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selection in relation to further improvement of sheep breeds. However, the available 

information in the prevailing majority of literature sources on the quality of wool 

concerns sheep of meat-wool and wool-meat direction of productivity. As for sheep of 

meat production, in particular the newly created domestic breeds such materials are 

almost absent which determines the relevance of the work done. 

The foregoing article presents the results of the laboratory evaluation of 

differences in quality indicators of wool of the Dnieper beef sheep breed in relation to 

their sex and genotype. The research objects are young ewes, heeders, ewes and 

tupping rams. The experiments have been conducted in the conditions of the analytical 

laboratory for evaluation of wool quality and the breeding center for sheep breeding of 

the Institute of animal sciences NAAS. The obtained data indicate that young ewes of 

the line 024/063 (Ml) have a larger length of wool on the compared topographic areas 

of the fleece, such as on the back (by 23-69%), maw (by 25-30%), thigh (by 2,5-4,6%). 

The larger length of wool on maw is characteristic of ewes and tupping rams of this 

line. The sheep of all sex and age groups, which belonged to the line 024/063 (Ml) are 

reported to be characterized with the highest wool alignment by length within the 

evaluated topographic areas of the fleece. In spite of the mentioned differences in the 

indicator of wool fineness, the examinee sheep of these groups are quite homogeneous. 

The wool fineness in the groups of ewes and young ewes is within the range of 58-60 

quality assortments, while the wool fineness of the replacement heeders and the tupping 

rams is within the range of 56-60 quality assortments. 

Keywords: tupping rams, heeders, ewe, wool, genotype, physical and technical 

parameters, young ewes. 
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Проведено дослідження генетичної структури популяції корів української 

чорно-рябої молочної породи за локусами бета-казеїну (CSN2) та капа-казеїну 

(CSN3), проаналізований розподіл частот гаплотипів. Поліморфізм дослідних ло-

кусів визначали за використання методів AS-PCR (алель-специфічна ПЛР) у випа-

дку з CSN2 та PCR-RFLP (рестрикційний аналіз) у випадку з CSN3. За результа-

тами досліджень визначали частоти генотипів та алелей, значення фактичної 

(Ho) та очікуваної гетерозиготності (He), індекс фіксації Райта (Fis), ефективну 

кількість алелей (ne). Частоти гаплотипів визначали шляхом розрахунку EM-

алгоритму за використання програми EH+. Розрахунки стандартизованої міри 

відхилу за зчепленням від рівноважного стану проводили з використанням про-

грами 2LD. За результатами проведених досліджень виявлений поліморфізм за 
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обома дослідними локусами у популяції корів української чорно-рябої молочної по-

роди. За локусом CSN2 частота алелю A1 склала 0,44; A2 – 0,56. За локусом CSN3 

частота алелю A склала 0,80; алелю B – 0,20. За обома поліморфними локусами 

дослідна популяція корів знаходиться в стані генетичної рівноваги. За результа-

тами аналізу розподілу частот гаплотипів з’ясовано, що найбільшу частоту зу-

стрічальності (0,46) має гаплотип CSN2A1-CSN3A, найменшу (0,085) – CSN2A2-

CSN3B. В дослідній популяції корів української чорно-рябої молочної породи не 

спостерігається порушення стану рівноваги за зчепленням (D′ = 0,33; що суттє-

во менше за критичного значення) між виявленими алельними варіантами локусів 

CSN2 та CSN3. Це свідчить про те, що розподіл частот гаплотипів є результа-

том особливостей розподілу частот відповідних алелів. 

Ключові слова: поліморфізм, популяція, корови, алель, генотип, гапло-

тип, зчеплення, маркер. 
 

На сьогодні молекулярно-генетичні методи досліджень є перспективним 

напрямом фундаментальної та прикладної генетики, зокрема, й селекції сільсько-

господарських тварин. Використання маркер-асоційованої селекції дозволяє під-

вищити ефективність традиційних методів селекційно-племінної роботи безпосе-

редньою оцінкою тварин за генотипом. 

У селекції молочної худоби до найбільш економічно значущих відносяться 

гени, продукти яких пов’язані з харчовою цінністю і технологічними властивос-

тями молока. 

За своїми властивостями всі білки молока можна поділити на дві групи: 

82 % складають казеїни (αS1-, αS2-, β-, k-казеїни) і 18% – сироваткові білки (α- і 

β-лактоглобуліни) [1]. Алелі, що детермінують синтез білків молока, успадкову-

ються кодомінантно та чітко діагностуються за використання молекулярно-

генетичних методів. Переважна більшість досліджень стосується двох найбільш 

економічно значимих генів – бета-лактоглобуліну (β-LG) і капа-казеїну (k-казеїн, 

CSN3, k-CN), поліморфізм яких пов'язаний з молочною продуктивністю. Відомо 

13 генетично обумовлених алельних варіантів гена β-LG [2], серед яких алель А 

асоціюється з більшою концентрацією лактоглобуліну в молоці. 

Казеїни є основним джерелом амінокислот для молодого організму та заді-

яні в транспортуванні відповідної кількості фосфору і кальцію в молоці, необхід-

них для формування кісткової тканини. На відміну від інших трьох казеїнових бі-

лків, капа-казеїн за своїм амінокислотним складом подібний до фібрину та має 

властивість за результатами протеолізу формувати згустки [3]. Ця властивість до-

сить давно використовується при виробництві сиру. На основі ДНК-аналізу ек-

зонних ділянок гену CSN3 виявлено декілька нуклеотидних замін та поліморфні 

сайти рестрикції, описано 9 алельних варіантів (A, B, C, E, F, G, H, I і A1), серед 

яких найбільш часто зустрічаються варіанти А та В [4, 5]. 

Відмінності між алелями А і В гену CSN3 обумовлені двома точковими му-

таціями: амінокислотної заміни треоніну на ізолейцин у положенні 136 поліпепти-

дного ланцюга та аспарагінової кислоти на аланін у положенні 148 [5]. Вважається, 

що молоко яке містить варіант CSN3В має кращі технологічні характеристики пере-

робки, більший вміст жиру в сирі та його вихід [4]. Генотип CSN3ВВ є бажаним для 

формування поголів’я корів, молоко яких використовується при виробництві твер-

дих сирів. Варіабельність частот генотипів CSN3 обумовлена породною належністю 

з одного боку та селекційною спрямованістю з іншого. Так, наприклад, у буйволів 

цей ген мономорфний за алелем В, а от в процесі голштинизації локальних порід 

частка його знижується [6, 7]. 
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Останнім часом в країнах з розвиненим тваринництвом все більше уваги 

приділяється β-казеїновій фракції білка (CSN2). Відомо близько 60 однонуклеоти-

дних мутацій (SNP) в екзонній частині гену та 12 алельних варіантів CSN2 серед 

яких найбільш використовуваними в промисловому тваринництві є алелі А1 і А2 

[8]. Мова йде про місенс мутацію С/А (rs:43703011) в 7 екзоні, яка призводить до 

зміни амінокислоти проліну (А2) на гістидин (А1). Продуктами цих алелів є так 

зване А1 і А2 молоко [9]. Ці білки бета-казеїну відрізняються однією амінокисло-

тою, яка є причиною утворення у травному тракті людини бета-казоморфіну (у 

випадку з типом бета-казеїну А1), що й викликає низку патологічних ефектів. У 

свою чергу, використання А2 молока суттєво зменшує гострі симптоми неперет-

равлення коров’ячого молока. Продукція на основі А2 молока поступово поши-

рюється на ринках таких країн як Нова Зеландія (2000), Австралія (2004), США 

(2003), Великобританія (2011), Китай (2013), Росія (2017) [10]. В останні рокі, де-

яка зацікавленість стала з’являтися і серед наших вітчизняних господарств щодо 

типування корів за алелями β-казеїну [11, 12]. 

Слід зазначити, що чотири гени казеїнів (αS1-CN, αS2-CN, β-CN, k-CN) тісно 

пов’язані та організовані на 6-й хромосомі B. taurus (200-250 кб) в порядку: αS1, β, 

αS2 і k [5, 13]. Це робить дану конструкцію цікавою з точки зору дослідження нері-

вноважного зв’язку алельних варіантів цих генів. Гени αS1-, β- і αS2-казеїна най-

більш тісно зчеплені і утворюють кластер на основі спільного еволюційного похо-

дження, тоді як ген k-CN віддалений від них не менш ніж 70 т.п.н. [5]. 

У цьому випадку інтерес виникає не тільки до поліморфізму окремих генів 

(наприклад – капа-казеїну), але й і до необхідності аналізу комплексних генотипів 

та гаплотипів обох перспективних локусів – бета- та капа-казеїнів. У цілому, у ві-

тчизняній науковій літературі зустрічаються роботи, які присвячені аналізу ком-

плексних генотипів обох генів. Однак, незважаючи на всю їх актуальність, у них 

простежується суттєвий недолік – відсутність аналізу нерівноваги за зчепленням 

(Linkage Disequilibrium, LD) за використання відповідного аналітичного інстру-

ментарію, що призводить до суттєвого обмеження ефективності досліджень, вна-

слідок того, що гаплотипи розглядуються в якості простих комплексних геноти-

пів [12]. 

Аналіз нерівноваги за зчепленням (LD) дає можливість визначити наяв-

ність гаплотипів, що, потенційно, дає цілу низку переваг, в першу чергу у можли-

вості використання саме гаплотипів для вирішення завдань маркер-асоційованій 

селекції (MAS) у скотарстві. Використання гаплотипів в MAS є більш перспекти-

вним порівняно з окремими локусами та різними алельними варіантами, так як 

надає можливості використовувати „зв’язку” двох або більше мутацій (алелей) в 

якості єдиної функціональної одиниці. Це не тільки може сприяти адитивному 

ефекту від різних алелів, але й може суттєво знизити витрати на проведення конт-

ролю під час проведення селекційної роботи, так як контрольне типування особин 

тільки за одним з алелів автоматично буде вказувати на наявний гаплотип (тобто 

один з алелів може бути використаний у якості маркеру певного гаплотипу). 

Таким чином, виходячи зі всього вищенаведеного, мета нашої роботи – 

провести аналіз розподілу частот гаплотипів та нерівноваги за зчепленням між 

локусами бета- та капа-казеїнів у популяції української чорно-рябої молочної по-

роди. 

Матеріали та методи досліджень. Дослідження проведені у лабораторії 

молекулярно-генетичних досліджень кафедри біології тварин Національного уні-

верситету біоресурсів і природокористування України та в лабораторії молеку-



Науково-технічний бюлетень ІТ НААН - №128    

97 

лярно-генетичних і фізіолого-біохімічних досліджень у тваринництві Інституту 

тваринництва НААН. 

В якості об’єкта досліджень використовували популяцію корів української 

чорно-рябої молочної породи. 

Виділення ДНК проводили з використанням комерційного набору реаген-

тів «ДНК-сорб-В» («АмпліСенс», РФ). В якості джерела біологічного матеріалу 

використовували волосяні цибулини. 

Типування особин ВРХ дослідних порід проводили за використання мето-

дів AS-PCR та RFLP-PCR. 

Ампліфікацію фрагментів локусів CSN2 та CSN3 проводили за викорис-

тання специфічних праймерів (табл. 1). 

Таблиця 1 

Нуклеотидна структура використаних праймерів 

 

Локус Праймер Нуклеотидна послідовність Джерело 

CSN2 

854 F gcccagatgagagaagtgagg 

[14] 854 R (A1) gatgttttgtgggaggctgttat 

854 R (A2) gatgttttgtgggaggctgttag 

CSN3 
DF atagccaaatatatcccaattcagt 

[15] 
DR tttattaataagtccatgaatcttg 

 

У випадку з локусом CSN2 розмір ампліфікованого фрагменту склав 

854 п.н.; у випадку з CSN3 – 530 п.н. 

Ампліфікацію таргетних фрагментів проводили за використання термоци-

клеру MiniAmp™ Thermal Cycler (ThermoFisher Scientific) згідно відповідних про-

грам. Для локусу CSN2: 1 цикл – денатурація 94 °C (5 хв.); 10 циклів – денатура-

ція 94 °C (30 с), відпал 66 °C (30 с), елонгація 72 °C (30 с); 25 циклів – денатурація 

94 °C (30 с), відпал 64 °C (30 с), елонгація 72 °C (30 с). 

Для локусу CSN3: 1 цикл – денатурація 94 °C (5 хв.); 35 циклів – денатура-

ція 94 °C (1 хв.), відпал 58 °C (1 хв.), елонгація 72 °C (1 хв.); 1 цикл – фінальна 

елонгація 72 °C (10 хв.). 

Об’єм кінцевої суміші становив 10 μL, концентрація праймерів – 0,2 мкМ у 

кожному випадку. 

Рестрикцію (для локусу CSN3) проводили за використання ендонуклеази 

HindIII згідно протоколів виробника (Thermo Scientific, США). Продукти ампліфі-

кації/рестрикції розділяли у агарозних гелях (концентрація 1,5–3%). Візуалізацію 

фрагментів ДНК у гелі проводили з використанням етидіуму броміду в ультрафі-

олетовому спектрі. Розмір ампліконів та рестрикційних фрагментів визначали за 

використання маркера молекулярних мас GeneRuler 50 bp (Thermo Scientific). 

Для визначення генетико-популяційних параметрів використовували на-

ступні показники: частоти генотипів та алелей, значення фактичної (Ho) та очіку-

ваної гетерозиготності (He), індекс фіксації Райта (Fis), ефективна кількість алелей 

(ne). Всі розрахунки проведено за використання програми Popgen32 

Version 1.32 [16]. 

Частоти гаплотипів визначали шляхом розрахунку EM-алгоритму за вико-

ристання програми EH+ [17]. 

Розрахунки стандартизованої міри відхилу за зчепленням від рівноважного 

стану проводили з використанням програми 2LD [18]. 

Результати досліджень. За результатами проведених досліджень виявле-

ний поліморфізм за локусом бета-казеїну (CSN2) у популяції корів української чо-
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рно-рябої молочної породи. Встановлено наявність особин зі всіма можливими 

генотипами: A1A1, A1A2 та A2A2. Електрофореграму продуктів ампліфікації дослід-

ного фрагменту гену CSN2 за використання методу AS-PCR наведено на рис. 1. 

 

 
 

Рис. 1. Електрофореграма продуктів ампліфікації фрагмента гена CSN2. 

Примітка. 1-6 – номера проб, 1, 2 – генотип A1A2; 3 –  GeneRuler 50 bp; 4-6 

–  генотип A1A1. 

 

За поліморфізмом локусу CSN2 (метод алель-специфічної ПЛР) генотип 

A1A1 представлений у вигляді фрагмента ДНК, розміром 854 п.н., який є тільки в 

першій лунки кожній з проб. Генотип A2A2 представлений фрагментом у кожній 

другій лунці, в свою чергу, для генотипу A1A2 є характерним наявність обох фраг-

ментів у кожній лунці. 

Особливості генетичної структури дослідної популяції корів наведено в 

табл. 2. 

 

Таблиця 2 

Генетична структура дослідній популяції ВРХ за локусом CSN2 

 

Генотип O E (O-E)2/E Алель, частота χ2 

A1A1 11 9,68 0,18 
A1 – 0,44 

А2 – 0,56 
0,57 A1A2 22 24,64 0,28 

A2A2 17 15,68 0,11 

 

За загальними показниками генетичної мінливості за локусом CSN2 дослі-

дна популяція характеризується наступними значеннями: фактична гетерозигот-

ність (Ho) – 0,44; очікувана гетерозиготність (He) – 0,49; індекс фіксації Райта (Fis) 

дорівнює 0,1; ефективна кількість алелей (ne) – 1,96. 

За результатами аналізу співвідношень частот генотипів та алелів дослідна 

популяція корів знаходиться в стані генетичної рівноваги за Харді-Вайнбергом. 

Як ми бачимо з наведених даних у дослідній популяції корів є значна част-

ка особин, гомозиготних за алелем А2, що робить їх потенційно привабливими для 

проведення подальшої MAS та формування груп тварин із виробництва молока 

певного типу. 

Виходячи з завдань роботи, на наступному етапі проведені генетико-

популяційні дослідження за локусом капа-казеїну. За результатами досліджень 

виявлений поліморфізм локусу CSN3 в дослідній популяції корів. Встановлено 
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наявність особин з двома з трьох можливих варіантів генотипів – AA та AB. Осо-

бин із генотипом BB у дослідній популяції не виявлено. 

Електрофореграма продуктів рестрикції дослідного фрагменту гену CSN3 

наведено на рис. 2. 

 

 
 

Рис. 2. Електрофореграма продуктів рестрикції фрагмента гена CSN3. 

Примітка. 1-12 – номера проб, 1-4, 6, 10-12 – генотип AA; 5, 7 – генотип 

AB; 8 – негативний контроль; 9 – GeneRuler 50 bp. 

 

За HindIII-поліморфізмом локусу CSN3 генотип АА представлений одним 

фрагментом, розміром 530 п.н., генотип ВВ – 400 та 130 п.н., АВ – 530, 400 та 

130 п.н. відповідно. 

Особливості генетичної структури дослідної популяції корів наведено в 

таблиці 3. 

 

Таблиця 3 

Генетична структура дослідній популяції ВРХ за локусом CSN3 

 

Генотип O E (O-E)2/E Алель, частота χ2 

AA 30 32 0,13 
A – 0,8 

B – 0,2 
3,13 AB 20 16 1 

BB 0 2 2 

 

За загальними показниками генетичної мінливості за локусом CSN3 попу-

ляція характеризується наступними значеннями: фактична гетерозиготність (Ho) – 

0,40; очікувана гетерозиготність (He) – 0,32; індекс фіксації Райта (Fis) дорівнює -

0,25; ефективна кількість алелів (ne) – 1,47. Слід зазначити, що у дослідній попу-

ляції виявлено значне переваження частоти зустрічальності алелю A, причому пи-

тома частка – саме за рахунок великої кількості гомозиготних особин CSN3АА. 

Алель B присутній у популяції тільки у складі гетерозигот CSN3АВ (гомозиготних 

особин за алелем B не виявлено взагалі). 

Незважаючи на значення індексу фіксації Райта (значення аутбридингу до-

сягає 25 %) дослідна популяція корів знаходиться в стані генетичної рівноваги 

(χ2=3,13; р>0,05) 

Перейдемо до аналізу розподілу частот гаплотипів на основі асоціацій але-

льних варіантів генів CSN2 і CSN3. Результати аналізу особливостей розподілу 
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частот генотипів у дослідній популяції корів, що виконаний за використання EM-

алгоритму, наведено у таблиці 4. 

 

Таблиця 4 

Розподіл частот гаплотипів у дослідній популяції корів 

 

Гаплотип 
Локус Частоти гаплотипів 

CSN2 CSN3 Незалежні Асоційовані 

I A1 A 0,460 0,432 

II A1 B 0,115 0,143 

III A2 A 0,340 0,368 

IV A2 B 0,085 0,057 

 

За порівнянням розподілу частот гаплотипів встановлені незначні відмін-

ності у значеннях незалежних (розрахованих зі значень певних частот алелів) та 

асоційованих (оцінених за даними, що враховують асоціацію, за умови відповід-

ності за Харді-Вайнбергом) частот. Найбільшу частоту зустрічальності має гапло-

тип I (CSN2A1-CSN3A; 0,46), найменшу (теоретичну) – IV (CSN2A2-CSN3B; 0,085). 

Слід зазначити, що частоту гаплотипу IV визначено саме за рахунок теоретичних 

розрахунків, так як у дослідній популяції тварин він, потенційно, зустрічається 

тільки у складі гетерозигот за обома маркерами в дослідних генах CSN2 та CSN3. 

За результатами проведених досліджень з’ясовано, що в дослідній популя-

ції корів української чорно-рябої молочної породи не спостерігається порушення 

стану рівноваги за зчепленням (D′ = 0,33; що суттєво менше за критичного зна-

чення) між виявленими алельними варіантами локусів CSN2 та CSN3. Це свідчить 

про те, що розподіл частот гаплотипів є результатом особливостей розподілу час-

тот відповідних алелів. Слід зазначити, що цей висновок стосується виключно 

конкретної популяції великої рогатої худоби української чорно-рябої молочної 

породи. В інших популяціях цієї ж породи ситуація може бути зовсім іншою, що 

свідчить про необхідність проведення генетико-популяційних досліджень у кож-

ному окремому випадку. 

Додатково до результатів проведених досліджень, звернемо увагу на наяв-

ність методичних недоліків у деяких наукових роботах. Мова йде про плутанину 

між визначенням частот гаплотипів та комплексних генотипів. Розглядуючи гап-

лотипи, автори використовують аналіз частотного розподілу лише за результата-

ми визначення значень частот відповідних складових гаплотипу, що, насправді, 

має відношення тільки до, так званих, “незалежних” частот гаплотипу. За відсут-

ності визначення “асоційованих” частот гаплотипів провести адекватний аналіз та 

охарактеризувати значення стандартизованої міри нерівноваги D′ фактично не-

можливо, що й призводить до плутанини у термінології (поняття гаплотип та 

комплексний генотип). 

Відносно дослідної популяції корів наявна достатньо велика кількість осо-

бин із гомозиготним генотипом A2A2 за локусом бета-казеїну, що свідчить про по-

тенційну привабливість популяції для проведення спрямованої селекції (MAS), за 

умови типування плідників, у напряму формування стада корів-продуцентів мо-

лока А2. З цієї точки зору, відсутність нерівноваги за зчепленням можна викорис-

товувати, також, й у якості особливості популяції, що дає змогу сформувати будь-

які можливі варіанти (гаплотипи) між певними локусами в напряму як збільшення 

показників молочної продуктивності тварин, так і з метою отримання різних типів 

молочної продукції (сири). 
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Висновки: 

1. За результатами досліджень встановлено, що у популяції корів україн-

ської чорно-рябої молочної породи за локусом CSN2 частота алелю A1 склала 0,44; 

A2 – 0,56. За локусом CSN3 частота алелю A склала 0,8; алелю B – 0,2. 

2. За використання аналізу розподілу гаплотипів доведено, що співвід-

ношення частот гаплотипів (CSN2-CSN3) практично повністю визначається прос-

тим співвідношенням частот окремих складових гаплотипу (алелів локусів CSN2 

та CSN3). Значення стандартизованої міри нерівноваги D′ дорівнює 0,33, що свід-

чить про відсутність порушень рівноваги за зчепленням між дослідними мутація-

ми локусів бета- та капа-казеїнів. 
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ANALYSIS OF HAPLOTYPE FREQUENCY DISTRIBUTION BY CSN2 AND 

CSN3 LOCUS IN THE CATTLE POPULATION OF THE UKRAINIAN BLACK-AND-

WHITE DAIRY BREED 

Kulibaba R. O., Sakhatskyi M. I., National University of Life and Environmental 

Sciences of Ukraine 

Liashenko Yu.V., Institute of Animal Science NAAS 

The study of the genetic structure of the cow population of the Ukrainian Black-

and-White dairy breed were carried out in loci of beta-casein (CSN2) and kappa-casein 

(CSN3) loci, and the distribution of haplotype frequencies was analyzed. The 

polymorphism of the experimental loci was determined using AS-PCR (allele-specific 

PCR) in the case of CSN2 and PCR-RFLP (restriction analysis) in the case of CSN3. 
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The frequencies of genotypes and alleles, the value of observable (Ho) and expected 

(He) heterozygosity, the Wright fixation index (Fis) and the effective number of alleles 

(ne) were determined based on the results of the studies. Haplotype frequencies were 

determined by calculating the EM-algorithm using the EH+ program. Calculations of 

the standardized measure of deviation by linkage from the equilibrium state were made 

using the 2LD program. According to the results of the studies, polymorphism was 

revealed for both experimental loci in the cattle population of the Ukrainian Black-and-

White dairy breed. At the CSN2 locus, the A1 allele frequency was 0.44; A2 – 0.56. At 

the CSN3 locus, the A allele frequency was 0.80; allele B – 0.20. The experimental 

cattle population was in a state of genetic equilibrium in accordance with both 

polymorphic loci. Based on the analysis of the haplotype frequencies distribution, 

haplotype CSN2A1-CSN3A was found to have the highest frequency (0,46), haplotype 

CSN2A2-CSN3B had the smallest (0,085). In the experimental cattle population of the 

Ukrainian Black-and-White dairy breed there is no deviation from the equilibrium state 

by linkage (D′ = 0.33; which is significantly less than the critical value) between the 

identified allelic variants of the CSN2 and CSN3 loci. This indicates that the 

distribution of haplotype frequencies is the result of the particularities of the 

corresponding alleles frequency distribution. 

Keywords: polymorphism, population, cows, allele, genotype, haplotype, 

linkage, marker. 
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Отримано ілюстративний матеріал, що дозволяє наочно спостерігати 

дію розчинів різної тонічності на морфологію отриманих in vivo 5-денних доком-

пактизаційних 15-17-клітинних ембріонів і 6-денних ранніх морул великої рогатої 

худоби в залежності від їх технологічного стану.  

У ембріонів досліджуваних стадій розвитку були визначені середні значен-

ня і показники варіації наступних морфометричних параметрів: зовнішнього та  

внутрішнього діаметрів прозорої оболонки (zona pellucida (ZP)), товщини ZP, ді-

аметру клітинної маси (КМ) ембріона та діаметру окремих ембріональних клі-

тин. Перелічені параметри визначалися у кожного з ембріонів послідовно в інта-

ктному, денудованому і дебластомерізованому станах в ізотонічних (0,29 Осм), 

гіпертонічних (1,5 Осм) та гіпотонічних (0,2 Осм) умовах.  

Маніпуляції з ембріонами були проведені таким чином, щоб при послідов-

ному перенесенні по розчинах різної осмолярності можна було ідентифікувати 

динаміку зміни морфології і параметрів як кожного з ембріонів (в інтактному 


