним стандартом ДСТУ ГОСТ 7.1:2006. Посилання оформляються у 
квадратних дужках. 

References транслітерований (автоматична нумерація списку, кегль шриф-
ту - 12, міжрядковий інтервал - 1, вирівнювання по ширині). 

- Переклад НАЗВИ СТАТТІ, Прізвище ініціали автора та Анотації з Клю-
човими словами двома мовами (вирівнювання по ширині, кегль шрифту 
- 12, курсив). 
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3. В наукових статтях не допускається автоматичних переносів слів та ви-

користаннямакросів. Абзаци позначати тільки клавішею ―Enter‖ з використанням 

функції відступів, суворо заборонено застосовувати пробіли або табуляцію (кла-

віша ―Tab‖) для абзацування в статті. Не допускається використання ущільненого 

або розрідженого шрифту: 

- Табличний та графічний матеріал може бути лише книжкового фор-
мату, а його кількість доречною. 

- Таблиця повинна мати порядковий номер, вказується зліва перед назвою 
таблиці. Назва таблиці подається над таблицею (кегль шрифту - 12, 
напівжирний, міжрядковий інтервал - 1,5, вирівнювання по ширині). Текст 
таблиці подається гарнітурою Times New Roman (кегль шрифту - 10, 
міжрядковий інтервал - 1). 

- Рисунок повинен мати порядковий номер та бути цілісним графічним 
об'єктом (згрупованим); номер і назва вказуються поза об'єктом (кегль 
шрифту - 12, напівжирний, міжрядковий інтервал - 1, розміщення по 
ширині). 

- Формули (зі стандартною нумерацією) виконуються в редакторі Microsoft 

Equation. 
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