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РЕФЕРАТ 

 

У сучасному тваринництві дедалі більшого значення набуває використання 

молекулярно–генетичних методів, зокрема маркерно–асоційованої селекції 

(MAS), що дозволяє здійснювати добір тварин за бажаними алелями до прояву 

ознак продуктивності. Одним із важливих генетичних маркерів, що 

розглядається у контексті підвищення ефективності молочного скотарства, є 

ген пролактину (PRL), пов’язаний з регуляцією процесів лактогенезу.  

У роботі представлено узагальнений аналітичний огляд наукових 

досліджень, присвячених вивченню поліморфізму гена PRL у популяціях 

великої рогатої худоби молочного напряму. Основну увагу приділено 

однонуклеотидному поліморфізму rs211032652 (C>T), що локалізується у 

четвертому екзоні гена та змінює сайт рестрикції для ферменту RsaI. Цей 

варіант широко використовується в селекційних дослідженнях завдяки 

встановленим асоціаціям з показниками молочної продуктивності.  

На основі проаналізованих літературних джерел встановлено, що частота 

алелів та генотипів за даним поліморфізмом варіює залежно від породи. У 

більшості випадків переважає алель C, що особливо характерно для 

голштинських і чорно–рябих популяцій. У деяких породах зафіксовано зв’язок 

генотипу CC або TT з вищими показниками надою за період лактації, причому 

ефект виявляється як у першій, так і в наступних лактаціях. Різниця між 

породами може свідчити про специфіку взаємодії генотипу з навколишнім 

середовищем або генетичним фоном тварин.  

Матеріали роботи дозволяють зробити висновок про значну селекційну 

цінність локусу пролактину як маркеру господарсько корисних ознак та 

доцільність його подальшого застосування у програмах генетичного 

вдосконалення молочної худоби. 
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ABSTRACT 

 

In modern animal husbandry, the use of molecular genetic methods—

particularly marker–assisted selection (MAS) – is gaining increasing importance. 

MAS enables the selection of animals carrying favorable alleles even before the 

phenotypic expression of economically important traits. One of the key genetic 

markers considered in the context of improving dairy cattle productivity is the 

prolactin (PRL) gene, which plays a crucial role in regulating lactogenesis. 

This paper presents a generalized analytical review of scientific studies focused 

on polymorphism of the PRL gene in dairy cattle populations. Particular attention is 

given to the single nucleotide polymorphism rs211032652 (C>T), located in the 

fourth exon of the gene, which alters the recognition site for the restriction enzyme 

RsaI. This variant is widely used in selection research due to its established 

associations with milk production traits. 

Based on the analyzed literature, allele and genotype frequencies at this locus 

vary among breeds. In most cases, the C allele predominates, especially in Holstein 

and black–and–white populations. Some studies have shown that the CC or TT 

genotype is associated with higher milk yields during the lactation period, with the 

effect observed in both the first and subsequent lactations. These interbreed 

differences may reflect the specific interaction between genotype and environmental 

or genetic background factors. 

The materials reviewed in this work indicate the significant breeding value of 

the prolactin locus as a marker for economically important traits and support its 

further application in genetic improvement programs for dairy cattle. 
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ВТУП 

 

Одним із головних завдань сучасного тваринництва є підвищення 

продуктивності, поліпшення відтворних якостей та стійкості тварин до дії 

несприятливих чинників довкілля. У зв’язку з цим особливої актуальності 

набуває впровадження новітніх підходів до селекції, зокрема застосування 

методів молекулярної генетики. Одним із перспективних напрямів є маркер-

асоційована селекція (MAS), яка дозволяє відбирати тварин за наявністю 

сприятливих алельних варіантів генів, пов’язаних із господарсько корисними 

ознаками, ще до прояву фенотипу.  

Особливу увагу дослідників привертають гени, які безпосередньо або 

опосередковано впливають на лактаційну функцію, зокрема ген пролактину 

(PRL). Пролактин є біологічно активним гормоном, що виконує ключову роль у 

регуляції репродуктивної функції, стимуляції розвитку молочної залози та 

секреції молока у великої рогатої худоби. Вивчення генетичної варіабельності 

гена PRL, зокрема однонуклеотидних поліморфізмів (SNP), дає змогу 

ідентифікувати генотипи, пов’язані з підвищеною молочною продуктивністю, 

що становить значний інтерес для практичної селекції.  

Актуальність теми дослідження зумовлена необхідністю удосконалення 

селекційних програм для вітчизняних порід великої рогатої худоби з 

урахуванням сучасних досягнень геноміки. У роботі особливу увагу приділено 

аналізу поліморфізму гена PRL у різних породах ВРХ та оцінці можливостей 

його застосування у програмах MAS. Також розглянуто біологічні особливості 

пролактину, його синтез, секрецію та механізми дії, що дозволяє комплексно 

охарактеризувати об’єкт дослідження. Мета роботи полягає в узагальненні 

сучасних даних щодо маркер-асоційованої селекції у тваринництві та 

визначенні перспектив використання поліморфізму гена PRL у програмах 

генетичного вдоско-налення великої рогатої худоби молочного напряму 

продуктивності. 
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РОЗДІЛ 1. Маркер–асоційована селекція у тваринництві 

 

1.1.  Переваги маркер–асоційованої селекції (MAS) 

 

У сучасному тваринництві досягнення високої продуктивності, 

поліпшення якості продукції та забезпечення стійкості до хвороб є ключовими 

завданнями. Однак традиційні селекційні підходи, що базуються на 

фенотипових характеристиках, мають певні обмеження, особливо щодо ознак із 

низьким рівнем спадковості, складних для оцінювання або таких, що 

проявляються на пізніх стадіях життя тварини. У зв'язку з цим, маркер–

асоційована селекція стала важливим інструментом у генетичному поліпшенні 

тварин [31]. 

Маркерна cелекція (Marker–Assisted Selection, MAS) є методом 

опосередкованого відбору тварин із високими генетичними якостями [78]. Цей 

метод дає змогу вiдбирати тварин на основі генетичних маркерів, що 

асоціюються з кількісними ознаками й підвищує точність і результативність 

селекційного процесу. Такий підхід особливо ефективний для характеристик, 

які складно або дорого визначити, мають низький рівень спадковості або 

проявляються лише на певних етапах розвитку чи у тварин певної статі. 

Використання MAS сприяє швидшому генетичному вдосконаленню, 

скороченню інтервалів між поколіннями та підвищенню достовірності 

оцінювання племінної цінності. [79]. MAS є найпоширенішим способом 

використання маркерних технологій у племінній роботі [78]. 

Маркерна селекція може застосовуватись для ідентифікації генів, 

пов’язаних із спадковими захворюваннями, стійкістю до різних хвороб і 

показниками якості продукції. Її також доцільно використовувати для 

покращення таких характеристик, як тривалість життя, рівень несучості, 

адаптація до стресових умов, а також для формування бажаних поведінкових 

рис, типових для конкретних видів тварин [42]. 
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MAS дедалі частіше використовується разом з іншими методами, особливо 

геномною селекцією. Ці поєднання дає нові можливості для покращення 

репродуктивних і продуктивних ознак у тварин. Створення більш точних 

селекційних індексів і використання сучасних високопродуктивних методів 

генотипування значно підвищують ефективність селекційних методів. [3]. 

MAS є особливо ефективною при роботі з ознаками, які мають низьку 

спадковість, виявляються пізно або потребують дорогих і складних методів 

оцінки. Завдяки впровадженню цього підходу можна досягти більш точного 

прогнозу племінної цінності, скоротити інтервал між поколіннями та 

підвищити загальну ефективність селекційних програм [79]. 

Отже, забезпечення підвищення продуктивності та стійкості тварин до 

інфекційних захворювань залишається одним із ключових напрямів племінної 

роботи у скотарстві. Такий підхід поглиблює молекулярно–генетичну 

характеристику тварин та сприяє вдосконаленню селекційних програмp [84]. 

 

1.2. Умови та проблематика застосування маркер–асоційованої 

селекції (MAS) у тваринництві 

 

Але MAS може забезпечити прискорення генетичного прогресy лише за 

умови постійного виявлення нових локусів кількісних ознак (QTL). Додатковий 

приріст, отриманий завдяки MAS, зменшується зі збільшенням кількості 

поколінь, якщо селекція здійснюється по одному й тому ж QTL. Крім того, 

темпи виявлення нових QTL залишаються складними для прогнозування. 

Ефективність MAS є вищою, коли мова йде про ознаки, як–от плодючість чи 

м’ясна продуктивність. Основною метою використання MAS є підвищення 

ефективності селекційної відповіді на зміни [39]. Щоб включити виявлені QTL 

до селекційних програм, необхідно точно ідентифікувати поліморфізми, які 

обумовлюють відповідний фенотиповий ефект [54]. На ефективність MAS 
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впливають як рекомбінація між маркером і QTL, так і мутації в інших ділянках 

геному [26]. 

Удосконалення геномних карт і методів аналізу QTL з часом дозволить 

подолати проблему рекомбінації, оскільки буде можливим точне визначення 

генів і специфічних поліморфних алелів, що формують QTL. Ефективність 

MAS оцінюється в межах 10–20% приросту, залежно від впливу відповідного 

QTL [12].  

У процесі застосування MAS в популяціях, сприятливі алелі швидко 

накопичуються протягом кількох перших поколінь у порівнянні з традиційною 

селекцією, що базується на методі BLUP (метод оцінки генетичного 

потенціалу). Щоб результати генотипування мали практичне значення, важливо 

забезпечити тісний зв’язок між маркерними локусами та QTL.  

Для ефективного використання інформації про QTL у селекційних 

програмах необхідно розробити відповідні критерії відбору, які б узгоджували 

молекулярні та фенотипові дані. Оптимальні стратегії селекції повинні 

передбачати відбір кращих тварин як потенційних батьків наступного 

покоління. MAS особливо ефективна для ознак, контрольованих QTL з великим 

ефектом, коли прямий фенотиповий відбір є економічно затратним [2].  

Водночас реалізація MAS вимагає наявності дисбалансу зчеплення 

(Linkage disequilibrium, LD), який може бути використаний, зокрема, в 

молочному скотарстві в межах родин. Проблемою такого підходу є потреба у 

великій кількості нащадків від кожної групи для забезпечення об’єктивної 

оцінки ефектів. На практиці більшість селекційних схем для молочної худоби, 

що враховують маркерну інформацію, ґрунтуються на даних, отриманих у 

межах окремих родин [33]. 

У такому контексті особливої важливості набуває дослідження генетичної 

структури популяцій великої рогатої худоби різних порід за сукупністю 

локусів, пов’язаних із QTL, а також генів–кандидатів. При цьому особливу 
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цінність мають результати, отримані під час вивчення малодосліджених 

маркерних систем [82]. 

Наприклад, у великій рогатій худобі маркери використовуються для 

відбору тварин із підвищеним потенціалом до молочної продуктивності або 

резистентність до маститу [31]. У галузі птахівництва MAS активно 

впроваджується для підвищення м’ясних якостей та стійкості до інфекційних 

захворювань [85]. 

Програми розведення великої рогатої худоби, що складаються з селекції за 

допомогою MAS, були застосовані для селекції молочних корів на наявність 

варіанту β–казеїну А2, який, як відомо, забезпечує кращу засвоюваність молока 

[46]. 

Виробництво молока є важливою кількісною ознакою у скотарстві, яка 

значно покращилася в сучасний час завдяки селекції, проведеній у 

тваринництві. Як і будь–яка ознака, вона є результатом взаємодії кількох 

генетичних та екологічних факторів [8,11]. 

Останнім часом значно зросло використання інформації про LD для 

ідентифікації QTL [75]. Наступним етапом після картування цих локусів є їх 

інтеграція в систему прогнозування племінної цінності тварин. У молочному 

скотарстві вже існує низка прикладів, коли маркери, пов’язані з LD, 

застосовуються для попереднього відбору племінних кандидатів [19].  

Залучення ДНК–інформації в популяціях, де існує LD, дозволяє суттєво 

підвищити точність відбору найбільш перспективних особин. Водночас 

ефективне застосування MAS передбачає наявність LD, який, зокрема у 

молочній худобі, може бути реалізований у формі маркерної селекції в межах 

родини [78]. 

1.3. Перспективи застосування маркер–асоційованої селекції 

(MAS) 

Генетичний аналіз дозволяє визначити, які ознаки індивід передасть 

нащадкам, незалежно від впливу середовища. Це відкриває можливості для 
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селекції за такими характеристиками, фенотип яких складно оцінити, зокрема 

для генів, що забезпечують стійкість до хвороб. MAS також дозволяє 

здійснювати селекцію за рецесивними або мутантними генами [4]. 

Однією з ключових переваг цього підходу є можливість прогнозування 

фенотипу на ранніх етапах розвитку, що значно прискорює процес відбору. 

Маркерна селекція демонструє вищу стабільність порівняно з традиційними 

методами для ознак, пов’язаних із статтю (наприклад, молочна 

продуктивність), ознак з низьким рівнем спадковості, або таких, що погано 

відображають племінну цінність (наприклад, розмір приплоду чи 

фертильність), де зазвичай не спостерігається вираженої селекційної відповіді 

[22]. 

MAS є ефективною для оцінки характеристик туші (наприклад, якості 

м’яса), які неможливо дослідити на живих племінних тваринах, або коли 

фенотипування є економічно затратним – наприклад, у разі стійкості до 

захворювань. Крім того, метод застосовується для ознак, що мають генетичний 

зв’язок з такими важливими економічними показниками, як молочна 

продуктивність чи вміст білка в молоці [59].  

MAS також корисна для характеристик, що проявляються на пізніх етапах 

життя та контролюються полігенними механізмами [39], а також у випадках 

складної генотип–середовищної взаємодії та за умов довготривалого й дорогого 

тестування нащадків, яке супроводжується значним інтервалом між 

поколіннями. MAS є ефективним інструментом для скорочення інтервалу між 

поколіннями завдяки можливості здійснення відбору на ранніх етапах розвитку, 

ще до досягнення статевої зрілості. Вона також дозволяє здійснювати селекцію 

за ознаками, які притаманні лише одній статі [55]. 

MAS особливо корисна в програмах гібридизації, коли необхідно 

інтегрувати цінні генотипи у високопродуктивні місцеві породи, зберігаючи 

при цьому їхні переваги щодо загальної племінної цінності. Гени, що 

забезпечують стійкість до захворювань у місцевих популяціях, мають особливе 
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значення в програмах удосконалення, де високопродуктивне імпортоване 

поголів’я схрещується з місцевими тваринами [15].  

Ознаки, пов’язані з репродуктивною здатністю, материнською поведінкою, 

доглядом за потомством і виживання молодняку, є перспективними для 

використання MAS, оскільки проявляються лише у самок і лише в період 

першого відтворення. Стійкість до хвороб, як правило, важко оцінити в 

однакових умовах, що також обмежує її застосування в традиційних програмах 

селекції, на відміну від MAS [76].  

Очікується, що маркерна селекція матиме обмежений вплив на поліпшення 

вовнової продуктивності, оскільки ці ознаки мають високу спадковість і 

доступні для вимірювання ще до початку відбору. Ефективність використання 

кормів і материнські якості, які є ключовими у пастуших системах виробництва 

[14], обмежуються в селекції через високі витрати на їх фенотипування, тому 

MAS є більш привабливим варіантом для їх генетичного покращення [6]. 

MAS забезпечила приріст селекційного ефекту на 24%, коли частина 

кандидатів на відбір була забита для отримання точних фенотипових даних з 

туш. Якщо ж для забою обирали іншу половину, яка не потрапила до основного 

відбору, отриману інформацію про зв’язок між маркером і фенотипом можна 

було використати для наступного селекційного циклу, що дозволяло збільшити 

генетичний приріст до 64% [39].  

Ефективність MAS зростає за умови високої кореляції маркера з цільовим 

фенотипом, що значно підвищує результативність сучасних програм 

розведення [17]. Протягом останніх десяти років було ідентифіковано та 

картографовано велику кількість генетичних маркерів, пов’язаних із QTL, що 

впливають на економічно важливі риси у великої рогатої худоби – такі як 

молочна продуктивність, конституція тіла та резистентність до захворювань 

[77]. 

Розвиток геноміки полегшив ідентифікацію маркерів, які в кінцевому 

підсумку можуть бути використані в MAS. Зокрема, особливий інтерес 
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викликає підхід Genome Wide Association Study (GWAS), який спочатку 

використовувався в дослідженнях генетики людини для встановлення зв'язку 

генетичних варіацій з певними захворюваннями [66]. Метод базується на 

скануванні геному багатьох різних людей на наявність генетичних маркерів, які 

можуть бути використані для прогнозування наявності захворювання у 

досліджуваній популяції. Зовсім недавно GWAS був застосований у галузі 

розведення домашніх тварин та генетики, і було описано багато генетичних 

маркерів, що впливають на важливі економічні ознаки [18].  

1.4. Труднощі роботи з маркер–асоційованою селекцією (MAS) 

Зростаючі витрати на збір зразків для генотипування та отримання повних 

генотипових даних у селекції з використанням MAS є ключовим обмеженням у 

селекційних програмах. Проведення генотипування всієї популяції є особливо 

складним завданням у комерційних стадах молочної худоби. Зменшити витрати 

можна шляхом відбору найбільш інформативних тварин на основі фенотипових 

характеристик [9], результатів сегрегаційного аналізу [35] або комбінації 

фенотипічної та генотипової інформації [36].  

Втім, існує низка проблем: обмежена кількість повністю 

охарактеризованих генів, недостатня згода користувачів, низька точність 

локалізації QTL. У більшості випадків у популяції немає повної інформації про 

генотипи, яку використовують у MAS, бракує маркерів, а селекція на основі 

маркерів не завжди надійна через можливу переоцінку ефектів QTL та помилки 

в їх розташуванні. Часто трапляється проблема непослідовності QTL – коли 

виявлений ефект не повторюється у різні роки або в інших популяціях [37]. 

Одним із головних завдань тваринників–селекціонерів є впровадження 

зчеплених із QTL маркерів у селекційні програми за допомогою MAS [43]. У 

тваринництві MAS може реалізовуватись через LD або шляхом генної селекції 

[19]. Картування локусів QTL та проведення геномних досліджень сприяють 

точнішій та ефективнішій реалізації MAS [32]. Такий підхід дає змогу 



15 
 

проводити селекцію без необхідності оцінювати нащадків. Крім того, MAS 

дозволяє відбирати тварин серед родичів, які фенотипово не виявляють 

бажаних ознак [23]. Очікується, що найбільший ефект MAS дасть для ознак із 

високою спадковістю, які вже мають майже оптимальні алельні варіанти у 

комерційних популяціях великої рогатої худоби. Впровадження MAS у 

молочному скотарстві може забезпечити істотні економічні вигоди [56]. 

Серед інших викликів слід відзначити складність інтерпретації взаємодії 

між маркерами та середовищем, що може змінювати прояв ознак залежно від 

умов утримання та годівлі. Також, потреба в постійному оновленні баз даних 

генотипів і фенотипів вимагає високої якості менеджменту даних. Додатково, 

етичні міркування, зокрема пов’язані з обмеженням генетичного різноманіття 

через надмірний відбір за окремими маркерами, залишаються предметом 

дискусій у науковому та фермерському середовищі [52,88]. 
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РОЗДІЛ 2. Пролактин великої рогатої худоби – будова та функції 

 

2.1. Біоактивність гормону пролактину 

Пролактин – це білковий гормон, що продукується аденогіпофізом. 

Спершу його назвали так через здатність стимулювати лактацію у відповідь на 

смоктальний рефлекс у молодих ссавців. Проте сучасні дослідження свідчать, 

що функції пролактину значно складніші, ніж вважалося раніше. З хімічної 

точки зору, він представлений у численних посттрансляційних формах, які 

відрізняються за розміром та хімічними модифікаціями, зокрема 

фосфорилюванням та глікозилюванням.  

 

 
Рис. 2.1. Тривимірна структура пролактину 

 

Синтез пролактину відбувається не лише в гіпофізі, а й у центральній 

нервовій системі, імунній системі, матці, тканинах, пов’язаних із зачаттям, і 

навіть у молочній залозі. Його функції виходять далеко за межі репродуктивної 

сфери: пролактин впливає на різні типи поведінки та бере участь у підтриманні 

гомеостазу [7].  

Вивільнення пролактину може бути зумовлене не лише годуванням, а й 

іншими стимулами, такими як світло, звуки, запахи та стрес. Хоча дофамін 

гіпоталамуса відомий як основний інгібітор секреції пролактину, існують й 
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інші чинники – як у мозку, так і в периферичних органах, – які можуть як 

пригнічувати, так і стимулювати його виділення [51]. 

Пролактин є поліпептидним гормоном, який синтезується  і секретується 

лактотрофами – спеціалізованими клітинами передньої частки гіпофіза. Його 

назва походить від початкового відкриття – екстракт гіпофіза великої рогатої 

худоби сприяв збільшенню зобного мішка та виробленню зобного молока у 

голубів, а також стимулював лактацію у кроликів. Проте сучасна наука довела, 

що пролактин має понад 300 різних біологічних функцій [49], багато з яких не 

відображені в його назві. 

Особливу увагу було приділено вивченню молочної залози з метою 

з’ясування механізмів синтезу та виділення молока [19]. Завдяки генетичній та 

функціональній спорідненості пролактину (PRL), гормону росту та 

плацентарний лактоген (PL), вчені припускають, що ці гормони мають 

спільного генетичного предка [48]. Водночас, механізм дії PRL та його 

регуляторні гени залишаються недостатньо вивченими [68]. 

Сьогодні відомо, що цей гормон не лише бере участь у процесах 

розмноження, включно з лактацією, а й виконує важливі гомеостатичні функції 

в організмі. Більше того, синтез і секреція пролактину відбуваються не лише в 

передній долі гіпофіза, а й  інші тканинм та органи також здатні його 

продукувати [51]. 

Упродовж останніх десятиліть науковці активно працювали над 

удосконаленням надоїв та підвищенням якості молока у молочних корів. 

Нещодавно дослідження в галузі годівлі жуйних тварин і фізіології організму 

набули нового поштовху завдяки використанню сучасних молекулярних 

технологій, таких як мікрочипи та секвенування РНК [10]. 

 

2.2. Особливості синтезу та секреції пролактину 

Клітини передньої частки гіпофіза, що синтезують і секретують пролактин 

називають – лактотрофи. Вперше їх виявили за допомогою світлової 
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мікроскопії та традиційних методів забарвлення. Залежно від статі та 

фізіологічного стану тварини, ці клітини становлять від 20 до 50% усієї 

клітинної популяції аденогіпофіза. Пізніше їх достовірно ідентифікували у 

мишей, щурів та людей шляхом імуноцитохімічного аналізу з використанням 

антитіл до пролактину, специфічних для кожного виду [49, 7, 56, 57]. 

Найдокладніше морфологія та розподіл лактотрофів вивчені у щурів. У 

них пролактин–вмісні клітини розташовані переважно в латеровентральній зоні 

передньої частки гіпофіза та утворюють смугу, що прилягає до проміжної 

частки. За формою ці клітини різноманітні: здебільшого багатогранні або 

кутасті, але іноді зустрічаються також округлі чи овальні [24]. 

Перше свідчення про синтез пролактину в мозку належить Фуксе та 

співавторам, які зафіксували наявність пролактин–імунореактивних 

аксональних закінчень у гіпоталамусі. Згодом імунореактивність до пролактину 

була виявлена і в інших ділянках головного мозку, зокрема в корі головного 

мозку, мигдалині, перегородці, стовбурі мозку, мозочку, спинному мозку, а 

також у судинному сплетенні [20]. 

У багатьох видів ссавців імунореактивність до пролактину спостерігається 

в різних ділянках гіпоталамуса. Для підтвердження того, що пролактин у 

гіпоталамусі синтезується локально – незалежно від його продукції в гіпофізі – 

було застосовано кілька експериментальних підходів [17]. 

Використовуючи методи стандартного пептидного картування та 

секвенування продуктів полімеразної ланцюгової, було встановлено, що 

пролактин, синтезований у гіпоталамусі, має таку саму первинну структуру, як і 

пролактин гіпофізарного походження. Це свідчить про те, що ген пролактину, 

активний у гіпоталамусі, є ідентичним до того, що експресується в передній 

частці гіпофіза [67]. 

Плацента окрім своєї основної ролі як органу обміну між матір’ю і плодом, 

також виконує важливі ендокринні функції. Вона синтезує низку гормонів, 

зокрема плацентарні лактогени, які були виявлені у різних видів  щурів, мишей, 
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хом'яків, корів, свиней та людини. У щурів плацента продукує цілий спектр 

пролактиноподібних білків, які мають подібну структуру до гіпофізарного 

пролактину.  

У свою чергу, децидуальна оболонка також синтезує пролактиноподібну 

молекулу, яка у людини практично не відрізняється від гіпофізарного 

пролактину, тоді як у щурів має певні відмінності. Кожна з цих 

пролактиноподібних молекул може зв'язуватися з пролактином–R, а їх секреція 

регулюється місцевими децидуальними, але не гіпоталамічними пролактин–

рилізинг–факторами (PRF). Прогестерон також був ідентифікований як 

потужний стимулятор вироблення децидуального пролактину [38]. 

Пролактин виявляється як у клітинах епітелію молочної залози під час 

лактації, так і безпосередньо в молоці. Частина пролактину, присутнього в 

молоці, безперечно походить із гіпофіза та надходить у молочну залозу з 

кров'ю. Це означає, що певна кількість пролактину не синтезується в самій 

залозі, а надходить ззовні. Крім того, молочна залоза може бути місцем 

посттрансляційної модифікації пролактину. У як людському, так і щурячому 

молоці було виявлено значно більше варіантів пролактину, ніж у кров’яній 

сироватці, що підтверджує участь молочної залози в його подальшій обробці 

[18]. 

 

2.3. Особливості біологічних механізмів на клітини–мішені 

 

Хоча пролактин найбільше відомий своєю дією на молочну залозу, його 

роль не обмежується лише лактацією. Він також впливає на інші фізіологічні 

процеси, пов’язані з розмноженням у ссавців. Зокрема, у деяких видів, 

особливо в гризунів, пролактин необхідний для підтримки функціонування 

жовтого тіла та стимуляції його секреторної активності. Крім того, пролактин 

залучений до регуляції поведінкових аспектів розмноження таких, як статева 

активність і прояви материнської поведінки. 
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Пролактин чинить багатогранний вплив на молочну залозу, сприяючи її 

росту та розвитку (мамогенез), ініціюванню синтезу молока (лактогенез) і 

підтримці його секреції (галактопоез) [59]. 

Хоча участь пролактину в розвитку молочної залози давно визнана, 

сучасні експериментальні методи лише підтвердили ці висновки. Зокрема, 

цілеспрямоване вимкнення гена пролактину (нокаут) або його рецептора 

призводить до порушень формування молочних залоз (аномального 

мамогенезу). Відомо також, що лактогенез (початок вироблення молока) 

потребує гіпофізарного пролактину – це підтверджується тим, що видалення 

гіпофіза у вагітних тварин повністю блокує подальшу лактацію. У мишей з 

повним нокаутом гена пролактину або його рецептора (гомозигот) не 

відбувається вироблення молока через порушення розвитку молочних залоз. 

Цікаво, що миші з частковим нокаутом гена пролактину мають нормальний 

розвиток залоз, тоді як гетерозиготні миші з нокаутом рецептора пролактину 

(RPRL) у першому поколінні (F1) не здатні до лактації під час першого 

приплоду. Водночас у наступному приплоді у них спостерігається нормальне 

вироблення молока. 

У наступних репродуктивних циклах у мишей поколінь F1 і F2 мамогенез 

відбувається достатньо активно, щоб забезпечити лактацію. Це свідчить про те, 

що у гетерозиготних особин дефект призводить до уповільнення розвитку 

молочної залози, а не до його повної відсутності. Таким чином, ці дані 

додатково підтверджують, що для повноцінної лактації необхідна наявність 

обох функціональних алелів RPRL [50]. 

Слід зазначити, що жодна з цих дій не зумовлена виключно пролактином, 

цей гормон є лише гравцем в оркестрі гормонів та факторів росту, які 

впливають на молочну залозу. Під час вагітності широке розгалуження проток 

та розвиток альвеол є функцією прогестерону та пролактину або плацентарного 

лактогену. 
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Пролактин виступає важливим медіатором у межах 

імунонейроендокринної мережі, де тісно взаємодіють нервова, ендокринна та 

імунна системи. Він бере активну участь у регуляції як гуморальних, так і 

клітинних імунних реакцій, як у нормальних фізіологічних умовах, так і за 

патологій, зокрема аутоімунних захворювань.  

Першим підтвердженням імуномодулювальної ролі пролактину стало 

дослідження 1972 року, яке показало, що введення екзогенного пролактину 

покращує функцію тимуса у карликових мишей із пролактиновим дефіцитом. 

Згодом Nagy і Berczi [41] встановили, що видалення гіпофіза або пригнічення 

секреції пролактину за допомогою бромокриптину послаблює гуморальну та 

клітинну імунну відповідь — і ці зміни можна відновити шляхом введення 

зовнішнього пролактину. У подальших дослідженнях було виявлено, що 

дефіцит пролактину часто супроводжується різноманітними імунними 

порушеннями [80]. 

Однією з найменш досліджених функцій пролактину є його вплив на 

транспорт води та розчинених речовин крізь клітинні мембрани у ссавців. 

Інтерес до цієї теми виник після того, як у нижчих хребетних було встановлено, 

що пролактин стимулює мембранний транспорт солей, що дозволило 

припустити його можливу роль як осморегуляторного гормону [53].  

У ссавців деякі ефекти пролактину на транспортні процеси мають чітке 

фізіологічне пояснення. Зокрема, в епітеліальних клітинах молочної залози 

пролактин впливає на рух іонів, що відповідає його лактогенним властивостям. 

Одним із перших виявлених ефектів було зниження транспорту натрію та 

підвищення транспорту калію через клітини молочної залози кроликів під дією 

пролактину [47, 54]. 

Пролактин також впливає на водний транспорт через амніотичні оболонки. 

Зокрема, він стимулює переміщення води через амніон у морських свинок та 

овець, тоді як у людини, навпаки, пригнічує цей процес. Крім того, пролактин 
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бере участь у транспортуванні рідини, натрію, хлоридів і кальцію через 

епітеліальні мембрани кишечника. 

Попри те, що це питання досі не досліджено системно, існують підстави 

вважати, що підвищений транспорт розчинених речовин у пізній період 

вагітності може бути одним із механізмів, за допомогою якого пролактин готує 

організм матері до майбутньої лактації [60]. 

Найвідомішим фізіологічним стимулом секреції пролактину є смоктання, 

яке здійснює потомство під час годування. Цей процес є класичним прикладом 

нейроендокринного рефлексу. Подібно до того, як м’язове скорочення, що 

виникає у відповідь на електрохімічний стимул, розглядається як рефлекс 

стимул–скорочення, вивільнення пролактину у відповідь на смоктання можна 

охарактеризувати як рефлекс стимул–секреція [45].  

У корів рівень пролактину в крові починає зростати вже через 1–3 хвилини 

після початку годування, досягає максимуму приблизно за 10 хвилин, 

залишається стабільно підвищеним протягом усього періоду смоктання та 

знижується після його припинення. Припинення смоктального стимулу 

спричиняє припинення секреції пролактину, а темп зниження його концентрації 

в крові залежить від швидкості метаболічного кліренсу цього гормону. Крім 

того, обсяг вивільнення пролактину залежить від сили стимулу – чим більше 

дитинчат смокчуть одночасно, тим вищий рівень секреції гормону [18]. 

У людини, великої рогатої худоби та гризунів реакція секреції пролактину 

на годування накладається на внутрішній циркадний ритм. Це означає, що 

однакова сила смоктального стимулу може викликати різну гормональну 

відповідь залежно від часу доби, зокрема, секреція пролактину буде сильнішою 

в періоди, коли ендогенний циркадний ритм природно підсилює цю відповідь 

[40]. 

Дослідження показали, що пригнічення рівня пролактину в крові великої 

рогатої худоби за допомогою бромокриптину не впливає на секрецію 

прогестерону жовтим тілом, тривалість лютеїнової фази або інші параметри 
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статевого циклу. Це свідчить про те, що пролактин не є основним регулятором 

функції жовтого тіла у корів. Жовте тіло корів може самостійно синтезувати 

пролактин, незалежно від гіпофіза. Проте, вплив цього локального пролактину 

на функцію жовтого тіла залишається неясним, оскільки додавання екзогенного 

пролактину не змінює секрецію прогестерону в культурі клітин жовтого тіла. 

Та у корів основним гормоном, що підтримує функцію жовтого тіла, є 

лютеїнізуючий гормон (ЛГ), а не пролактин [34]. 
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РОЗДІЛ 3. Ген пролактину – перспективний об’єкт у дослідженні ВРХ 

 

3.1. Ген пролактину (PLR) 

 

PRL відіграє важливу роль у початку та підтримці лактації. Різні 

компоненти молока, включаючи білки, лактозу, ліпіди та інші важливі складові, 

синтезуються в результаті його дії на рівні альвеол молочної залози. Синтез 

молока також підтримується PRL в результаті споживання сухої речовини та 

збільшення споживання корму [30]. Крім того, PRL має опосередкований вплив 

на рівень експресії генів молочного білка [21 , 65]. 

Пролактин має подібну амінокислотну послідовність і просторову будову 

до гормону росту та плацентарного лактогену, що вказує на їхню спільну 

еволюційну спорідненість. Численні дослідження вказують на високий рівень 

поліморфізму гена PRL та його асоціацію з ознаками молочної продуктивності 

[18]. 

Ген PRL розташований в 23 хромосомі, що містить п'ять екзонів та чотири 

інтрони. Він кодує білок, що складається з 229 амінокислот. Після відщеплення 

сигнального пептиду утворюється одноланцюговий поліпептид з 198 

амінокислот у активній формі, який бере участь у численних ендокринних 

процесах [20].  

Він не включений до жодного локусу кількісних ознак групи зчеплення і 

не вважається локусом із сильним або слабким впливом на ознаки молочної 

продуктивності. Натомість, було продемонстровано, що рецептор пролактину 

(RPLR) має слабкий вплив у цьому відношенні [1]. 

PRLR належить до надродини цитокінових рецепторів класу I, які 

відіграють ключову роль у трансдукції сигналів, ініційованих PRL. У великої 

рогатої худоби ген PRLR локалізовано на хромосомі 20 (BTA20). Рецептор 

експресується в широкому спектрі тканин, включаючи молочну залозу, печінку, 

гіпофіз, яєчники, імунні клітини та інші. 
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PRL зв’язується з позаклітинним доменом PRLR, що активує сигнальний 

шлях. Це призводить до фосфорилювання внутрішньоклітинного домену 

рецептора, активації транскрипційного фактора та транскрипції генів, 

пов’язаних із лактацією, ростом клітин і регуляцією імунної відповіді [74]. 

Ген PRLR у великої рогатої худоби продукує кілька ізоформ рецептора, що 

зумовлено альтернативним сплайсингом. Ці ізоформи можуть мати різну 

активність та варіабельність у відповіді на PRL. Ген PRLR є поліморфним, і 

деякі SNP асоціюються з ознаками молочної продуктивності, такими як обсяг 

продукції молока, вміст жиру і білка. 

Зокрема, дослідження показали, що поліморфізм гена PRLR може бути 

потенційним молекулярним маркером для селекції за економічно важливими 

ознаками у молочному скотарстві [74]. 

 

3.2. Поліморфізм гену пролактину (PRL) у популяціях великої рогатої 

худоби у різних порід та напрямів продуктивності 

 

У практичній генетиці великої рогатої худоби значну увагу зосереджено на 

дослідженні поліморфізму генів, що кодують молочні білки, та ідентифікації 

алельних варіантів, асоційованих із показниками молочної продуктивності та 

якості молока [25,76]. 

У гені PRL великої рогатої худоби виявлено різноманітні поліморфізми 

[38], зокрема 45 SNP в межах екзонів, зареєстрованих у базі Ensembl Variation 

[44]. Хоча частина з них є мовчазними мутаціями, що не змінюють 

амінокислотну послідовність [70, 24], результати досліджень вказують на 

значну асоціацію між генотипами PRL і показниками молочної продуктивності. 

Це може бути пов’язано із зв’язком SNP із функціонально важливими 

поліморфізмами [3,87]. 

У четвертому екзоні гена PRL великої рогатої худоби знайдено 

несинонімічну точкову мутацію типу С→Т, яка аналізується за допомогою 
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рестриктазного ферменту RsaI. [16]. RsaI–поліморфізм виявляє істотний вплив 

на показники молочної продуктивності та вміст жиру в молоці у корів. З огляду 

на кількість проведених досліджень, цей поліморфізм можна вважати одним із 

найкраще вивчених у локусі гена PRL великої рогатої худоби. [18,4]. 

Тварини з генотипом СС зазвичай мають вищу молочну продуктивність, 

тоді як особини з генотипом ТТ характеризуються підвищеним вмістом жиру в 

молоці. Алель С та генотип СС у цьому локусі були найчастішими у різних 

порід великої рогатої худоби, тоді як генотип ТТ був зареєстрований з 

найменшою частотою у досліджуваних популяціях [18]. 

Генетичну структуру цього поліморфізму та його асоціацію з показниками 

молочної продуктивності вивчено у швицької, фризської порід, буйволів, 

пакистанських локальних популяцій, а також тварин індійського та турецького 

походження. Цей варіант став поширеним генетичним маркером, що 

асоціюється з низкою продуктивних і репродуктивних ознак [70].  

Проводяться дослідження, спрямовані на вивчення комбінованих 

генотипів гена пролактину з іншими генами, такими як гіпофізарний 

транскрипційний фактор 1(PIT) і каппа–казеїн (CSN3). Крім аналізу самого 

поліморфізму, отримано обнадійливі результати щодо наявності дисбалансу 

зчеплення між цією мутацією та іншими варіабельними ділянками геному [64, 

69]. 

У ході дослідження RsaI–поліморфізму четвертого екзону гена PRL, 

зумовленого транзицією C/T у положенні 35106206 хромосоми, було 

використано специфічно підібрані праймери, створені на основі нуклеотидних 

послідовностей із баз даних GenBank (NCBI, Ensembl).  

Частотний розподіл алелів у популяціях українських чорно–рябої та 

червоно–рябої молочних порід виявив суттєві відмінності. Зокрема, в чорно–

рябої породи частота алеля C становила 0,85, тоді як T – 0,15. У червоно–рябої 

популяції відповідні значення дорівнювали 0,58 та 0,42 (рис. 3.1). Для червоно–
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рябої породи зафіксовано відхилення від рівноважного стану за законом Харді–

Вайнберга [82]. 

 

Рис. 3.1. Частоти генотипів та алелів за локусом PRL у дослідних 

популяціях корів [82] 

 

Нуклеотидні послідовності праймерів, що використовувались для 

ампліфікації специфічного фрагмента гена PRL, становили:  

 GTTCTTGCTTTATGTAACACCG (прямий праймер); 

 TAGGTCAATCACTCTGAGCA (зворотний праймер) [28]. 

Встановлено, що в межах чорно–рябої породи домінують "бажані" алелі 

(переважання алеля C), однак між популяціями існують значні розбіжності в 

розподілі генотипів та рівні генетичної варіабельності. 

Аналіз фенотипових показників молочної продуктивності 

продемонстрував найбільші відмінності між тваринами з гомозиготними, але 

протилежними генотипами. У більшості випадків гетерозиготи демонстрували 
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проміжні значення, що свідчить про неповне домінування та можливу 

одночасну експресію обох алельних варіантів гена. 

У межах дослідження було використано як метод PCR–RFLP, так і SSCP–

аналіз. Об'єктами стали як добре вивчені гени–кандидати (зокрема PRL), так і 

менш досліджені мутації в локусах великої рогатої худоби вітчизняного 

походження. Комплексний підхід включав також аналіз генного поліморфізму у 

породах української селекції з метою виявлення асоціацій з ознаками молочної 

продуктивності [82]. 

Зокрема, для української червоно–рябої молочної породи бажаним 

генотипом за локусом пролактину виявився TT, що асоціюється з вищими 

надоями на першу лактацію, на відміну від чорно–рябої породи, де перевагу 

демонстрували тварини з генотипом CC. Це свідчить про породоспецифічний 

характер дії алелів та залежність ефекту генотипу від генного оточення, що 

формує індивідуальну експресію ознак у межах кожної популяції [5]. 

Переважання алеля C (RsaI–) в більшості досліджених порід, зокрема 

голштинів, монбельярдів, голштино–фризів та ін., ймовірно, є наслідком 

цілеспрямованої селекції на підвищення молочної продуктивності. Водночас 

інтенсивність домінування алеля C над T у червоно–рябої породи була менш 

вираженою, ніж у чорно–рябої (0,58 проти 0,42 vs. 0,85 проти 0,15) [82]. 

Таким чином, ефекти поліморфізму гена пролактину мають 

породоспецифічний характер і мають враховуватися при формуванні 

селекційних програм. Установлення асоціацій генотипів із продуктивністю є 

ключовим для впровадження маркерно–асоційованої селекції, адаптованої до 

особливостей конкретних генеалогічних ліній [81]. 

Поліморфізм гена PRL у м’ясних порід великої рогатої худоби є предметом 

численних досліджень, які виявили значну варіативність алельних та 

генотипових частот серед різних порід. Ці варіації можуть мати потенційний 

вплив на продуктивні характеристики, зокрема на ріст і розвиток тварин [13].  
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У дослідженні, проведеному на китайських породах великої рогатої 

худоби, було виявлено поліморфізм гена PRLR, який асоціюється з 

показниками росту. Зокрема, у породи Наньянг особини з генотипом BB мали 

вищу масу тіла та середньодобовий приріст порівняно з особинами з генотипом 

AA у віці шести місяців [61, 62]. 

Інше дослідження, проведене на породах Gir та Kankrej в Індії, виявило, 

що генотипи PRL мають статистично значущий вплив на молочну 

продуктивність. Зокрема, у породи Gir особини з генотипом AA мали вищу 

середню молочну продуктивність порівняно з іншими генотипами .  

У пакистанських породах великої рогатої худоби було ідентифіковано 

кілька мутацій у екзонних та інтронних регіонах гена PRL. Однак, хоча ці SNP 

можуть бути ефективними ДНК-маркерами для деяких порід, їх асоціація з 

молочними характеристиками не була однозначно підтверджена. 

Ці результати підкреслюють важливість подальших досліджень 

поліморфізму гена PRL у м’ясних породах великої рогатої худоби для кращого 

розуміння його впливу на продуктивні характеристики та потенційного 

використання в селекційних програмах [5]. 

 

3.3. Біоінформаційний аналіз варіативності гену пролактину (PRL) в 

популяціях великої рогатої худоби 

Ген PRL розташований на хромосомі BTA23, що містить п'ять екзонів та 

чотири інтрони і охоплює приблизно 8.62 тис. пар основ. Найбільша частина 

кодувальної інформації міститься в екзонах 3, 4 і 5, де зазвичай трапляються 

поліморфізми [20].  

Біоінформаційний аналіз виявив, що найбільше скупчення генетичних 

варіацій, зокрема SNP та невеликих інсерцій/делецій (Indel), спостерігається в 

екзонах 4 і 5, а також у суміжних інтронних ділянках гена PRL. Одним із 

найбільш досліджуваних варіантів є поліморфізм rs211032652 (C>T), 

розташований у четвертому екзоні, який має значення для молочної проду–
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ктивності. Ця мутація змінює сайт розпізнавання для рестриктази RsaI, що дає 

можливість типування алелів за допомогою методу PCR–RFLP. [27]. 

 

 

 
Рис 3.2. Структура гену пролактину ВРХ  

 

Версія ENSBTAG00000015274.6  

(https://www.ensembl.org/Bos_taurus/Gene/Summary?db=core;g=ENSBTAG00000

015274;r=23:35332693–35341317)  

Цей ген має два варіанти сплайсингу PRL–201 та PRL–202 (див. рис.3.3, 

3.4) 

 

 
Рис 3.3. Транскрипт PRL–201 ВРХ 
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Версія ENSBTAT00000020313.6 

(https://www.ensembl.org/Bos_taurus/Transcript/Summary?db=core;g=ENSBTAG0

0000015274;r=23:35332693–35341317;t=ENSBTAT00000020313)  

Згідно з даним ENSEMBL цей траскрипт охоплює приблизно 6.53 тис. пар 

основ, кодує білок, що складається з 229 амінокислот і визначається за 

допомогою 10 олігонуклеотидних зондів. Також виявлено 673 варіантних 

алелей, анотований 18 доменами та ознаками [72]. 

 

 
Рис 3.4. Транскрипт PRL–202 ВРХ 

 

Версія ENSBTAT00000107459.1 

(https://www.ensembl.org/Bos_taurus/Transcript/Summary?db=core;g=ENSBTAG0

0000015274;r=23:35332693–35341317;t=ENSBTAT00000107459)  

Згідно з даним ENSEMBL цей траскрипт охоплює приблизно 8.62 тис. пар 

основ, анотований 23 доменами та ознаками і кодує білок, що складається з 229 

амінокислот. Також виявлено 731 варіантних алелей та визначається за 

допомогою 9 олігонуклеотидних зондів [73]. 

PRL–201 виступає в ролі основної функціональноїї ізоформи пролактину, 

яка бере участь у фізіологічних процесах: лактації, імунній регуляції, 

розмноженні тощо.  

PRL–202 це альтернативна форма, що може бути експресована в окремих 

тканинах або на певних стадіях розвитку. Її функція може бути модифікована 

або навіть регуляторною [71]. 
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3.4. Перспективні маркерні системи в локусі пролактину (PRL) 

 

Для досягнення найвищої ефективності в селекційній роботі необхідно 

застосовувати інтегрований підхід, який охоплює як генетичні чинники, так і 

вплив паратипових умов. Найкращі результати досягаються завдяки 

збалансованій взаємодії спадковості та середовища, тоді як порушення одного з 

елементів може негативно вплинути на загальний результат [83]. 

Однією з найскладніших задач у процесі тваринницької селекції 

залишається визначення племінної цінності особин. Завдяки розвитку ДНК–

технологій істотно зросла кількість доступних молекулярних маркерів, що 

відкриває нові можливості для деталізації хромосомної карти та точнішої 

ідентифікації генів і нуклеотидних послідовностей із важливими селекційними 

ознаками. Аналіз генетичної структури поголів’я корів різних порід відіграє 

ключову роль у забезпеченні стабільності популяцій і збереженні їх 

господарсько цінних властивостей [29]. 

Одним із найвідоміших і найбільш вивчених варіантів є однонуклеотидний 

поліморфізм rs211032652 (C>T), локалізований у четвертому екзоні гена PRL, 

який асоціюється з показниками молочної продуктивності. Заміна нуклеотиду 

змінює сайт рестрикції для ферменту RsaI, що дозволяє ефективно 

ідентифікувати алельні варіанти із застосуванням PCR–RFLP–аналізу [27]. 

Результати проведених досліджень засвідчили, що корови, породи чорно–

ряба, з генотипом CC демонструють вищі показники надою за 305 днів лактації 

порівняно з особинами, гомозиготними за алелем T. Статистично значущі 

відмінності у величині надоїв спостерігалися протягом перших двох лактацій. 

При цьому гетерозиготні тварини (CT) мали рівні надоїв, подібні до тварин із 

генотипом CC, що дозволяє встановити достовірну різницю між CT–особинами 

та носіями генотипу TT. Хоча у третю лактацію достовірних відмінностей не 

виявлено, загальна тенденція до переважання надою у тварин з генотипами CC і 

CT зберігається. 
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З метою оцінки ступеня впливу генотипу на показники молочної 

продуктивності було проведено однофакторний дисперсійний аналіз, 

зосереджений на ознаках, для яких раніше виявлено статистично значущі 

відмінності між тваринами з різними генотипами. У дослідному локусі частка 

варіації, зумовлена впливом генотипу, становила 26% для першої лактації та 

18% – для другої, що свідчить про помітний зв’язок між генетичним фактором і 

варіацією досліджуваної ознаки [82]. 

Результати дослідження також засвідчили вплив алельних варіантів гена 

пролактину на надої, однак, на відміну від української чорно–рябої породи, у 

тварин української червоно–рябої породи підвищену молочну продуктивність 

було зафіксовано саме у тварин з альтернативним генотипом.  

Зокрема, за 305 днів першої лактації кращі показники надою мали корови з 

генотипом TT, у той час як найнижчі значення спостерігались у гетерозиготних 

особин. У другій та третій лактаціях статистично достовірних відмінностей не 

виявлено, проте тенденція до вищих надоїв у тварин з генотипом TT 

зберігається. Зокрема, різниця в надоях на користь тварин з генотипом TT 

становила близько 500 кг у другій лактації та 330 кг — у третій. У третій 

лактації продуктивність гетерозиготних тварин навіть перевищила показник 

надою у гомозигот за алелем C [82].  

Частка варіації ознаки, зумовлена генотипом, досягала 18,9% у першій 

лактації, що свідчить про вагомий вплив цього поліморфізму та підкреслює 

доцільність його використання в програмах маркер–асоційованої селекції для 

вітчизняних порід [84]. 

За результатами аналізу RsaI–поліморфізму четвертого екзону гена 

пролактину в усіх дослідних популяціях великої рогатої худоби було 

ідентифіковано два алельні варіанти — C та T. У всіх популяціях 

спостерігалося домінування алеля C, причому найвища його частота 

зафіксована серед корів української чорно–рябої молочної породи. Ці 

результати узгоджуються з даними, отриманими для інших популяцій великої 
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рогатої худоби, насамперед представників комерційних молочних порід. 

Зокрема, високу частоту алеля C (RsaI–) зафіксовано у голштинської породи, 

турецьких місцевих породах ВРХ, а також у російських чорно–рябих і червоно–

рябих породах та ряді інших. Це свідчить про широке поширення цього алеля в 

молочному скотарстві, що, ймовірно, пов’язано з його потенційною асоціацією 

з господарсько–корисними ознаками [2, 63, 82, 83]. 

Водночас менш виражені відмінності у частотах алелів гена пролактину, 

подібні до тих, що спостерігаються у червонорябої породи, а також 

домінування алеля T (RsaI+), є характерними для більшості локальних порід 

великої рогатої худоби різних країн. Зокрема, така алельна структура виявлена 

у польської чорно–рябої породи, литовських автохтонних породах, чеських 

комбінованих породах , пакистанських породах тощо. Подібна ситуація також 

спостерігається у деяких комерційних породах, що може свідчити про 

відмінності в напрямках селекції, адаптаційні механізми або особливості 

походження популяцій [83,86]. 

Перспективним підходом є не лише ідентифікація поліморфних сайтів у 

межах PRL, але й комбінування даних PRL з іншими QTL або кандидатними 

генами для створення полігенних профілів або геномних індексів. Подальше 

застосування біоінформаційного моделювання та машинного навчання в аналізі 

взаємозв’язків між маркерами та продуктивністю відкриває шлях до глибшого 

розуміння складних генетичних архітектур господарсько корисних ознак [85]. 
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ВИСНОВКИ 

 

1. Маркер–асоційована селекція (MAS) є одним із найперспекти–вніших 

методів сучасної селекції у тваринництві. Вона дозволяє здійснювати добір 

тварин за бажаними генотипами ще до прояву ознак, забезпечуючи точнішу та 

швидшу генетичну прогресію. Основними перевагами MAS є зниження затрат 

часу, можливість добору в ранньому віці, а також підвищення точності 

прогнозів. Водночас широке впровадження MAS стикається з труднощами, 

пов’язаними з вартістю генотипування, недостатнім рівнем знань про генетичні 

маркери у місцевих породах та потребою в інтеграції нових методів у 

традиційні схеми селекції. 

2. Гормон пролактин (PRL) відіграє важливу роль у фізіології великої 

рогатої худоби, зокрема в регуляції лактації, репродуктивних процесів та 

імунної відповіді. Він чинить біологічну дію через зв’язування зі специфічними 

рецепторами на клітинах–мішенях.  

3. Ген пролактину (PRL), розташований на хромосомі BTA23, є одним із 

найбільш перспективних кандидатів для використання у маркерній селекції. 

RsaI–поліморфізм у четвертому екзоні, мають доведену асоціацію з 

показниками молочної продуктивності.  

4. Встановлено, що частоти алелів та асоціація генотипів із молочною 

продуктивністю відрізняються залежно від породи. У корів української чорно–

рябої породи перевага за продуктивністю фіксується для гомозигот CC, тоді як 

у червоно–рябої – для TT. 

5. Біоінформаційний аналіз послідовності гена PRL за даними бази 

ENSEMBL підтверджує наявність високої щільності поліморфізмів у 

функціонально важливих ділянках, що вказує на доцільність подальших 

досліджень цього гена як мішені для MAS. 

6. Популяційний аналіз частот алелів C та T у різних породах показує 

превалювання алеля C у комерційних породах (голштинська, українська чорно–
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ряба тощо) та дещо збалансований розподіл у локальних породах різних країн. 

Це свідчить про адаптивне та селекційне значення вивченого поліморфізму. 

7. З огляду на варіабельність гена PRL та асоціацію його алельних варіантів 

із продуктивністю, використання поліморфізмів у локусі пролактину може 

стати перспективним напрямом у селекційних програмах для оптимізації 

молочної продуктивності. 

8. Проведений аналіз підтверджує, що поєднання генетичних даних з 

оцінкою фенотипових ознак дозволяє більш точно прогнозувати племінну 

цінність тварин, що є важливою умовою для підвищення ефективності 

селекційної роботи у молочному скотарстві. 
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