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Darbo tikslas - istirti Lietuvoje veisiamy Danijos Zalyjy, Svedijos zalmargiy,
Vokietijos juodmargiy ir Vokietijos Zalyjy pieniniy galvijy veisliy
mikrosatelity jvairove. Tirtuose TGLA 227, BM 2113, TGLA 53, ETH 10,
SPS115,TGLA 126, TGLA 122,INRA 23,ETH 3,ETH 225, BM 1824 galvijy
mikrosatelitiniuose lokusuose buvo aptikta 145 skirtingi aleliai: maziausias
skirtingy aleliy skaic¢ius buvo aptiktas ETH 10 lokuse, didZiausias - ETH 3
lokuse; 32 dominuojantys aleliai: maZiausias skaicius rastas ETH 10 lokuse,
didziausias - TGLA 227 lokuse; 82 skirtingi reti aleliai: didZiausias rety
aleliy kiekis rastas TGLA 122 lokuse; maziausias - TGLA 126 lokuse; 28
unikalds aleliai: didZiausias unikaliy aleliy rasta ETH 225 ir TGLA 53 loku-
suose, maziausiai — TGLA 126 ir ETH 10 lokusuose. I$tyrus vienuolikos
mikrosatelity aleliy pasiskirstyma tarp skirtingy galvijy veisliy, nustaty-
ta, kad faktinis aptikty skirtingy aleliy skaicius svyravo nuo 42 Vokieciy
zalyjy iki 105 Danijos Zalyjy galvijy veislése. Daugiausia dominuojanciy
aleliy rasta Svedijos Zalmargiy, maziausiai — Vokietijos juodmargiy
galvijy veislése. Daugiausia rety ir unikaliy aleliy rasta Danijos zalyjy,
maziausiai — Vokietijos Zalyjy galvijy veislése. Visi 11 mikrosatelity tirtose
veislése rasti polimorfiski, todél tinkami genetinés jvairovés vertinimui.

Raktazodziai: polimorfizmas, mikrosatelitai, aleliai, galvijai

JVADAS

Galvijy veisliy visuma yra pripazjstama kaip
svarbi viso pasaulio gyviiny biologinés jvairoveés
dalis, kadangi genai bei skirtingos geny kombi-
nacijos, kurias nesioja savyje tiek vietiniy, tiek ir
moderniy veisliy galvijai, gali bati naudingi atei-
ties gyvulininkystei bei Zmoniy gerovei. Viena i$
svarbiausiy biologinés jvairovés daliy yra genetiné
jvairové (Maleviciate, 2003). Zemés tkio gyviny
rusiy ir veisliy genetiné jvairové sumazéjo dél jvai-
riy veiksniy, pvz., prijaukinimo, riboto efektyvaus
populiacijos dydzio, pasikeitusiy gamtiniy salyguy,
dirbtinés atrankos ir kt. Genetinés jvairovés moni-
toringas yra butina biojvairovés i$saugojimo pro-
gramy sudedamoji dalis. Prie tinkamiausiy bady
DNR jvairovei jvertinti buty priskiriami mikro-
satelity, sekvenavimo, restrikcijos fragmenty ilgio
polimorfizmy, atsitiktinai amplifikuoty ir konfor-
maciniy polimorfizmy metodai.

Galvijy genetinés jvairovés tyrimams placiau-
siai yra naudojami mikrosatelitiniai Zymenys. Mi-
krosatelitiniai Zymenys - tai trumpi, tandemiskai
besikartojanc¢iy 1-6 nukleotidy DNR fragmentai.
Galvijy genome yra tikstanciai mikrosatelitiniy
lokusy, lemianciy skirtinguma tarp individy. Vi-
duveislinés ir tarpveislinés genetinés jvairovés ty-
rimams mikrosatelitiniai Zymenys yra palankiausi,
kadangi jie yra nesusije su jokiais produktyvumo
pozymiais. Formuojantis veisléms mikrosatelitai
nebuvo vertinami kaip selekcijos kriterijus, todél
juos veiké dazniausiai tik natdralas veiksniai. Mi-
krosatelitai yra placiai iSsidéste genome, lokali-
zuoti jvairiose chromosomose, paveldimi kodomi-
nuotai ir nesukibe vienas su kitu, pasizymi dideliu
polimorfiskumu, todél labai informatyvias. Mikro-
satelitai aptinkami ir jy polimorfizmas stebimas
PGR (polimerazinés grandinés reakcijos) pagalba
naudojant atitinkamus pradmenis ir frakcionuo-
jant juos elektroforezés budu poliakrilamidiniame
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gelyje arba identifikuojant lazeriu (Mullis et al.,
1987; Bruford et al., 1993; Eding et al., 1999).
Intensyvi gyvulininkysté ir naujy Zemés ikio
metody taikymas joje lémé, kad tam tikros rasies
(galvijy, kiauliy, pauksciy) veisimas turéjo jtakos
keliy, labai auksto produktyvumo specializuoty
veisliy paplitimui, o $ios tapo vienodos genetiniu
poziariu. Toks vienpusis pozitris j veisimg reiksty,
kad visi gyvuliai, turintys genus, neturincios didelés
jtakos produkcijos gamybai, yra pasmerkti i$nykti,
o tai reiskia, kad $ie pozymiai ateityje negalés buti
atkurti. Taciau mes nezinome visuomenés ateities
poreikiy. Tai aktualu ir $iandien, kai vis didesnis
démesys yra skiriamas specifiniy zemés ukio pro-
dukty gamybai bei Zemés tukio produkcijos jvai-
rovés didéjimui, ekologiniam wkininkavimui bei
gyvuliy sveikatingumui. Labai svarbu yra i§saugoti
kuo didesn¢ naminiy gyviiny jvairove tiek veislés
viduje, tiek tarp veisliy, o tai pasiekti galime tik zi-
nodami faktine genetinés jvairovés bukle.
Mikrosatelitai Zemés tkio gyvuliy genetinei
jvairovei jvertinti buvo panaudoti daugelyje tyri-
my galvijams, ozkoms, avims, arkliams, kiauléms
ir kitiems Zemés tkio gyvinams bei pauksciams
(Moore et al., 1994; Hanslik et al., 2000; Malevi-
¢iateé, 2003; Grigalitnaité et al., 2003; Tapio et al.,
2003; Tapio et al., 2005; Tapio et al., 2006). Iki siol
Lietuvoje mikrosatelity tyrimai buvo atlikti ketu-
riose galvijy veislése — Lietuvos juodmargiy, Lietu-
vos zalyjy, Lietuvos $émy bei Lietuvos baltnugariy
(Tapio et al., 2006) bei dviejose aviy veislése — Lie-
tuvos juodgalviy ir Lietuvos Siurksciavilniy (Griga-
lianaité et al., 2003). Sio darbo tikslas buvo itirti
Lietuvoje veisiamy Danijos Zalyjy, Svedijos Zal-
margiy, Vokietijos juodmargiy ir Vokietijos Zalyjy
pieniniy galvijy veisliy mikrosatelity jvairove.

METODAI IR SALYGOS

Mikrosatelity tyrimai atlikti 120 galvijy grupéje,
kurie priklausé Danijos zalyjy (DZ), Svedijos zal-
margiy (SZ), Vokietijos juodmargiy (V]), Vokieti-
jos zalyjy (VZ) veisléms. Tyrimams atrinkta po 30
kiekvienos veislés abiejy ly¢iy negiminingy indi-
vidy. Méginiai tyrimams imti i$§ galvijy, laikomy
UAB Atzalynas, Bernatoniy ZUB, LSMU prakti-
nio mokymo ir bandymy centro bei Biologiniy
sistemy ir genetinio tyrimo instituto DNR banko.
Plaukai (iSpesant juos su svogunéliais) mikrosate-
lity tyrimams sudéti i vienkartinius maiselius. Ty-

rimai atlikti Lietuvos sveikatos moksly universite-
to K. JanuSausko gyviny genetikos laboratorijoje.
DNR isskirta i$ plauky su DTT (1M), ,,Chelex 100
»Protenase K“ (20 mg/ml) reagentais (Paulauskas
ir kt., 2002). PGR reakcija buvo atlikta 15 pl ga-
lutinio tirio panaudojant Siuos reagentus: ddH,O,
StockMarks PGR buferis, 200 uM dNTP, 1,5 uM
MgCl, 0,6 v.v. AmpliTaqGold DNR polimerazés,
mikrosatelity pradmeny misinio (Applied Biosys-
tems), 100 ng tiriamy galvijy DNR. Informacija
apie naudotus 11 mikrosatelity pateikta 1 lenteléje.
PGR atlikta termocikleryje (Applied Biosys-
tem; GeneAmp PCR System 2700) pagal progra-
ma: 95 °C 15 min.; 94 °C 45 sek., 61 °C 45 sek;
72 °C 60 sek. 35 ciklai; 4 °C. PGR produktas
praskiestas ddH,0. | mégintuvélj pilta 1,0 ul pra-
skiesto produkto, 11,5 pl DI formamido (Applied
Biosystems) ir 0,5 pl GS Rox 500 dydzio standarto
(Applied Biosystems). Gauti PGR produktai ana-
lizuoti ABI PRISM 310 analizatoriuje. Genotipa-
vimas atliktas 310 ABI analizatoriumi Genotyper
programa, kuri identifikuoja mikrosatelity aleliy
dydzius po jy uzfiksavimo lazeriu kapiliare POP4
genotipavimo gelyje. Tikslas fragmenty dydziai
buvo nustatyti pagal naudojamy mikrosatelity
tarptautinius dydziy standartus bei referentiniy
(kontroliniy) gyvuliy aleliy dydzius. Moksliniai
tyrimai atlikti laikantis 1997-11-06 Lietuvos Res-
publikos gyviiny globos, laikymo ir naudojimo
jstatymo Nr. 8-500 (,,Valstybés Zinios®, 1997-11-28,
Nr. 108) bei pojstatyminiy akty - LR valstybinés
veterinarinés tarnybos jsakymy ,,Dél laboratoriniy
gyviny veisimo, dauginimo, priezitros ir trans-
portavimo veterinariniy reikalavimy® (1998-12-31,
Nr. 4-361) ir ,,Dél laboratoriniy gyviiny naudojimo
moksliniams bandymams® (1999-01-18, Nr. 4-16).
Statistiné analizé atlikta statistiniu R paketu
(http://www.r-project.org/).

REZULTATAI IR JU APTARIMAS

Tyrimai atlikti 120 galvijy grupéje, kurie priklauso
4 veisléms. Miisy vertinamuose vienuolikoje mikro-
satelitiniy lokusy buvo aptikta 145 skirtingi aleliai.
Faktiskai nustatyty aleliy skaiciaus pasiskirstymo
tarp veisliy ir tarp lokusy duomenys pateikiami
2 lenteléje. Maziausias skirtingy aleliy skaicius buvo
aptiktas ETH 10 lokuse (7), didziausias - ETH 3
lokuse (22). Istirty keturiy galvijy veisliy faktinis
aptikty skirtingy aleliy skaicius (visuose 11 lokusy)
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1 lentelé. Galvijy mikrosatelitai, lokalizacija bei pradmeny sekos

Table 1. Cattle microsatellites, localization and sequences of primers

Mikrosatelitas Chromosoma Pradinés sekos (5’-3’)

Microsatellite Chromosome Original sequences (5°-3’)
B 1824 (178-150 bp) ! paCATTCN CCAACT GOT TCCTTG
BM 2113 (125143 bp) ® BaCTTCOT GAG AGA AGE AACACC
SPS 115 (240-262 ) 'S prAACGAGTGT CCT AGTTTG GCT
BTH 3 (117-129 bp) 9 pACK TG CCT TG GCCAMGTAG
BTH 10 210-226 bp) * piCeTCOAGOCCACTIT CICTTC
BITH 225 (140-156 bp) > BalACATOA CAG CCA GCT GCT ACT
TGLA 122 (130-164 bp) 21 pyAATCAC ATG GCA AAT AAGTAC
TGLA 126 105-127bp) ™ mITGGTCICT AITCICTOAATA
TGLA 227 (75-104 bp) 8 DrACA GAC AGA AAC TCA ATG AAA
TGLA 53 (144-190 bp) 6 plXICTIC ACATGA TATTAC AGC
INRA 23 (197-223 bp) 3 P1:GAG TAG AGC TAC AAG ATA AAC

P2:ATC TTC ACA TGA TAT TAC AGC

svyravo nuo 42 (VZ) iki 105 (DZ). Didziausias skir-
tingy aleliy skaicius (15) buvo nustatytas TGLA 227
lokuse - Svedijos zalmargiy galvijy veislé. Maziau-
sias skirtingy aleliy skaic¢ius (2) rastas INRA 23 lo-

kuse - Vokieciy zalyjy galvijy veislé (2 lentelé).

Dominuojanciy aleliy dydziai jvairavo tiek lo-
kusy, tiek veisliy atzvilgiu. 11 istirty mikrosateliti-
niy lokusy i$ viso buvo nustatyti 32 skirtingi domi-
nuojantys aleliai. Daugiausia dominuojanciy aleliy

rasta TGLA 227 lokuse (9), homogeniskiausias

2 lentelé. Faktiskai aptikty skirtingy aleliy skaicius ir jy pasiskirstymas kiekviename lokuse bei kiekvienoje veisléje

Table 2. Practically detected number of different alleles and their distribution in each locus and in each breed

DZ aleliy $7 aleliy V] aleliy VZ aleliy Skirtingy aleliy
Mikrosatelitas skaicius skaicius skaicius skaicius skaicius
Microsatellite Number of Number of | Numberofal- | Numberofal- | Number of different
alleles alleles leles leles alleles
TGLA 227 10 15 9 5 17
BM 2113 10 9 6 3 12
TGLA 53 12 6 7 4 16
ETH 10 7 5 5 3 7
SPS 115 8 5 5 3 9
TGLA 126 7 8 5 7 8
TGLA 122 10 7 11 3 12
INRA 23 10 9 8 2 18
ETH 3 10 10 8 3 22
ETH 225 14 10 7 4 16
BM 1824 7 8 6 5 9
I$ viso / Overall 105 92 77 42 145
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buvo ETH 10 lokusas, kuriame rastas tik vienas
215 bp alelis. Vertinant skirtingy veisliy mikrosa-
telity ivairove nustatyta, kad daugiausia dominuo-
jan¢iy aleliy rasta Svedijos zalmargiy (15), maZiau-
siai — Vokietijos juodmargiy galvijy veislése (11).
Kai kuriy veisliy skirtinguose lokusuose buvo ap-
tikta po kelis dominuojancius alelius. Galime ste-
béti tendencija, kad tam tikri mikrosatelity aleliai
yra budingi zalyjy arba juodmargiy veisléms, pa-
vyzdziui, BM 1824 179 bp alelis, ETH 3 113 bp ale-
lis, TGLA 53 157 bp alelis budingi zalyjy veisléms
(3 lentelé), o ETH 3 117 bp alelis budingas pieniniy
galvijy veisléms (3 lentelé; Maleviciate, 2003).

Reti aleliai yra tokie, kurie sutinkami popu-
liacijoje mazesniu nei 0,05 dazniu. I§ tirty ketu-
riy galvijy veisliy retus alelius radome tik trijose
veislése — Danijos zalyjy, Svedijos zalyjy ir Vo-
kietijos juodmargiy pieniniy galvijy. 11 mikro-
satelitiniy lokusy rasti 82 skirtingi reti aleliai.
Didziausias rety aleliy kiekis rastas TGLA 122
lokuse (12), maziausias — TGLA 126 lokuse (3).
Jvertinus rety aleliy pasiskirstyma skirtingo-
se veislése, nustatyta, kad daugiausia rety aleliy
yra tarp Danijos zalyjy galvijy (35), maziau-
sia — Vokietijos juodmargiy galvijy veisliy (20)
(4 lentele).

3 lentelé. Aptikti dominuojantys aleliai tirtuose mikrosatelituose bei veislése

Table 3. Detected dominant alleles in analysed microsatellites and breeds

DZ, alelio _—_ . VJalelio | VZalelio | Skirtingy dominuojanciy
Mikrosatelitas dydis bp SZ alell)l o dydis dydis bp dydis bp aleliy skaicius
Microsatellite | Size of allele Size o fal;lele bp Size of | Size of allele | Number of different domi-
bp allele bp bp nant alleles
TGLA 227 83 82, 86, 89, 94, 97 99 75, 84, 89 9
BM 2113 136 123 132 130 4
TGLA 53 157 157 155 157 2
ETH 10 215 215 215 215 1
SPS 115 250 242 242 242 2
TGLA 126 117,125 117 117 117 2
TGLA 122 140, 150 150 140 140 2
INRA 23 205, 211 211 203 211 3
ETH 3 113 113 121 113 2
ETH 225 147 137 141 141 3
BM 1824 179 179 189 179 2
I$ viso / Overall 14 15 11 13 32
1 lentelé. Aptikti reti aleliai tirtuose mikrosatelituose bei veislése
Table 4. Detected rare alleles in analysed microsatellites and breeds
. . Skirtingy rety
Mlkrtosatell— DZ alelio dydis bp $7 alelio dydisbp | V] alelio dydis bp aleliy skaicius
Micro:; tellite Size of allele bp Size of allele bp Size of allele bp Number of dif-
ferent rare alleles
TGLA 227 87,101 77;79; 80; 81; 93; 95; 99 81; 85 10
BM 2113 120; 133; 140 118;123; 135 130 7
TGLA 53 149; 154;162;167; 173 159; 163; 165 162 8
ETH 10 209; 223 219 3
SPS 115 251; 255 236; 254 248 5
TGLA 126 123 111 113 3
TGLA 122 142; 152; 154; 156; 158; 166 148; 156; 158; 160  141; 148; 150; 161; 174 12
INRA 23 197; 199; 202; 2065 213 197; 198; 203; 217 197; 209 9
ETH 3 109; 1195 121; 123 105; 123; 137 111;117;123 8
ETH 225 133; 140; 143; 1505 153 134; 145; 155 137; 147 10
BM 1824 180; 184 187; 191 4
I8 viso / Overall 35 33 20 82
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Kity mokslininky, kurie tyré mikrosatelitus
desimtyje Baltijos $aliy vietiniy galvijy veislése,
duomenimis, rasta rety aleliy svyravimas nuo 66
Lietuvos Baltnugariy galvijy iki 48 Lenkijos juod-
margiy galvijy veislése. Didelis aptikty rety aleliy
skaicius visose tirtose veislése galéty buti dél geny
dreifo ar migracijos i§ populiacijos j populiacija
(Maleviciate, 2003; Grigalitnaité et al., 2004; Ta-
pio et al., 2006).

Paprastai didelése populiacijose reti aleliai at-
siranda dél atsitiktiniy mutacijy ir paplinta jose
heterozigotiniu pavidalu. Mazose populiacijose
reti aleliai paplinta dél galimo poravimosi tarp gi-
miningy individy arba kryzminant tokiy veisliy
galvijus su kitomis veislémis, kurios atsitiktinai
perduoda tokius genus. Dar viena rety aleliy at-
siradimo priezastis — genetinés jvairovés sumazé-
jimas, dél ko bégant laikui populiacijoje genai ima
nykti ir aptinkami labai mazu dazniu. Toks reis-
kinys pastebimas, kai per trumpa laikg labai su-
mazéja efektyvus populiacijos dydis, gyvuliai yra
laikomi itin skirtingose vietose bei like individai

yra poruojami su kity veisliy individais. Véliau
tokie gyvuliai ar jy palikuonys, nors ir laikomi
vienoje bandoje, yra fenotipiskai panasus, taciau
savo genotipe turi labai skirtingus genus (Malevi-
ciaté, 2003). Didelis aptikty rety aleliy skaicius vi-
sose veislése galéty bati geny dreifo ar migracijos
i§ populiacijos | populiacijg rezultatas. Palyginus
misy gautus duomenis su literatiiroje aptinka-
mais duomenimis, gauti panasas tyrimy rezultatai
(Bredbacka et al., 1998; Martin-Burriel et al., 1999;
Edwards et al., 2000; Grigalitnaité et al., 2004).

Unikalas arba specifiniai tik vienai veislei aleliai
buvo rasti visose tirtose galvijy veislése, tik labai
mazu dazniu. Unikaliy aleliy daznis skirtingose
veislése svyravo nuo 0,02 iki 0,24. I§ viso keturiose
tirtose veislése rasti 28 unikals aleliai. Daugiausia
unikaliy aleliy buvo aptikta Danijos Zalyjy galvijy
veisléje (10). Maziausia unikaliy aleliy rasta Vokie-
tijos zalyjy galvijy veisléje — vienas 147 baziy pory
alelis TGLA 53 lokuse 0,17 dazniu. Kitas (0,24
dazniu) rastas 158 baziy pory alelis taip pat TGLA
53 lokuse (5 lentelé).

5 lentelé. Aptikti unikalas aleliai tirtuose mikrosatelituose bei veislése

Table 5. Detected unique alleles in analysed microsatellites and breeds

DZ alelio dy- | SZ alelio dydis | VJ alelio dydis | VZ alelio dy- Sll(( l;t mfiql'
Mikrosatelitas dis bp daznis bp daznis bp daznis dis bp daznis fnfatly atetu
Microsatellite Size of allele Size of allele Size of allele Size of allele ska1c1us.
bp frequency bp frequency bp frequency bp frequency Number of differ-
ent unique alleles
TGLA 227 101 (0.03) 74 (0.07) 3
82 (0.12)
BM 2113 120 (0.03) 118 (0.03) 3
140 (0.03)
TGLA 53 153 (0.06) 158 (0.24) 147 (0.17) 4
173 (0.02)
ETH 10 223 (0.02) 1
SPS 115 255 (0.03) 236 (0.06) 2
TGLA 126 111 (0.03) 1
TGLA 122 141 (0.04) 3
174 (0.04)
184 (0.09)
INRA 23 212 (0.12) 2
217 (0.04)
ETH 3 109 (0.02) 122 (0.07) 3
124 (0.07)
ETH 225 153 (0.02) 134 (0.04) 4
159 (0.05) 138 (0.08)
BM 1824 184 (0.04) 2
185 (0.07)
I$ viso / Overall 10 13 4 1 28
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Visose veislése aptikti unikalas aleliai leidzia
daryti prielaida, jog $ie aleliai galéjo isilaikyti kaip
adaptyviniai genai, kurie ateityje gali buti reiks-
mingai panaudojami gyvulininkystéje. Kadangi
unikalas aleliai (iSskyrus kelis) veislése buvo atras-
ti labai mazu dazniu, galima spéti, jog Sie aleliai
buvo paplite heterozigotinés buklés ir selekcijos
nebuvo eliminuoti i§ veisliy. Jeigu unikalas aleliai
buty aptikti dideliu dazniu, galéty bati panaudoti
kaip veisle charakterizuojantis Zymuo.

Mikrosatelity tyrimus Danijos Zalyjy, Svedi-
jos zalmargiy, Vokietijos juodmargiy, Vokietijos
zalyjy galvijy veisliy populiacijose, veisiamose
skirtingose $alyse, atliko mokslininkai J. Citek ir
V. Rehout (2001), Cekijoje istyre 13 mikrosatelity
6 veislése. ]. Lubieniecka (2001), Lenkijoje istyrusi
26 mikrosatelity jvairove 9 veislése, G. Grzybows-
ki ir B. Prusak (2004), iStyre 26 mikrosatelitus 9
Europos galvijy veislése, K. Moazami-Goudarzi su
mokslininky grupe (1997) istyré 10 galvijy veisliy
17 mikrosatelity polimorfizma, J. Citek su moksli-
ninky grupe (2006) palygino Cekijoje, Lenkijoje ir
Vokietijoje veisiamy zalujy galvijy geneting jvairo-
ve pagal 13 mikrosatelity. Mokslininkai M. H. Li
ir J. Kantanen (2009), iSanalizave mikrosatelity
jvairove 48 galvijy veislése, patikslino veisliy kla-
sifikacija.

DNR sekos polimorfizmo tyrimai suteikia prie-
moniy, padedanciy nuspresti, j kurias naminiy
gyvuliy populiacijas reikty orientuotis siekiant
jas i$saugoti bei leidzia identifikuoti atskiras DNR
sritis, lemiancias nejprastus produktyvumo bei
sveikatingumo pozymius. Tokig informacija bus
galima tiesiogiai panaudoti busimose veisliy geri-
nimo programose. Sie tyrimai bus reik$mingi ir
ateityje gerinant naminiy gyvuliy su specifiniais
pozymiais veisles.

ISVADOS

Tirtuose TGLA 227, BM 2113, TGLA 53, ETH 10,
SPS 115, TGLA 126, TGLA 122, INRA 23, ETH 3,
ETH 225, BM 1824 galvijy mikrosatelitiniuose
lokusuose buvo aptikta 145 skirtingi aleliai: ma-
ziausias skirtingy aleliy skaicius buvo aptiktas
ETH 10 lokuse, didziausias — ETH 3 lokuse; 32
dominuojantys aleliai: maziausias skai¢ius rastas
ETH 10 lokuse, didziausias - TGLA 227 lokuse;
82 reti aleliai: didziausias rety aleliy kiekis rastas
TGLA 122 lokuse; maziausias - TGLA 126 loku-

se; 28 unikalas aleliai: didziausias unikaliy aleliy
rasta ETH 225 ir TGLA 53 lokusuose; maziau-
sias — TGLA 126 ir ETH 10 lokusuose.

Istyrus vienuolikos mikrosatelity aleliy pasi-
skirstymg atskirose galvijy veislése, nustatyta, kad
faktinis aptikty skirtingy aleliy skaicius svyravo
nuo 42 Vokieciy zalyjy iki 105 Danijos zalyjy gal-
vijy veisléje; daugiausia dominuojanciy aleliy rasta
Svedijos Zalmargiy galvijy, maZiausiai -~ Vokietijos
juodmargiy galvijy veisléje; daugiausia rety ir uni-
kaliy aleliy rasta Danijos zalyjy galvijy, maziau-
siai — Vokietijos Zalyjy galvijy veisléje.

Tyrimy rezultatai suteikia informacijg apie veis-
liy geneting jvairove, kuri yra svarbi planuojant ir
prognozuojant veislés panaudojima.

Gauta 2013 01 29
Priimta 2013 04 24
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Natalja Makstutiené, Kristina Liucvaikiené,
Lina Baltrénaité, Kristina Morkaniené, Paulius Morkinas,
Alina Ramanauskiené, Ilona Miceikiené

INVESTIGATION OF MICROSATELLITES POLY-
MORPHISM IN MILK CATTLE BREEDS BRED IN
LITHUANIA

Summary

The aim of the work was to investigate microsatellite poly-
morphism in Danish Red, Swedish Red, German Black and
White, and German Red milk cattle breeds bred in Lithu-
ania. 145 different alleles were found in tested TGLA 227,
BM 2113, TGLA 53, ETH 10, SPS 115, TGLA 126, TGLA 122,
INRA 23,ETH 3, ETH 225, BM 1824 cattle microsatellites in
120 cattle groups. The lowest number of different alleles was
found in locus ETH 10, and the largest number was found
in TGLA 227. In total, 82 rare alleles were found - the larg-
est number in locus TGLA 122 and the lowest number in
TGLA 126. 32 dominant alleles were found in 11 tested mi-
crosatellites — the lowest number in ETH 10 locus and the
largest number in TGLA 227 locus. 28 unique alleles were
most frequent in ETH 225 and TGLA 53 locuses and less
frequent in TGLA 126 and ETH 10. The number of different
alleles in all 11 tested microsatellites ranged from 42 in the
German Red breed to 105 in the Danish Red breed. The lar-
gest number of dominant alleles was found in the Swedish
Red, the lowest number in the German Black and White. The
largest number of rare and unique aleles was found in the
Danish Red, the lowest number in the German Red. All 11
tested microsatellites were found very polymorphic, there-
fore suitable for testing genetic diversity.
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