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нения методов активной охраны и сохранения. Целью активных 
охранных мероприятий должно быть приведение территорий в 
соответствии с функциональным назначением, а именно для ис-
пользования их природных ценностей в эстетических, воспита-
тельных, научных, природоохранных и оздоровительных целях.
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В представленій статті розглянуто сучасні аспекти щодо об-
грунтування ефективного генетичного моніторингу, методів збе-
реження та оцінки генофонду тварин у системі розробки цілісної 
методології збереження біорізноманітності вітчизняного тварин-
ництва. Генетичний моніторинг генофонду тварин розглядаєть-
ся як система фенотипової і генотипової інформації про спадкове 
різноманіття на популяційному, індивідуальному рівнях, у відповід-
ності до сучасних молекулярно-генетичних методів тестування: 
феногенетичного, цитогенетичного, генетико-біохімічного, імуноге-
нетичного аналізів і ДНК-діагностики. Генна діагностика основних 
видів сільськогосподарських тварин включає: ядерні– ПЛР-ПДРФ 
(PCR-RFLP), EST-, NotI-STS-маркери, мультилокусні – RAPD-, AFLP- і 
ISSR-маркери; монолокусні – міні- та мікро-сателітні (STMS, STR, 
SSR), SNPs-маркери і мітохондріальні – мтДНК-маркери, функціо-
нальні – локуси (гени або нуклеотиди) кількісних ознак [QTL, QTG і 
QTN] та ДНК-маркери (на базі ПЛР або мікросателітного аналізу) 
спадкових аномалій. Встановлено, що для ефективного управління 
та аналізу генетичного різноманіття тваринництва України, слід 
використовувати системні аспекти генетичого моніторингу щодо 
збереження біорізноманіття вітчизняних генетичних ресурсів.

Ключові слова: генна діагностика, генетичний моніторинг, 
генетична структура, генотип, генофонд, маркер, мінливість, 
молекулярно-генетичний поліморфізм.

Постановка проблеми. Однією із глобальних проблем сучас-
ності є збереження біорізноманіття, у компоненті якого істотне міс-
це посідає тваринництво. У світовому масштабі триває невпин-
ний процес вдосконалення продуктивних і технологічних параме-
трів сільськогосподарських тварин, широко застосовують промис-
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лове схрещування, міжлінійну гібридизацію, біотехнологічні методи 
відтворення та інтенсифікації селекційного процесу, конструюван-
ня нових генотипів. З огляду на це прискореними темпами відбува-
ється заміна або поглинання неконкурентоспроможного племінного 
матеріалу, яким, у першу чергу, виявляються аборигенні та локаль-
ні породи. Інтенсивний породотворний процес призводить до їхньо-
го витіснення та різкого скорочення чисельності. У зв’язку з цим для 
тваринницької галузі характерне використання досить обмеженої 
кількості комерційних спеціалізованих порід і типів [19]. 

Для вивчення популяційної структури будь-якого виду по-
трібний глибокий і всебічний аналіз, який включає використання 
генетичних, фізіолого-біохімічних, морфологічних, екологічних та 
інших підходів і методів дослідження. Популяційні дослідження, 
що мають за мету вивчення генетичної структури та динаміки 
природних популяцій, процесів, зв’язок їх із подіями на інших 
рівнях, за правило розглядаються в якості пріоритетних для су-
часних досліджень, дійсно допомагаючи вирішувати багато важ-
ливих і актуальних теоретичних і практичних проблем.

Підтримання біорізноманітності видів і порід тварин потребує 
системного підходу, який передбачає одержання об’єктивної ін-
формації щодо підконтрольних популяцій тварин і створення бази 
даних для аналізу їх структури, дослідження генетичних проце-
сів і вирішення комплексу питань в системі збереження генетич-
них ресурсів. Генетичним тестуванням передбачається здійснен-
ня контролю походження за генетичними маркерами; аналіз гене-
тичної структури генофондових стад за поліморфними система-
ми крові, молока, ДНК-маркерами; оцінку резистентності, стресос-
тійкості, інших конституційних особливостей за гематологічними, 
біохімічними, фізіологічними, цитологічними тестами; каріотипу-
вання і цитогенетичний контроль плідників; виявлення рецесив-
них генів на основі ДНК-технологій; аналіз родоводів, виявлення 
дефектів та їх генетичної зумовленості. Системну інвентаризацію 
генофонду різних видів тварин в Україні запо чатковано держав-
ною науково-технічною програмою «Збереження генофонду сіль-
ськогосподарських тварин», яка передбачає, зокрема, експедицій-
не обстеження племінних ресурсів [1-4, 6-9, 11, 14, 17]. 

При обстеженні племінних ресурсів сільськогосподарських 
тварин і реалізації програм збереження генофонду порід набува-
ють важливого значення методи генетичних досліджень. Їх послі-
довне застосування в генофондових популяціях створює систе-
му генетичного моніторингу, який покликаний вирішувати ши-
роке коло завдань. Основу генетичного моніторингу в конярстві, 
скотарстві, свинарстві, вівчарстві і птахівництві України ство-
рює генетична експертиза походження та аномалій племінних 
тварин, яка є невід’ємною частиною племінної справи у тварин-
ництві. При аналізі популяцій вирішуються завдання визначен-
ня їхнього алелофонду; їх генетичної структури, збалансованості, 
мінливості, схожості; оцінки ступеня консолідації і диференціації 
порівнюваних груп тварин [1-2, 5, 7-9, 12,16]. 
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Аналіз останніх досліджень і публікацій. Генетичні мар-
кери виявилися незамінним інструментом для виявлення діапа-
зону популяційної і видової мінливості, вивчення філогенезу, сту-
пеню генетичної подібності та мікроеволюції порід тварин. Дані 
ФАО за оцінкою наявності порід сільськогосподарських видів 
тварин свідчать, що завдання раціонального використання й збе-
реження генетичних ресурсів, проведення систематичного гене-
тичного моніторингу є також актуальним і у рибництві [18, 21].

Порів няльний аналіз генетичної структури споріднених порід 
дає змогу оцінити ступінь їхньої дивергенції, дійсні відмінності ге-
нофондів. Теоретичним обґрунтуванням такого аналізу генофон-
ду порід є положення, що за розподілом алелів поліморфних систем 
можна скласти уявлення про особливості розподілу інших генів [12].

За результатами імуногенетичного та біохімічного тестування 
тварин різних порід, перш за все, визначають їх специфіку, врахо-
вуючи кількість алелів, їх оригінальність. Генетичний моніторинг, 
окрім контролю за генетичною ситуацією в генофондових стадах, 
дає наукову інформацію про розподіл і рух спадкового матеріалу в 
поколіннях, інші генетичні закономірності [7-9, 12, 14, 16]. 

Генетичний моніторинг, окрім контролю за генетичною ситуа-
цією в генофондових стадах, дає наукову інформацію про розподіл і 
рух спадкового матеріалу в поколіннях, інші генетичні закономірнос-
ті. Таку інформацію доцільно розглядати, як один з видів генофондо-
вої продукції, що є однією з підстав для запровадження в генофон-
дових популяціях системи генетичного моніторингу з використанням 
широкого спектру генетичних тестів. Генетичне маркірування гено-
фонду порід дає додаткову інформацію щодо їх реальної генетичної 
спільності або диференціації. Порівняльна характеристика популяцій 
за частотами імуногенетичних і біохімічних маркерів дозволяє про-
гнозувати комбінаційну здатність ліній і порід [12].

Метою роботи було обгрунтування сучасних методичних 
підходів щодо генетичного моніторингу, методів збереження та 
оцінки генофонду тварин у системі розробки цілісної системи 
збереження біорізноманітності вітчизняного тваринництва.

Методика досліджень. При обгрунтуванні ефективної сис-
теми генетичного моніторингу генофонду тварин різних видів ви-
користовували як загальні методичні підходи спеціалістів країн-
членів ФАО, методичні основи сучасного молекулярно-генетичного 
аналізу [12, 14 ].

Результати досліджень. На розв’язання проблеми збере-
ження генофонду порід спрямовувалися спільні зусилля урядових 
і державних організацій, наукових інституцій. Ще в 1946 р. се-
сією Консультативного комітету з сільського господарства покла-
дено на Міжнародну продовольчу організацію (FAO) відповідаль-
ність з оцінки та консервації генофонду рослин і тварин. За її 
підтримки проводилися міжнародні та регіональні форуми з цієї 
проблеми, а за рішенням 13-ї сесії (1966) сформовано робочу гру-
пу з оцінки, використання й консервації генетичних ресурсів [19].
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У тваринництві будь-якої країни генетичні ресурси є одним із 
найдорожчих і стратегічно найважливіших багатств. Потреба подаль-
шого збереження аборигенних порід зумовлена тим, що вони мають 
унікальний комплекс господарсько корисних ознак, які можна вико-
ристовувати у селекційно-племінній роботі як для створення нових, 
так і для поліпшення наявних порід та породних груп. Конференція 
ООН з навколишнього середовища і розвитку (Ріо-де-Жанейро, 1992) 
визначила забезпечення сталого використання генетичних ресурсів 
як загальнопланетарну проблему. Відповідну міжнародну конвен-
цію про охорону біологічного різноманіття, підписану 167-ма дер-
жавами із присутніх 179-ти, ратифіковано Україною (Закон України 
№257-94-ВР від 29.11.1994 р.). Подальшим етапом розвитку цього 
напряму була перша Міжнародна технічна конференція з питань ге-
нетичних ресурсів тварин, організована FАО (Інтерлакен, Швейцарія, 
3-7 вересня, 2007). Перший Глобальний план дій із сприяння кон-
сервації та раціональному правлінню глобальними генетичними ре-
сурсами тварин для виробництва продовольства і ведення сільсько-
го господарства, ухвалений делегаціями 109 країн з 169, що взяли 
участь, та Інтерлакенська Декларація про генетичні ресурси тварин 
підтвердили спільну та індивідуальну відповідальність за збережен-
ня, стабільне використання і вдосконалення генетичних ресурсів 
тварин. На потребі управління генетичним різноманіттям тварин у 
черговий раз було наголошено комісією FАО з генетичних ресурсів у 
сфері продовольства і сільського господарства (Рим, 2010). Нині під 
контролем глобального банку FAO з генетичних ресурсів – 7616 порід 
різних видів сільськогосподарських тварин, з яких 20% класифіку-
ються як такі, що перебувають у зоні ризику зникнення. Усього ж за 
останні 6 років зникли 62 породи свійських тварин [13]. 

Раціональне використання і збереження генофонду сільсько-
господарських тварин характеризується застосуванням широкого 
спектру генетичних методів для оцінки генетичних ресурсів на ін-
дивідуальному і популяційному рівнях. Генетичні методи поклика-
ні вирішувати головне завдання – розшифрувати зміст генетичної 
інформації в генотипі тварин і визначити її місце в структурі по-
пуляції, що зберігається або селекціонується. При обстеженні пле-
мінних ресурсів сільськогосподарських тварин і реалізації програм 
збереження генофонду порід набувають важливого значення мето-
ди генетичних досліджень. Їх послідовне застосування в генофон-
дових популяціях створює систему генетичного моніторингу, який 
покликаний вирішувати широке коло завдань [12, 14].

Імуногенетичні дослідження переважно полягають у тесту-
ванні тварин за групами крові, в результаті якого встановлюють 
наявність або відсутність еритроцитарних антигенів, спектр яких 
визначається наявністю відповідних реагентів в лабораторії, що 
здійснює тестування. За результатами аналізу імуногенетичної 
інформації визначають алелі і встановлюють генотипи окремих 
тварин. Дослідження хромосомного апарату тварин, проведен-
ня цитогенетичного контролю через каріотипування і відповід-
ний аналіз соматичних і мейотичних клітин. ДНК – технології ста-
ють одним з ключових факторів, що забезпечують не тільки гене-
тичну експертизу походження, а й реалізацію комплексу завдань 
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в системі збереження генетичного різноманіття тварин щодо ана-
лізу структури порід, виявлення їх генетичного потенціалу, ви-
значення специфіки різних генофондових об’єктів та генофондо-
вого статусу суб’єктів племінної справи у тваринництві [12, 14].

Тестуванням тварин за високополіморфними локусами ДНК 
визначають їх генотипи за окремими генами з метою виявлен-
ня тварин із спадковими вадами розвитку, бажаними генотипа-
ми за окремими локусами якісних і кількісних ознак та контро-
лю походження [20].

Використання в якості маркерних систем поліморфних ді-
лянок ДНК дозволяє тестувати генетичний поліморфізм на рів-
ні генів, тобто генотипу. Такі ДНК-маркери дозволяють вирішити 
проблему насичення генома маркерами і маркірувати практично 
будь-який фрагмент ДНК, в тому числі і некодуючий [15, 17], що 
необхідно для складання генетичних карт і для вирішення зав-
дань селекції за допомогою маркерів (MAS) [17, 18]. 

До першого типу ядерних ДНК-маркерів відносяться всі ті, 
які базуються на ПЛР – полімеразній ланцюговій реакції, а саме: 
ПДРФ (поліморфізм довжин рестрикційних фрагментів) – гене-
тичні маркери для аналізу поліморфізму індивідуальних локусів 
(генів); маркери до експресуючих послідов ностей геному (EST-
маркери) та ті, які мають послідовності, що межують із сайтами 
пізнання рестриктази NotI (5´GCGGCCGC3´) (NotI-STS-маркери); 
а також окремий клас мультилокусних ДНК-маркерів, котрі ба-
зуються на застосуванні праймерів із множинною локалізацією в 
геномі, таких як: із довільною випадковою послідовністю – RAPD-
маркери, разом із схожими технологіями аналізу – фінгерприн-
тингу ампліфікованої ДНК (DAF), ПЛР з універсальними прайме-
рами (AP-PCR) і довільною ПЛР (RPCR); домінантні діалельні AFLP-
маркери (поліморфізм довжин ампліфікованих фрагментів – за 
ПЛР-технологією фінгерпринтингу) та за використання прайме-
рів, комплементарних мікросателітним повторам (4-12 одиниць 
повтору) і які несуть на одному 5´ чи 3´-кінці (1-4) якірних нукле-
отиди – ISSR-маркери (міжмікросателітний поліморфізм) [12, 14].

На міжнародному рівні щодо генетичного моніторингу, 
Глобальна програма захисту навколишнього середовища (Global 
Environment Facility – GEF) підтримує проект, що розпочався у 
2005 році, зі збереження трипанотолерантних порід великої ро-
гатої худоби, овець і кіз у чотирьох країнах Західної Африки. 
Міжнародного агентства з атомної енергії, МАГАТЕ (International 
Atomic Energy Agency, IAEA) складає карти генетичної різноманіт-
ності порід овець і кіз в Азії. Потім дані з генетичного різноманіт-
тя будуть об’єднані з фенотиповими характеристиками для іден-
тифікації порід, у яких сформувались різні механізми резистент-
ності до однієї і тієї ж хвороби. Після цього будуть схрещувати ці 
породи і використовувати молекулярні маркери для картування 
генів, контролюючих резистентність, використання в майбутніх 
програмах генетичного покращення [10, 11].

Розміщення молекулярно-генетичної інформації в Геогра-
фіч ній інформаційній системі (GIS) дозволяє виконувати просто-
ровий аналіз генетичної інформації. GIS може бути використана 
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для вивчення просторових структур, розподілу і віддаленості ге-
нетичних даних, для моделювання міграцій популяцій тварин у 
ландшафтах; для візуалізації і аналізу географічної структури по-
пуляцій; для визначення зон різноманіття; для визначення облас-
тей генетичної диференціації і для досліджень взаємодії між се-
редовищем і генетичними варіантами [18].

Розробленою і здійснюваною під егідою ФАО Міжнародною 
програмою 2010 року із збереження біорізноманіття генетичних 
ресурсів тварин і рослин, передбачалось для дослід жень за гене-
тичними маркерами на рівні окремих видів відбирати зразки, ви-
ходячи з кількості порід. За наявності у виді більше 200 порід про-
понувалось дослідити не менше 50 з них, а дослідженням 20 порід 
можна було обмежитись, якщо їхня кількість не перевищувала 80. 
У межах кожної породи рекомендувалось дослідити щонайменше 
50 неспоріднених особин, а для виявлення мінли вості породи за мі-
кросателітами не менше 25 [12]. Молекулярно-генетичні маркери 
можуть бути використані для оцінки еф ективного розміру популя-
ції (Ne) не тільки в даний час, але і для більш ранніх поколінь [12].

Висновки. 1. Генетичний моніторинг генофонду тварин пе-
редбачає системну оцінку фенотипової, генотипової інформації 
про спадкове різноманіття на популяційному, індивідуальному 
рівнях, у відповідності до сучасних молекулярно-генетичних ме-
тодів тестування: феногенетичного, цитогенетичного, генетико-
біохімічного, імуногенетичного аналізів і ДНК-діагностики. 

2. Генетична оцінка основних видів сільськогосподарських 
тварин включає: ядерні– ПЛР-ПДРФ (PCR-RFLP), EST-, NotI-STS-
маркери, мультилокусні – RAPD-, AFLP- і ISSR-маркери; монолокус-
ні – міні- та мікро-сателітні (STMS, STR, SSR), SNPs-маркери і мі-
тохондріальні – мтДНК-маркери, функціональні – локуси (гени або 
нуклеотиди) кількісних ознак [QTL, QTG і QTN] та ДНК-маркери (на 
базі ПЛР або мікросателітного аналізу) спадкових аномалій.

3. Ефективне управління та аналіз генетичного різноманіття 
тваринництва України потребує впровадження сучасних аспек-
тів генетичного моніторингу щодо збереження біорізноманіття ві-
тчизняних генетичних ресурсів.
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MODERN ASPECTS OF GENETIC BIODIVERSITY 
MONITORING OF DOMESTIC ANIMAL GENOFUND

Purpose. The aim of the work was to substantiate modern methodo-
logical approaches to genetic monitoring, conservation methods and evalu-
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ation of the gene pool of animals in the development of a comprehensive 
system for the conservation of biodiversity of domestic animal husbandry. 
Methodology. In substantiating the effective system of genetic monitor-
ing of the gene pool of animals of different species, the methodological 
foundations of modern molecular genetic analysis have been used as gen-
eral methodological approaches by specialists of IFO member countries. 
Results. Joint efforts of governmental and state organizations and scien-
tifi c institutions were directed to solving the problem of conservation of the 
gene pool of rocks. As early as 1946, the session of the Advisory Committee 
on Agriculture assigned to the International Food Organization (IFO) the re-
sponsibility for the evaluation and conservation of the gene pool of plants 
and animals. With its support, international and regional fora were held on 
this issue, and by the end of the 13th session (1966), a working group on 
the assessment, use and conservation of genetic resources was formed. 
Originality and practical value. When examining breeding resources 
of farm animals and implementing programs to conserve the gene pool of 
breeds, genetic research methods are important. Their consistent applica-
tion in gene pools creates a genetic monitoring system that aims to solve 
a wide range of tasks. The genetic monitoring of breeding, stockbreeding, 
pig breeding, sheep breeding and poultry farming in Ukraine is based on 
genetic expertise on the origin and anomalies of breeding animals, which 
is an integral part of breeding business in animal husbandry. In analyz-
ing populations, the tasks of determining their allele pool are solved; their 
genetic structure, balance, variability, similarity; estimates of the degree 
of consolidation and differentiation of the compared groups of animals. 
Conclusions. 1. Genetic monitoring of the gene pool of animals involves 
the systematic evaluation of phenotypic, genotypic information on heredi-
tary diversity at the population, individual levels, in accordance with mod-
ern molecular genetic testing methods: phenogenetic, cytogenetic, genetic 
and biochemistry. DNA biochemistry. 2. Genetic evaluation of the main 
species of farm animals includes: nuclear – PCR-RFLP, EST-, NotI-STS 
markers, multilocus – RAPD-, AFLP- and ISSR markers; monolocus – mini 
and micro-satellite (STMS, STR, SSR), SNPs markers and mitochondrial – 
mtDNA markers, functional loci (genes or nucleotides) of quantitative traits 
[QTL, QTG and QTN] and DNA markers (based on PCR or microsatellite 
analysis) of hereditary anomalies. 3. Effective management and analysis 
of the genetic diversity of animal husbandry in Ukraine requires the intro-
duction of modern aspects of genetic monitoring to conserve biodiversity of 
domestic genetic resources.

Key words: genetic diagnostics, genetic monitoring, genetic structure, 
genotype, gene pool, marker, variability, molecular genetic polymorphism.
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СОВРЕМЕННЫЕ АСПЕКТЫ ГЕНЕТИЧЕСКОГО МОНИТОРИНГА 
БИОРАЗНООБРАЗИЯ ОТЕЧСТВЕННОГО ГЕНОФОНДА ЖИВОНЫХ

В представленной статье рассмотрены современные аспек-
ты по обоснованию эффективного генетичского мониторинга, ме-
тодов сохранения и оценки генофонда животных в системе разра-
ботки целостной методологии сохранения биоразнообразия отече-
ственного животноводства. Генетический мониторинг генофонда 
животных рассматривается как система фенотипической и гено-
типической информации о наследственном разнообразия на популя-
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ционном, индивидуальном уровнях, в соответствии с современными 
молекулярно-генетических методов тестирования: феногенетично-
го, цитогенетического, генетико-биохимического, иммуногенетиче-
ского анализов и ДНК-диагностики. Генная диагностика основных ви-
дов сельскохозяйственных животных включает: ядерные- ПЦР-ПДРФ 
(PCR-RFLP), EST-, NotI-STS-маркеры, мультилокусные – RAPD-, AFLP- 
и ISSR-маркеры; монолоусные – мини- и микро-сателлитные (STMS, 
STR, SSR), SNPs-маркеры и митохондриальные – мтДНК-маркеры, 
функциональные – локусы (гены или нуклеотиды) количественных 
признаков [QTL, QTG и QTN] и ДНК-маркеры (на базе ПЦР или микро-
сателитный анализа) наследственных аномалий.

Установлено, что для эффективного управления и анализа ге-
нетического разнообразия животноводства Украины, важно ис-
пользовать системные аспекты генетические мониторинга со-
хранения биоразнообразия отечественных генетических ресурсов.

Ключевые слова: генная диагностика, генетический мони-
торинг, генетическая структура, генотип, генофонд, маркер, из-
менчивость, молекулярно-генетический полиморфизм
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Ð²ÄÊ²ÑÍ² ÂÈÄÈ ÐÎÑËÈÍ ÕÌÅËÜÍÈ××ÈÍÈ

Регіональні созологічні списки потребують постійної ревізії 
у зв’язку з новими результатами досліджень. Такі дані дозволя-
ють розробляти необхідні природоохоронні заходи. Використано 
флористичні, фітосозологічні, екологічні, біогеографічні мето-
дики. Опрацьовано матеріали восьми гербаріїв та власні збори. 
Вста новлено, що з 1649 видів судинних рослин Хмельниччини 288 
(17,5%) – рідкісні. До Червоної книги України внесено 116 видів рос-
лин, які ростуть в області, але у результаті багаторічних до-
сліджень підтверджено необхідність включити ще шість видів: 
Caldesia parnassifolia (L.) Parl., Coeloglossum viride (L.) C. Hartm., 
Dactylorhiza sambucina (L. ) Soó, Liparis loeselii (L.) Rich., Senecio 
besserianus Minder., Salix lapponum L. та виключити Astrantia 
major L., яка введена до регіонального списку. “Перелік рідкісних 
видів рослин, які не внесені до Червоної книг і потребують охоро-
ни на території Хмельницької області “, налічує 150 видів рослин. 
Пропонується включити в регіональний список ще 19 видів і один 
виключити.168 видів Хмельниччини є регіонально рідкісними і пред-
ставляють 5 відділів 51 родину і 123 роди. Виявлено, що в созологіч-
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