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Ukrainian Holstein cattle DNA polymorphism study

Summary

The aim of the research was to evaluate the genetic structure of Ukrainian Holstein cattle (n = 150) of the
state enterprise Chayka (Kiev region, Ukraine) on the basis of the analysis of 12 microsatellite DNA loci and
3 QTL genes: k-casein (CSN3), prolactin (PRL), and fatty acid synthase (FASN). A total of 93 allelic variants
were identified, and the largest number of alleles were found for TGLAS3, TGLA122 and TGLA227 loci, the
mean PIC = 0.693, and the heterozygosity index for all loci was 0.7314. The greatest number of effective alleles
per locus were found for the BM1824 locus. Based on association analyses, complex genotypes were established
for the three genes (CSN3, PRL, FASN). It was found that the AAPRE AASN AAFSN genotype determined the
highest milk yield (8351 kg/lactation) and the protein content in milk (3.10%), whereas the AA"*: ABSY GG™SY
genotype determined the highest level of fat content in milk (3.80%).

Keywords: Ukrainian Holstein cattle, polymorphism, microsatellite loci, genes CSN3, PRL, FASN, milk yield

Badania polimorfizmu DNA polegajace na ocenie
genomowej zmiennosci allelicznej, w potaczeniu
z analizami asocjacyjnymi pozwalaja na precyzyjne
okreslenie potencjatu genetycznego zwierzat, a takze
dostarczaja nowoczesnych narzedzi selekcyjnych.
Wskazanie alleli warunkujacych wazne, z punktu
widzenia hodowli, cechy uzytkowe umozliwiaja pro-
wadzenie selekcji preferujacej genotypy gwarantujace
szybki postep hodowlany (17, 18).

Istotnym Zrédtem marker6w genetycznych sa krotkie
tandemowe powtdrzenia (STR — short tandem repeat),
charakteryzujace si¢ wysokim stopniem polimorfizmu,
losowym rozmieszczeniem w genomie, a ich zmien-
nos$¢ jest efektem mutacji i dryfu genetycznego (10).

Od potowy lat 90. ub. wieku International Society
for Animal Genetics (ISAG) rekomenduje do analiz
polimorfizmu STR u réznych ras bydta migsnego
1 mlecznego, panel 12 markeréw mikrosatelitarnych:

BM1814,BM1818,BM2113, ETH3, ETH10, ETH225,
INRAO023, SPS115, TGLAS3, TGLA122, TGLA126,
TGLA227. Dzigki standaryzacji 1 weryfikacji przez
ISAG testow genetycznych polimorfizmu STR wyniki
uzyskiwane w réznych laboratoriach sg powtarzalne,
poréwnywalne i uznawane na catym $wiecie (18).

Rozwdj nowoczesnej genetyki molekularnej umozli-
wit identyfikacje genéw warunkujacych istotne ekono-
micznie cechy uzytkowe. Wskazywanie genow zwig-
zanych z okres$long cechg ilosciowa QTL (Quantitative
Trait Loci) zapewnia mozliwos¢ przewidywania i mo-
delowania potencjatu genetycznego mtodych zwierzat
na podstawie kluczowych wskaznikow wydajnosci, co
realizowane jest poprzez selekcj¢ par rodzicielskich,
selekcje okreslonych genotypow oraz selekcje zwig-
zang z markerem (MAS) (1, 8, 15, 19).

Zagadnienia zwiazane z jako$cig mleka stanowia
istotny obszar badan z zakresu hodowli bydta mleczne-
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go. W ramach modelowego systemu determinacji gene-
tycznej wydajnosci mlecznej najczesciej prowadzono
kompleksowa ocene polimorfizmu genéw kappa-kaze-
iny (zwigzanych z jako$cig biatek mleka), prolaktyny
(warunkujacej ogo6lng wydajno$¢ mleka i zawartos$¢
thuszczu w mleku) oraz syntazy kwasow thuszczowych
(zwigzanej z regulacja sktadu kwaséw tluszczowych
mleka) przy wykorzystaniu techniki PCR-RFLP
(Restriction Fragment Length Polymorphism) (2, 5-7,
9,11, 13, 16-18).

Celem pracy byta ocena struktury genetycznej bydta
ukrainskiego rasy holsztynskiej przeprowadzona na
podstawie analizy polimorfizmu DNA 12 /oci mikro-
satelitarnych oraz wybranych gendw cech ilosciowych
(kappa kazeiny — CSN3, prolaktyny — PRL 1 syntazy
kwasow tluszczowych — FASN).

Material i metody

Badaniami obj¢to populacje bydia ukrainskiego rasy
holsztynskiej (150 sztuk) pochodzaca z trzech gospodarstw
SE Chayka — filie: Chemerz regionu kozieleckiego obwo-
du czernihowskiego, Dudarkiv z obwodu boryspolskiego
i Lisne z region kijowsko-$wiatoszynskiego obwodu Kijow.

Analizy molekularne genow CSN3, PRL i FASN prze-
prowadzono dla catej populacji doswiadczalnej, natomiast
wskazniki produkcyjnosci mlecznej oznaczono tylko u krow
bedacych w okresie laktacji (91 sztuk), uwzgledniajgc dane
z wszystkich laktacji dotyczace catkowitej wydajnosci
mleka (kg/laktacje), zawarto$¢ thuszezu (%) oraz zawartos¢
biatka (%).

DNA izolowano z pelnej krwi obwodowej przy uzyciu
zestawu Diatom DNA Prep 100 (Biokom). Polimorfizm
mikrosatelitarnego DNA szacowano na podstawie reko-
mendowanego przez ISAG panelu 12 markeréw mikro-
satelitarnych: BM1818, BM1824, BM2113, INRA023,
SPS115, TGLAS3, TGLA122, TGLA126, TGLA227,
ETH3, ETH10, ETH225. Loci mikrosatelitarne analizo-
wano metoda multipleksowej reakcji PCR przy uzyciu
zestawu Qiagen Type-it Microsatellite PCR Kit i starterow
znakowanych fluorescencyjnie. Analiz¢ fragmentow DNA
przeprowadzono w 24-kapilarnym analizatorze genetycz-
nym 3500xL (Applied Biosystems). Dane analizowano
przy uzyciu oprogramowania GeneMapper® Software 5.0
(Applied Biosystems). Polimorfizm genow kappa-kazeiny
(CSN3), prolaktyny (PRL) i syntazy kwasoéw thuszczo-
wych (FASN) identyfikowano metodg PCR-RFLP. Do
amplifikacji zastosowano nastgpujace startery: K-CSN:
5’-gaaaTcccTaccarcaaracce-3’; 5’-ccatcrtacracragtttagatg-3°
(5) w warunkach temperaturowych: 94°C — 4 min; 94°C —
30 s, 58°C — 30 s, 72°C — 30 s (35 cykli); 72°C — 5 min;
PRL: 5’-cgagtccttatgagcttgattctett-3’; 5°-gecttccagaagtegtt-
tgtttttc-3” (6) w temperaturze: 95°C — 5 min; 94°C — 30 s,
58°C—-30s, 72°C —30s (35 cykli); 72°C — 7 min; FASNI:
5’-ttaagggcaccttaggettg-3’; 5°-gectttggagggcttcttag-3” (1)
w warunkach temperaturowych: 94°C —4 min; 95°C—-30s,
55°C—-30s, 72°C—-30s (35 cykli); 72°C — 5 min. Produkty
PCR poddano amplifikacji z zastosowaniem specyficznych
restrykcyjnych endonukleaz (Fermentas, Litwa): Hind 111
dla genu kappa-kazeiny, Rsa I dla genu prolaktyny i Hha 1
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dla genu syntazy kwasow thuszczowych, wedlug schema-
tu: woda — 3,5 pl, 10 x bufor dla enzymu — 1,0 pl, enzym
restrykeyjny — 0,5 pl i 5,0 pl. Wizualizacje wynikoéw prze-
prowadzono metoda rozdziatu elektroforetycznego frag-
mentéw DNA w 2% zelu agarozowym w buforze 1 x TBE
i barwieniu bromkiem etydyny.

Analizy asocjacyjne dotyczyly zidentyfikowanych ge-
notypoéw w loci kappa-kazeiny, prolaktyny i syntazy kwa-
sow thuszczowych oraz wskaznikow wydajnosci mlecznej
zwierzat doswiadczalnych (calkowita wydajnos¢ mleka
w laktacji, zawartos$¢ thuszczu i biatka w mleku). Badania-
mi objeto wszystkie krowy w okresie laktacji (91 sztuk).

Do okreslenia czestosci alleli i genotypow analizowanych
gendéw wykorzystano metodg bezposredniego liczenia. Stan
rownowagi Hardy’ego-Weinberga, sprawdzano stosujac test
chi-kwadrat (%) z uzyciem GenAlEx 6.5 (14). Wyniki badan
mikrosatelitarnego DNA poddano analizie statystycznej
przy uzyciu Tfpga 2000 wersja 1.3 (Tools for Population
Genetic Analyses). W obliczeniach asocjacyjnych stosowa-
no pakiet statystyczny PRISM Graph Pad (test ANOVA).

Wyniki i oméwienie

Na podstawie oceny polimorfizmu 12 markero6w mi-
krosatelitarnych DNA w populacji bydta ukrainskiego
rasy holsztynskiej zidentyfikowano tacznie 93 allele.
Dla kazdego locus obliczono wskazniki zmiennos$ci
genetycznej, tj.: liczbg alleli, obserwowang heterozy-
gotycznos$¢ (Ho) 1 indeks stopnia polimorfizmu (PIC)
(3). Najwieksza liczbe alleli zaobserwowano w locus
TGLAS3 (14 alleli) oraz w loci TGLA227 1 TGLA122
(odpowiednio: 11 1 10 alleli). Rownomierny rozktad
alleli wykazano w pozostalych loci, natomiast naj-
mniejsza liczba (5 alleli) charakteryzowaly si¢ sekwen-
cje mikrosatelitarne TGLA126 1 BM1824. Obliczono
czesto$¢ wystepowania alleli w poszczegolnych /oci,
a wartosci analizowanych parametréw zestawiono
w tabeli 1.

Dla najbardziej polimorficznego locus TGLAS3
najwyzsza frekwencje¢ (0,205) odnotowano dla allelu
o dlugosci 162 pz 1 tylko trzy kolejne warianty alle-
liczne (186, 176 1 160 pz) wystgpowaly z czestosci od
0,141 do 0,188, wspotczynnik heterozygotycznosci
wynosit ponizej 0,900, a liczba efektywnych alleli
(E) ponizej 7. Jest to zgodne z wynikami uzyskanymi
przez Brenigai Schiitza (4) dla populacji bydta niemiec-
kiego rasy holsztynsko-fryzyjskiej, w ktorej rowniez
najczesciej rejestrowano wariant alleliczny 176 pz.
Podobne wartosci dla bydta rasy polskiej holsztyn-
sko-fryzyjskiej, dotyczace liczby alleli (11) 1 indeksu
polimorficznosci (PIC) réwnego 0,834 przedstawili
Radko 1 wsp. (15). Z kolei badania Zhang 1 wsp. (19),
przeprowadzone na populacji bydta chinskiego rasy
holsztynskiej, wykazaty w locus TGLAS3 takg sama
liczbe alleli wynoszacg 11 1 nieco nizszy PIC réwny
0,791. W badaniach wtasnych charakteryzujacych
ukrainskie bydto rasy holsztynskiej z najnizsza czg-
sto$cig wystepowaly allele 164, 182 pz (frekwencja
0,007) oraz 154, 172 pz (frekwencja 0,010).



Med. Weter. 2022, 78 (12), 635-640

Dla locus TGLA227 zidentyfikowano 11 warian-
tow allelicznych o dlugosci od 77 do 103 pz, wérod
ktorych z najwigksza czgstosciag reprezentowane byty
allele 97 pz (0,299), 91 pz (0,198) 1 89 pz (0,185).
Locus TGLA227 byt rowniez bardzo polimorficzny
u bydta niemieckiego rasy holsztynsko-fryzyjskiej (16
wariantow), gdzie najwyzsza frekwencje wykazywat
allel o wielkos$ci 89 pz (0,264) (4).

Znaczaca liczbe alleli (10 wariantow) zarejestrowa-
no dla locus TGLA 122. Dla pozostatych loci wykaza-
no rownomierny rozktad alleli od 5 do 8, z najwyzsza
czestoscig wariantu o wielkosci 117 pz (0,587) dla
locus TGLA126, 248 pz (0,537) dla locus SPS115,
117 pz (0,470) w locus ETH3, 219 pz (0,470) dla locus
ETH10, 188 pz (0,369) dla locus BM 1824 — te warto$ci
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byty zblizone do odnotowanych dla bydta niemieckie-
go rasy holsztynsko-fryzyjskiej (4).W kolejnym locus
BM1818 najwyzsza frekwencje (0,456) wykazywat
allel 266 pz, w locus ETH225 wariant 148 pz (0,376),
aw INRA23 allel 214 pz (0,359).

Locus BM2113 byl reprezentowany przez 7 alleli
z najwyzsza frekwencja allelu 125 pz (0,302) i nieco
nizsza (0,232) allelu 135 pz, co jest zgodne z danymi
podawanymi przez Breniga i wsp. (4). Indeks PIC row-
niez podobny jest do okreslonego przez Zhang i wsp.
(20) dla bydta chinskiego, a takze Movahedina 1 wsp.
(12) dla iranskiego bydta holsztynskiego (odpowied-
nio: 0,726 1 0,724). Podobienstwa dotyczyty rowniez
locus TGLA126, w ktorym najcze$ciej identyfikowano
allele 117 pz i 115 pz, jednak PIC dla tego locus byt

Tab. 1. Charakterystyka loci mikrosatelitarnego DNA bydla ukrainskiego rasy holsztynskiej (n = 150)

Liczba | Allele | Czestosé alleli . Liczba | Allele | Czestosé alleli .
Locus | aieli | (pz) (éreednia:SE) FIC [ Ho B Fls Locus | “Jlieli | (pz) | (éredniaxsg) | FC | W | E | Fis
TGLA227 | 11 77 | 0,003 0,003 | 0,795 | 0,817 | 5,479 | 0,183 TGLA126| 5 | 115 | 0,280,025 | 0,526 | 0,580 | 2,381 | 0,420
81 | 0,060+0,014 117 | 0,587 + 0,029
83 | 0,094 +0,017 119 | 0,050 0,013
87 | 0,057 +0,013 121 | 0,104 + 0,018
89 | 0,185+0,022 123 | 0,010+ 0,006
91 | 0,198+0,023 TGLA122| 10 | 139 | 0,010:0,006 | 0,802 | 0,824 | 5.695 | 0,176
93 | 0,010 0,006 141 | 0,003 = 0,003
95 | 0,007 = 0,005 143 | 0,275+0,026
97 | 0,299 + 0,027 149 | 0,185 0,022
99 | 0,030+0,010 151 | 0,141 0,020
103 | 0,057 +0,013 153 | 0,003 = 0,003
BM2113 | 7 | 125 | 0,30240,027 | 0,757 | 0,788 | 4,727 | 0,212 A i
131 0,003t0,003 183 0,087:0,016
133 | 0,040+ 0,011 S0l =T,
135 | 0,232+0,024 INRA 23 7 | 200 | 0,034:0,010 | 0,683 | 0,729 | 3.689 | 0,271
137 | 0,11420,018 202 | 0,084+0,016
139 | 0,107.£0,018 206 | 0,315+0,027
208 | 0,020 +0,008
TGLA53 | 14 | 154 | 0,010+0,006 | 0,837 | 0,853 | 6,820 | 0,147 210 | 0.185 0,022
158 | 0,030 +0,010 214 | 0,359 + 0,028
160 | 0,188 +0,023 216 | 0,003 + 0,003
:gi gﬁg?fgggg ETH3 6 | 117 | 0,470+0,029 | 0,664 | 0,702 | 3,353 | 0,298
rES 119 | 0,030+ 0,010
166 | 0,067 = 0,014 121 | 0,037 = 0.011
168 | 0,084 + 0,016 125 | 01042 0.018
170 1 0,030£0,010 127 | 0,181+0,022
172 1 0,010+ 0,006 129 | 0,178£0,022
174 | 0,013 £ 0,007
176 | 0.188+0.023 ETH225 | 7 | 140 | 0,084x0,016 | 0,697 | 0,734 | 3,766 | 0,266
182 0,007 = 0,005 142 0,007 + 0,005
184 | 0,020 0,008 1:2 g;g;"ggﬁ
s =0,
186 | 0,141+0,020 148 | 0,376 0,028
ETH 10 8 | 209 | 0,020+0,008 |0,685 0,715 | 3,513 | 0,285 150 | 0,315 0,027
213 | 0,101 £0,017 152 | 0,077 0,015
g}g gg;gfgggg BM1824 | 5 | 178 | 0,154+0,021 | 0,681/ 0,728 | 3,679 | 0,272
19620, 180 | 0,161 = 0,021
221 | 0,047£0,012 188 | 0,369+ 0,028
223 | 0,081+0,016 190 | 0,023+0,009
225 | 0,074+0,015
BM1818 | 7 | 258 | 0,037+0,011 | 0,610 | 0,665 | 2,983 | 0,335
SPS115 | 6 | 248 | 0,537+0,029 | 0,585 | 0,633 | 2,727 | 0,367 260 | 0.030+0.010
252 | 0,225 +0,024 262 | 0,342 + 0,027
254 | 0,148 = 0,021 264 | 0,040 = 0,011
256 | 0,077 +0,015 266 | 0,456 = 0,029
258 | 0,007 + 0,005 268 | 0,074 +0,015
260 | 0,007 + 0,005 270 | 0,020 = 0,008
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nizszy niz okreslony dla populacji iran-
skiego bydta holsztynskiego (0,687) (12).
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Tab. 2. Struktura genetyczna badanej populacji bydla rasy holsztynskiej
(n = 150) na podstawie genéw cech ilosciowych

Z przeprowadzonych zestawien wynika, aTL Czestosé alleli Czestosé genotypow

ze loci TGLA53 TGLA 122 1 TGLA227 A B AA AB BB
charakteryzowaly si¢ najwyzszymi in- | ®N | o 03 0 061 | 017740003 | 0,67320,002 | 0,300,005 | 0,027 2 0,006
deksami polimorficznosci 1 wskaznikami A B A AB BB
heterozygotycznos$ci, co nie korespondu- | pPRL

je z danymi uzyskanymi przez autorow 0,820 £ 0,001 | 0,180+0,003 | 0,660 +0,002 | 0,320 0,005 | 0,020 + 0,007
iranskich. Przyczyna tej niezgodnosSci |, A G AR hG GG
moze by¢ zbyt mala liczebno$¢ populacji 0,847£0,001 | 0,153 0,003 | 0,740+0,002 | 0,213 0,005 | 0,047 + 0,006

doswiadczalnej iranskiego bydia holsz-

tynskiego (68 sztuk bydta) lub wprowadzenie gendéw
ze zrodta zewnetrznego, ze wzgledu na stosowanie
inseminacji (12).

Charakterystyka bydla ukrainskiego rasy holsztyn-
skiej, okreslajaca frekwencje alleli w 12 loci mikrosa-
telitarnego DNA, bedzie cennym Zrodtem informacji,
przydatnym w weryfikacji pochodzenia osobnikdw na-
lezacych do tej grupy rasowej, a takze bedzie stanowic
podstawe do aktualizacji danych o nasyceniu populacp
przez okreslone markery. Obliczone w niniejszym
badaniu podstawowe parametry genetyczne (tab. 1)
wykazaly, Ze badana populacja charakteryzowata si¢
wysokimi warto$ciami PIC obliczonymi dla kazdego
markera przekraczajagcymi $rednio 0,693, przy warto-
$ciach minimalnych dla locus TGLA126 (0,526), na-
tomiast stopien heterozygotycznosci (H,) wahat si¢ od
58,0% do az 83,5%. Kolejne locus BM 1824 ze $redni-
mi warto$ciami PIC i H, (odpowiednio: 0,681 10,728)
charakteryzowalo si¢ najwigksza liczba efektywnych
alleli (E) (3,679, czyli okoto 4 z 5 dostepnych).

W locus TGLA227, o duzej liczbie wykrytych al-
leli (n = 11), liczba alleli efektywnych byta znacznie
nizsza (E = 5,479). Podobne wartosci tych parame-
trow zaobserwowano dla loci BM1818 1 TGLA126.
Istotnie r6znily si¢ te wskazniki w odniesieniu do loci
TGLA122 1 BM2113 (odpowiednio: PIC = 0,802,
H=0,24, E=5,69510,757; 0,788; 4,727). Dla pozo-
statych loci liczba efektywnych alleli wahata si¢ od
2,727 (locus SPS115) do 3,766 (locus ETH225). Na
podstawie wartosci PIC i H, stwierdzono, ze badane
mikrosatelitarne sekwencje DNA charakteryzowaly
si¢ wysokim stopniem polimorfizmu. Wspotczynnik
inbredu Wrighta (Fis) dla wszystkich badanych loci
mikrosatelitarnych byt dodatni z najwyzsza warto$cia
dla TGLA126 (0,420).

Wyniki analizy molekularnej gendow kappa-kazeiny,
prolaktyny i syntazy kwasow ttuszczowych w popu-
lacji doswiadczalnej (cate stado — 150 sztuk) przed-
stawiono w tab. 2. Z kolei wskazniki produkcyjnosci
mlecznej oznaczono u wszystkich krow bedacych
w okresie laktacji (91 sztuk), uwzgledniajac dane ze
wszystkich laktacji dotyczace catkowitej wydajnos$ci
mleka (kg/laktacja), zawartos$ci thuszezu (%) oraz za-
wartosci biatka (%) (tab. 3).

W badanej populacji gen kappa-kazeiny (CSN3)
charakteryzowal si¢ dominujaca czgstosciag allelu A

Tab. 3. Wskazniki wydajno$ci mlecznej bydla ukrainskiego
rasy holsztynskiej dla ré6znych genotypow w loci CSN3, PRL

i FASN

Genotyp 0 Wytll(;i/r:ks'!t; (r:iléeka Thizzcz Bi;tko
AACSN 68 | 8068,65 +152,00° 3,70+ 0,03 3,09 £0,02¢
ABEsW 22 | 7764,86 + 152,00 3,65+ 0,03 3,05+ 0,02°
BBesY 1 7764,00 3,72 3,08
wartosé p 0,007 0,104 0,036
AAPRL 61 8267,33 + 276,04° 3,66 + 0,03 3,08 +0,01
ABPAL 28 | 7430.64 + 276,04 3,75+ 0,03 3,07 0,01
BB 2 7447,02 + 276,04 3,75+0,03 3,09 +0,01
wartosé p 0,049 0,155 0,151
AAFAS 73 8080,82 + 326,30 3,68 +0,03 3,08 +0,01
AGFsN 14 | 7812,57 + 326,30 3,69 +0,03 3,07 0,01
GGsW 4 6995,75 + 326,30 3,87+0,03 3,10 0,01
wartosé p 0,059 0,121 0,159
$rednio 7991,86 + 109,23 3,69 + 0,02 3,08 +0,01

Objasnienie: *° — p < 0,05; BB®Y — genotyp nie uwzgledniony
w obliczeniach statystycznych, poniewaz wystapit tylko raz

(q=0,823 £ 0,001), co jest zwigzane ze zwigkszong
catkowita wydajno$ciag mleka, natomiast czgstos¢
allelu B wynosita 0,177 = 0,003 (tab. 2). Nalezy za-
znaczy¢, ze w selekcji genomowej allel B jest uwaza-
ny za pozadany, a genotyp BB warunkuje korzystne
parametry technologiczne produkcji biatka mleka, to
jednak populacje bydta holsztynskiego charakteryzuja
si¢ zwykle mniejszym niz 20% udzialem tego allelu.
U wigkszosci badanych zwierzat okreslono homozy-
gotyczny genotyp AA (67,3%), u okoto 30,0% — hete-
rozygotyczny AB, natomiast tylko u 2,7% (q = 0,027)
stwierdzono homozygotyczny genotyp BB, ktory
jest genotypem pozadanym, gdyz determinuje m.in.
wysoka jako$¢ serow. Uzyskane wyniki sg zblizone
do podanych przez Bonvillani 1 wsp. (2) dla 12 stad
holsztynskich w Argentynie oraz do wynikéw analiz
Gurses 1 wsp. (7), dotyczacych réznych populacii,
w tym bydta hodowanego w Turcji.

Gen prolaktyny (PRL) charakteryzowat si¢ wysoka
frekwencja allelu A (0,820 = 0,001), a pozadany allel
B wystepowal z czestoscig 0,180 = 0,003 (tab. 2).
Wsrod badanych krow prawie 66% miato genotyp
AA, o polowe mniej bylo heterozygot AB (q = 0,320
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+ 0,005), natomiast homozygoty BB stanowity
tylko 2% populacji (0,020 £ 0,007).

Dla genu syntazy kwasow tluszczowych
(FASN) wykazano wyzsza frekwencje alleluA
(0,847 £+ 0,001) w poréwnaniu z allelem G
(0,153 £+ 0,003), a takze okreslono frekwencje
homozygotycznego genotypu AA na poziomie
74% (0,740 + 0,002).

Wskazniki produkcyjnosci mlecznej ba-
danej populacji (91 kréw w okresie laktacji)
w zaleznos$ci od genotypu w loci genu kappa-
-kazeiny, prolaktyny i syntazy kwaséw tlusz-
czowych przedstawiono w tab. 3. Stwierdzono
powigzania asocjacyjne niektorych wariantow
genotypowych genéw CSN3, PRL 1 FASN z ce-
chami produkcyjnymi. Réznice w warto$ciach
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Tab. 4. Wskazniki produkcyjnos$ci mlecznej bydla ukrainskiego rasy
holsztynskiej dla zlozonych wariantow genotypowych w loci PRL,

CSN3 i FASN
Genotyp (PAL, n Wydajno$é n_1|eka Thuszez Biatko
CSN3, FASN) kg/laktacje % %

AAPRL AACSNS pAFASN | 46 | 8351,65 + 146,12 3,68+ 0,02 3,10 0,01
AAPAL AB CSN3 ARFASN | 20 7480,35 + 212,86 3,75+ 0,05 3,07+ 0,02
AAPAL BB N3 ARFASNE | 2 7447,00 = 836,00 3,75+0,03 3,09 0,00
ABPRL AA CSN3 pAFASN | 13 8005,31 + 277,53 3,59+ 0,07 3,03+0,03
ABPRL AB 5 AAFASN 6 7466,83 + 459,72 3,69+0,01 3,06 + 0,02
AAPRL AA CSNS AGFASY | 10 8126,90 + 294,34 3,69 + 0,06 3,09+ 0,03
AAPRL pB 65N GGFASY | 3 6938,33 + 320,90 3,80+0,15 3,06 £ 0,03
AAPPRL AB 5N AGFASNY | 2 6659,00 + 537,00 3,67 £0,00 3,02 0,01
$rednio 7991,86 + 109,23 3,69 0,02 3,08 +0,01
wartosé p n 0,035 0,0001 0,0001

poszczegb6lnych cech miedzy analizowanymi
genotypami byly statystycznie nieistotne dla
wskaznikéw thuszczu i rowniez nieistotne dla poziomu
biatka w odniesieniu do PRL i FASN. Wykazano, ze
zwierzeta o genotypie homozygotycznym GG w lo-
cus FASN charakteryzowaly si¢ najwyzszg $rednig
zawarto$cig biatka i thuszczu w mleku (odpowiednio:
3,10% 1 3,87%) oraz najnizsza wydajnoscia mleczng
na poziomie 6995,75 kg mleka za laktacje.

Analiza genotypéw w locus kappa-kazeiny wyka-
zata, ze genotyp AA warunkowatl najwyzsza $rednig
wydajnos¢ mleka i zawarto$¢ biatka w mleku (odpo-
wiednio: 8068,65 kg/laktacje i 3,09%), a genotyp BB
najwyzszy poziom thuszczu w mleku (3,72%).

Z kolei zwierzeta o genotypach AB i1 BB genu
prolaktyny charakteryzowaly si¢ wysoka zawarto$cig
thuszczu w mleku (3,75%), a homozygoty BB najwyz-
szg zawarto$cig biatka w mleku (3,09%), natomiast ho-
mozygoty AA najwyzsza wydajno$cig mleka, znacznie
przekraczajaca Srednig (8267,33 kg/laktacje).

W tab. 4. zestawiono rézne warianty genotypowe
dla loci CSN3, PRL i FASN warunkujace cechy uzyt-
kowosci mlecznej. Wykazano, ze zlozony genotyp
AAPREAACSNM AAPSN (dla gendéw kappa-kazeiny —
CSN3, prolaktyny — PRL 1 syntazy kwasow thusz-
czowych — FASN) charakteryzowat si¢ najwyzszymi
wskaznikami wydajno$ci mleka (8351,46 kg/lakta-
cj¢) 1 zawarto$ci biatka w mleku (3,1%). Najnizsze
wskazniki wydajnosci mleka (6938,33 kg/laktacje¢)
przy jednocze$nie najwyzszym poziomie thuszczu
w mleku (3,80%) stwierdzono u zwierzat o geno-
typie AAPREABSNGGHSN, Wysoki poziom tluszczu
1 biatka w mleku okre$lono u kréw o genotypach
AAPRLABCSN3AAFASN 1 AAPRLAACSN3AGFASN (OdPOWied-
nio: 3,75% 1 3,09%). Genotyp AB™*AASNAAMN
wystepowal u zwierzat o minimalnej wartosci tych
wskaznikéw (odpowiednio: 3,59% 13,03%) 1 wysokiej
mlecznosci (8005,31 kg/laktacj¢). Zwierz¢ta z innymi
wariantami genotypdw charakteryzowaly si¢ Srednig
zawarto$cig thuszczu 1 biatka w mleku. Najczestsza
formuta genotypowa identyfikowang w badanej po-

Objasnienie: #— genotyp nie uwzgledniony w obliczeniach statystycznych

pulacji byt genotyp AAPRE AASN AAFSN (50,5%),
charakterystyczny dla najwyzszej catkowitej wydaj-
no$ci mleka 1 zawarto$ci biatka, ale nizszego poziomu
thuszczu w mleku.

Przeprowadzone badania potwierdzity przydat-
no$¢ wybranych mikrosatelitarnych markeréw DNA
(TGLAS3, TGLA2271 TGLA122) dla charakterystyki
genetycznej bydla ukrainskiego rasy holsztynskiej
oraz wskazaly na mozliwo$¢ wykorzystania w selekcji
MAS konkretnych zestawien genotypow z loci CSN3,
PRL i FASN.
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