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Вивченню поліморфізму гену капа-казеїну у молочних порід великої рогатої 

худоби приділяється велика увага. У той самий час роботи з вивчення поліморфі-

зму гена капа-казеїну у м'ясних порід нечисленні. У зв'язку з тим, що різні алелі 

даного гена по-різному впливають на показники надою та білка в молоці, цікаво 

було б виявити, чи існує вплив різних алелей гена капа-казеїну батьків на показни-

ки приросту потомства м'ясних порід. Однак такі роботи раніше не проводили-

ся, що і стало метою нашого дослідження. 

Вивчено поліморфізм гену капа-казеїну (κ-Cn) у популяції породи шароле 

великої рогатої худоби (n=29) агрофірми «Привілля» (Україна, Луганська обл.) за 

допомогою методу ПЛР-ПДРФ. ДНК було отримано з крові худоби з викорис-

танням набору для виділення «ДНК-сорб В» («AmplySens»). За використання ен-

донкулеази рестрикції Hind III (FastDіgest, Thermo Scіentіfіc) визначено 2 алельних 

варіанти цього гену - A (273 п.н) та В (182, 91 п.н). Частота алелю А складала 

0,57±0,065, В – 0,43±0,065. Показано,що популяція шароле 2021 року достовірно 

не відрізнялась від цієї ж популяції 2012 року за частотами алелей гену капа-

казеїну – в 2012 році (n=49) частота алеллю А була 0,61±0,054, В – 0,39±0,054. Це 

свідчить про відсутність впливу чинників динаміки популяції таких як селектив-

ний відбір, дрейф генів на частоти даного гену за період 10 років. 

Частота генотипів АА дорівнювала 0,31, ВВ – 0,17, АВ – 0,52. Виявлено, 

що теоретично очікувана кількість генотипів, розрахована за законом Харді-

Вайнберга достовірно не відрізнялась від фактичної кількості, тобто за цими 

алелями дана популяція знаходилася у рівноважному стані. 

У різних за генотипом гену κ-Cn корів розраховано значення  показників 

приросту живої маси їх телят при відлученні (кг), та середньодобового приросту 

їх телят (г). У коров з генотипом ВВ спостерігалась  тенденція до збільшення 

показника приросту живої маси їх телят при відлученні за 210 діб (206,0±5,65 кг) 

та показника середньодобового приросту телят (981,0±26,94 г), у зрівнянні  з ге-

нотипами АА (201,4 ±8,08 кг і 958,9±37,85 г, відповідно) та АВ –(196,8±2,45 кг і 

936,9±11,73 г, відповідно). Водночас достовірних відмін між генотипами АА, ВВ і 

АВ за цими показниками виявлено не було. 

Ключові слова: ген, капа-казеїн, велика рогата худоба, шароле, полі-

морфізм, м’ясна продуктивність. 

 

Казеїни – це групи гетерогенних фосфопротеїдів, що самоасоціюються у 

міцели у присутності кальцію, цитратів та фосфатів [1]. З казеїнових фракцій біл-

ків молока найбільший інтерес становлять: αs1-казеїн, β-казеїн та k-казеїн. k-

казеїн займає особливе місце серед складових частин казеїну [2]. За синтез k-

казеїну у великої рогатої худоби відповідає ген капа-казеїну (CSN3). Нині виявле-
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но 15 алельних варіантів гена CSN3, саме: А, В1, В2, В3, D, E, F1, F2, G1, G2, H, I 

та ін., при цьому найбільш поширеними алелями є алельні варіанти А і В [3].    

Огляд сучасних джерел свідчить про те, що вивченню поліморфізму гена 

капа-казеїну у молочних порід великої рогатої худоби приділяється велика увага 

[4 - 10]. У той самий час роботи з вивчення поліморфізму гена капа-казеїну у м'я-

сних порід нечисленні [11]. У зв'язку з тим, що різні алелі даного гена по-різному 

впливають на показники надою та білка в молоці, цікаво було б виявити, чи існує 

вплив різних алелей гена капа-казеїну батьків на показники приросту потомства 

м'ясних порід. Однак такі роботи раніше не проводилися, що і послужило метою 

нашого дослідження. 

Іншим цікавим питанням було вивчення зміни частоти алелей гену капа-

казеїну у популяції породи шароле великої рогатої худоби за певний період часу, 

тому що такі дослідження не відомі,  хоча молекулярні маркери (в тому числі 

структурних генів) набувають велику роль при вивченні динаміки популяцій сіль-

ськогосподарських тварин, що може мати не лише теоретичне, але і практичне 

значення в зв’язку з моніторингом зберігання рідких алелей в генофонді великої 

рогатої худоби [12, 13]. 

Мета дослідження - вивчення поліморфізму гену капа-казеїна (κ-Cn) у по-

пуляції породи шароле в 2021 році в зрівнянні з попередніми даними, отриманими 

нами на цієї ж популяції у 2011 році, а також пошук асоціацій поліморфізму цього 

гену у корів з показниками приросту живої маси їх телят. 

Матеріали та методи досліджень. Дослідження проведено на поголів’ї 

великої рогатої худоби породи шароле (n=29) агрофірми «Привілля» (Луганська 

обл.) в 2021 році. Отримані дані було порівняно з даними 2012 року, отриманими 

на цієї ж популяції шароле (n=49) яка на той час знаходилась у ФХ «Хирлюк и 

Ко» (Донецька обл.) [14].   

ДНК отримана з крові худоби з використанням набору для виділення 

«ДНК-сорб В» («AmplySens»), згідно з інструкцією виробника. 

Аналіз поліморфізму генів здійснено методом ПЛР-ПДРФ. Локус-

специфічну ампліфікацію фрагмента гену CSN3 проводили в автоматичному ре-

жимі на термоциклері AMPLY-4, використовуючи наступні праймери [15 ].: 

F: 5'- GAAAТСCCТАССАТCAАТACC -3',  

R: 5'- ССАTСTАССTАGTTТAGATG -3'. 

Реакційна суміш вміщала 0,25 од активності полімерази, 1-кратний реак-

ційний буфер, 2 мМ Mg 2+, 0,25 мМ розчин кожного дНТФ (дАТФ, дТТФ, дЦТФ, 

дГТФ), 0,4 мкМ розчин праймерів. 

Температурний режим проведення ПЛР для ампліфікації: 1 цикл – денату-

рація 94°C 5 хв; далі 35 циклів за схемою – денатурація 94°C 30 с, відпал 54°C – 

30 с, елонгація 72°C 60 с (в останньому циклі протягом 10 хв). 

Для рестриктазного гідролізу ампліфікованого фрагмента використовували 

ендонуклеазу рестрикції Hind III (FastDіgest, Thermo Scіentіfіc) відповідно до ін-

струкцій виробника. 

Продукти рестрикції розділяли в 3 % агарозному гелі за напруги 200 V 

протягом 40 хв. Візуалізацію проводили з використанням бромистого етидію в 

ультрафіолетовому спектрі. 

У корів різних за генотипом за геном κ-Cn (n=29) було досліджено показ-

ники приросту живої маси їх телят при відлученні (кг), та середньодобового при-

росту їх телят (г). Показник приросту живої маси їх телят при відлученні за 210 

діб розраховувався, як різниця між масою телят при відлученні за 210 діб і їх ма-
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сою при народженні (кг), показник середньодобового приросту телят розрахував-

ся діленням приросту живої маси на 210 діб (г)  

Живу масу тварин встановлювали шляхом їх зважування на електронних 

вагах з точністю до 0,1 кг при народженні та при відлученні, у віці 210 діб. 

Згідно з результатами молекулярно-генетичного аналізу були розраховані 

частоти алелів та генотипів. Аналіз достовірності відмінностей живої маси тварин 

різних груп проводили за допомогою t-критерію Стьюдента, відповідність генети-

чній рівновазі популяції за Харді-Вайнбергом методом χ2 згідно загальноприйня-

тих методик [16]. 

Результати досліджень. В результаті досліджень встановлено, що фраг-

мент гена CSN3 у тварин даної популяції шароле за цією мутацією є поліморф-

ним. Після рестрикції ампліконів (273 п.н.) було виявлено 2 алельних варіанти 

цього гену A (273 п.н) та В (182, 91 п.н) (рис. 1).  

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 → 273 п.н. 

 →182 п.н. 

 

→ 91 п.н. 

амплікон          ВВ            АВ         pUC19        АА                АВ 

Рис. 1. Електрофореграма продуктів рестрикції фрагмента гена κ-Cn у по-

роди шароле великої рогатої худоби (2021 рік) 
Примітка: амплікон – 273 п.н., генотип АА – 273 п.н., ВВ – 182, 91 п.н., АВ – 273,  182, 91  

п.н., маркер молекулярних масс pUC19 DNA/MspI (HpaII): 501, 404, 331, 242, 190, 147, 111 п.н. 

 

Частота алелю А складала 0,57±0,065, В – 0,43±0,065.  

Огляд літератури з вивчення частоти алелів гена κ-Cn у великої рогатої ху-

доби свідчить про те, що найбільш поширеними алелями є алельні варіанти А і В. 

У більшості вивчених молочних порід частота алелю А перевищувала частоту 

алелю В. Так, частота алелю А знаходилася в межах – 0, 60 - 0,97, В - 0,03 - 0,40 [4 

- 10]. Дослідження, проведені на м'ясних породах великої рогатої худоби (гере-

фордська, лімузинська, обрак, симентальська) також свідчили про переважання 

частоти алелю А над В (0,755 і 0,245, відповідно) [11]. Тобто отримані нами дані 

на породі шароле про перевагу частоти алеля А над частотой алеля В збігаються з 

результатами досліджень, отриманих на інших породах. 

 Частота генотипів АА дорівнювала 0,31, ВВ – 0,17, АВ – 0,52. Виявлено, 

що теоретично очікувана кількість генотипів, розрахована за законом Харді-



Науково-технічний бюлетень ІТ НААН - №129    

167 

Вайнберга достовірно не відрізнялась від фактичної кількості, тобто за цими але-

лями дана популяція знаходиться у рівноважному стані. 

В популяції шароле в 2012 року частота алелю А у складала 0,61± 0,054, В 

– 0,39±0,054 [14]. Популяція 2021 року не відрізнялись від цієї ж популяції 2012 

року за частотами алелей гену κ-Cn, достовірних відмін між частотами алелей за 

даним геном у популяції за період 10 років виявлено не було. Це свідчить про від-

сутність впливу чинників динаміки популяції, таких як селективний відбір, дрейф 

генів на частоти даного гену за період 10 років. 

У корів різних за генотипом за геном  κ-Cn досліджено показник приросту 

живої маси їх телят при відлученні за 210 діб (кг) та показник середньодобового 

приросту телят (г) (табл. 1).  

 

Таблиця 1 

Приріст живої маси телят при відлученні (за 210 діб) (кг) та   

середньодобовий приріст телят (г) у корів породи шароле різних за  

генотипом за геном капа-казеїну 

 

Генотип корів за 

геном капа-

казеїну 

Приріст живої маси те-

лят при відлученні 

(за 210 діб), кг. 

Середньодобовий при-

ріст  телят, г 

АА 201,4 ±8,08 958,9±37,85 

ВВ 206,0±5,65 981,00±26,94 

АВ 196,8±2,45 936,9±11,73 

 

Як видно із таблиці, найбільше значення показника приросту живої маси 

телят при відлученні спостерігалось у корів генотипу ВВ 206 кг (при цьому маса 

телят при відлученні була в 5,9 разів вищою, ніж при народженні), найменше – у 

АВ - 196 кг (маса при відлученні перевищувала масу при народженні в 5,6 разів), 

значення приросту живої маси у АА займала проміжне значення – 201 кг (тобто 

маса при відлученні була в 5,7 разів вище, ніж при народженні), у зрівнянні з 

двома іншими генотипами. Водночас достовірних відмін між генотипами АА, ВВ 

і АВ за цим показником виявлено не було,  

Відповідно, показник середньодобового приросту телят у корів з геноти-

пом ВВ був найвищим і складав 981 г, у АВ – найнижчим – 936,9 г, у АА – зна-

чення показника складало 958,9 г. Достовірних відмін між генотипами АА, ВВ і 

АВ за цим показником також виявлено не було. Таким  чином, отримані дані сві-

дчить про тенденції до збільшення приросту живої маси телят і середньодобового 

приросту телят у корів з генотипом ВВ, у порівнянні  генотипами АА і АВ. Мож-

ливо, недостатня кількість корів з генотипом ВВ не дозволила в цієї роботі отри-

мати доствірні відмінності між даними генотипами. Отримані тенеденції потре-

бують подальшого  вивчення на інших популяціях породи шароле і інших поро-

дах великої рогатої худоби. 

Згідно з літературними джерелами, відомо, що алелі та генотипи за геном 

CSN3 впливають на різні показники молочної продуктивності корів. Аналіз дослі-

джень асоціації генотипів CSN3 корів різних порід з показниками молочної про-

дуктивності, свідчить о наступній тенденції: щоденний удій (АА>AB>BB), масова 

частка білка в молоці (BB>AB>AA) [17, 18]. Можливо, що саме збільшення масо-

вої частки білка у молоці у корів з генотипом ВВ впливало на показники приросту 

живої маси їх телят, але це припущення потребує подальшого вивчення.  
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Висновки: 

1. В результаті досліджень за допомогою методу ПЛР-ПДРФ за викорис-

тання ендонуклеази рестрикції Hind III встановлено поліморфізм фрагмента гена 

капа-казеїну в популяції великої рогатої худоби породи шароле (n=29) агрофірми 

«Привілля» (Україна, Луганська обл.) Частота алеля А складала 0,57±0,065, В – 

0,43±0,065. 

2. Частота генотипів АА дорівнювала 0,31, ВВ – 0,17, АВ – 0,52. Теоретич-

но очікувана кількість генотипів, розрахована за законом Харді-Вайнберга досто-

вірно не відрізнялась від фактичної кількості, тобто за цими алелями дана попу-

ляція знаходиться у рівноважному стані. 

3. Показано, що за частотами алелей гену κ-Cn популяція 2021 року не від-

різнялись цієї ж популяції 2012 року (в 2012 року частота алелю А була 0,61± 

0,054, В – 0,39±0,054), достовірних відмін між частотами алелей за даним геном у 

популяції за період 10 років виявлено не було. Отримані дані свідчать про відсут-

ність впливу чинників динаміки популяції, таких як селективний відбір, дрейф 

генів на частоти гену κ-Cn у породі шароле за період 10 років. 

4. У корів з генотипом ВВ за геном κ-Cn  спостерігалась  тенденція до збі-

льшення показника приросту живої маси їх телят при відлученні за 210 діб 

(206,0±5,65 кг) та показника середньодобового приросту телят (981,0±26,94 г), у 

зрівнянні  з генотипами АА (201,4 ±8,08 кг і 958,9±37,85 г, відповідно) та АВ –

(196,8±2,45 кг і 936,9±11,73 г, відповідно). Водночас достовірних відмін між гено-

типами АА, ВВ і АВ за цими показниками виявлено не було. 
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ASSESSING OF KAPPA-CASEIN POLYMORPHISM IN UKRAINIAN 

CHAROLAIS CATTLE AND ITS ASSOCIATIONS WITH PRODUCTIVITY TRAITS 

Rossoha V. I., Boyko O. A., Oliinychenko Y. K., Institute of animal science 

NAAS, Kharkiv, Ukraine 

Much attention is paid to the study of kappa-casein gene polymorphism in dairy 

breeds of cattle. Moreover, there is a lack of research on kappa-casein polymorphism in 

cattle beef breeds. Knowing that different alleles of the kappa-casein gene have 

different effects on milk yield and milk protein content, it would be important to study 

the exact allele associations in Ukrainian Charolais cattle. In addition, it would be 

relevant to find out whether there is an effect of different alleles of the kappa-casein 

gene on growth parameters in offspring. In addition, the current study would be highly 

relevant due to no previous research of κ- Cn in Ukrainian Charolais cattle. 

The polymorphism of the kappa-casein (κ-Cn) gene was studied in the 

population of Ukrainian Charolais cattle (n=29), "Privilla" agricultural company 

(Ukraine, Luhansk region) using the PCR-PDRF method. DNA was extracted from 

blood using the DNA Sorb isolation kit (AmplySens). Hind III restriction enzyme 

(FastDigest, Thermo Scientific) was used to see 2 allelic variants of κ-Cn 

polymorphism, which are A (273 bp) and B (182, 91 bp). The frequency of the A allele 

was 0.57±0.065 and 0.43±0.065 of the B allele. According to the genotyping results, 

allele frequency distribution in the population of 2021 did not reliably differ from the 

population of 2012. As a result, allele frequencies of the kappa-casein gene in 2012 for 

allele A was 0.61±0.054 and for B 0.39±0.054. This indicates the lack of selection 

pressure on population dynamics such as selective selection and gene drift over a 

period of 10 years. 

The frequency of AA genotypes was equal to 0.31, of BB genotype to 0.17 and of 

AB to 0.52. It was found that the theoretically expected number of genotypes, calculated 

according to the Hardy-Weinberg principle, did not reliably differ from the actual 

number. It could be related to current alleles being within an equilibrium state. 

In cattle with different genotypes of the κ-Cn gene, the values of the liveweight 

gain (kg) and the average daily gain (g) were calculated. In cattle with the BB 

genotype, there was an increase in the weight gain of their calves at weaning at 210 

days (206.0±5.65 kg). In addition, the average daily gain of calves was 981.0±26.94 g, 

compared to genotypes AA (201.4±8.08 kg and 958.9±37.85 g, respectively) and AB – 

(196.8±2.45 kg and 936.9±11.73 g, respectively). Though, there were no significant 

differences between AA, BB and AB genotypes considering the studied parameters. 

Keywords: gene, kappa-casein, cattle, Charolais, polymorphism, meat 

productivity. 

 

 

 


