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НАПРАВЛЕНИЕ СЕЛЕКЦИОННО-ПЛЕМЕННОЙ РАБОТЫ ПО ФОРМИРОВАНИЮ 
НОВОГО КОНКУРЕНТОСПОСОБНОГО ЗАВОДСКОГО ТИПА СВИНЕЙ ПОРОДЫ 

ЙОРКШИР С ПРИМЕНЕНИЕМ ГЕНЕТИЧЕСКИХ ПРИЕМОВ И МЕТОДОВ

Аннотация. Для реализации отечественных современных селекционных программ необходимо применять по-
пуляционно-генетические приемы и методы с целью создания новых типов линий с высокими продуктивными каче-
ствами, использование которых будет способствовать эффективному ведению племенного животноводства. Приме-
нение геномной селекции в отечественных селекционных программах ускоряет генетический прогресс в стадах за 
счет определения племенной ценности животных в раннем возрасте и тем самым способствует развитию местного 
животноводства и сокращению зависимости от импорта зарубежного племенного материала. В сообщении пред-
ставлены данные исследований, целью которых было формирование селекционных стад создаваемого нового конку-
рентоспособного заводского типа свиней породы йоркшир с применением генетических приемов и методов. В рам-
ках исследования проведен анализ генов-маркеров продуктивности и ДНК-тестирование по микросателлитным мар-
керам исходных генотипов. Установлено, что в популяциях молодняк с предпочтительными генотипами превосходил 
своих сверстников по продуктивным признакам на 1,95–42,3 % (р ≤ 0,05). Использование анализа ДНК-МС живот-
ных, протестированных в базовых племенных предприятиях, позволило определить их генетическую принадлеж-
ность к белорусской популяции породы йоркшир на основе генетического расстояния и частотности аллелей в изу-
чаемых локусах, которые находились в промежутке 5,665–11,084. 
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DIRECTION OF SELECTION AND BREEDING WORK ON THE FORMATION  
OF A NEW COMPETITIVE FACTORY TYPE OF YORKSHIRE PIGS USING GENETIC TECHNIQUES 

AND METHODS

Abstract. For modern domestic breeding programs to be implemented, population genetic techniques and methods must be 
applied in order to create new types of lines with superior performance characteristics, the use of which will contribute to the 
efficient pedigree livestock farming. Genomic selection use in domestic breeding programs accelerates genetic progress in herds 
by determining the breeding value of animals at an early age, and thereby contributes to the development of local animal 
husbandry and to the reduction of dependence on imports of foreign pedigree material. The article contains the data  
of the studies that were aimed at forming breeding herds of a new competitive factory type of Yorkshire pigs with the use 
 of genetic techniques and methods. The study included the analysis of productivity marker genes and DNA testing by 
microsatellite markers of the initial genotypes. It was found that in the populations, young animals with preferred genotypes 
outperformed their peers in productive traits by 1.95–42.3 % (p ≤ 0.05). The use of the DNA-MS analysis of the animals tested at 
basic breeding enterprises allowed determining their genetic affiliation with the Belarusian population of the Yorkshire breed on 
the basis of the genetic distance and allele frequency in the loci under study that were in the range 5.665–11.084. 

Keywords: pigs, Yorkshire breed, selection, pedigree herds, marker genes, reproductive, fattening and meat traits

© Бальников А. А., Казутова Ю. С., Шейко И. П., 2023



 Доклады Национальной академии наук Беларуси. 2023. Т. 67, № 2. С. 168–176 169

For citation. Balnikov A. A., Kazutova Y. S., Sheiko I. P. Direction of selection and breeding work on the formation  
of a new competitive factory type of yorkshire pigs using and genetic techniques and methods. Doklady Natsional’noi 
akademii nauk Belarusi = Doklady of the National Academy of Sciences of Belarus, 2023, vol. 67, no. 2, pp. 168–176 (in Rus-
sian). https://doi.org/10.29235/1561-8323-2023-67-2-168-176

Введение. В реализации современных селекционных программ не обойтись без применения 
популяционно-генетических приемов и методов с целью создания новых типов линий с высоки-
ми продуктивными качествами для эффективного процесса разведения и совершенствования 
отечественного племенного животноводства [1; 2]. Линии создаются в процессе длительной це-
ленаправленной селекционной работы с отдельными животными и родственными группами, ко-
торые должны обладать новыми положительными качествами и быть улучшателями в стаде. 
Конечная цель разведения – консолидация продуктивных качеств всей популяции. Таким образом, 
создание линий – это целенаправленная работа, основанная на методических принципах подбо-
ра родоначальников линий, комплексной системе оценки, отбора и подбора генетического пле-
менного материала в ряде поколений [2]. Для совершенствования продуктивных качеств живот-
ных необходимо использовать весь имеющийся в распоряжении специалистов селекционный 
материал по изменчивости и наследуемости отдельных признаков, целесообразно изучение по-
родных особенностей с применением генетических приемов и методов оценки [3; 4]. 

Геномная селекция – технология, позволяющая улучшить генофонд популяций сельскохо-
зяйственных животных, используя информацию о ДНК-маркерах, ассоциированных с проявле-
нием экономически значимых признаков. Ее применение в отечественных селекционных про-
граммах ускоряет генетический прогресс в стадах за счет определения племенной ценности жи-
вотных в раннем возрасте и тем самым способствует развитию местного животноводства. Только 
геномная селекция по локальной референтной базе позволяет сократить зависимость от импорт-
ного племенного материала [5].

Последние открытия в области ДНК-технологии предоставили возможность оперативнее и точ-
нее вести селекционный процесс в животноводстве. Работы по изучению иммуногенетических 
маркеров и полиморфных белков свидетельствуют о положительной корреляции отдельных ге-
нотипов генов с хозяйственно полезными признаками, но в основном являются спецификой от-
дельных стад и пород животных. Задача поиска маркеров на уровне ДНК значительно упростилась 
с появлением метода амплификации фрагментов ДНК с помощью полимеразой цепной реакции 
(ПЦР). В настоящее время метод геномной диагностики находит все большее применение в се-
лекционной практике для идентификации и маркирования отдельных животных, анализа часто-
ты родословных, определения сходства–различия генотипов, определения степени их гетерози-
готности в популяционных исследованиях. Ученые пока не пришли к единому мнению о влиянии 
генов ESR, MC4R и др. на продуктивность свиней различных генотипов. Таким образом, необхо-
димо проводить дальнейшие исследования по ДНК-генотипированию как помесных, так и чи-
стопородных свиней с целью окончательного выявления влияния генов на их продуктивность. 
Решение этой проблемы позволит более эффективно вести селекцию свиней, особенно при выве-
дении новых типов, как по продуктивности, так и другим хозяйственно полезным признакам 
[5–10]. Важным направлением в области генетики является контроль достоверности происхож-
дения и характеристики генетического разнообразия животных на основе STR-маркеров. Анализ 
ДНК-маркеров позволяет получать информацию о состоянии аллелофонда и генетической 
структуре пород и популяций сельскохозяйственных животных, оценивать степень генетиче-
ского родства между ними, выявлять неточности в сведениях о достоверности происхождения 
индивидуумов [10; 11]. Для этого широко используют микросателлиты или STR (Short Tandem 
Repeats) – высоко полиморфные короткие тандемные повторы с кодоминантным типом наследо-
вания. Информативность результатов исследований микросателлитов повышается с увеличением 
количества изучаемых локусов и степени их полиморфизма. Поэтому панели микросателлитов, 
пригодные для исследования одних пород, могут быть менее информативны для других. В связи 
с этим проведению исследований с использованием микросателлитов должен предшествовать 
анализ информативности применяемых STR-панелей [12; 13]. Актуальными являются исследо-
вания, направленные на разработку эффективных методов селекции и создание конкурентоспо-
собного заводского типа свиней породы йоркшир, предусмотренного программой ГНТП «Инно-
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ва ционные агропромышленные и продовольственные технологии» на 2021–2025 гг. [14]. Однако 
на начальных этапах необходимо сформировать селекционные стада создаваемого нового кон-
курентоспособного заводского типа свиней породы йоркшир на основе изучения генов-марке-
ров, ассоциированных с воспроизводительными, откормочными и мясными качествами, прове-
сти ДНК-тестирование микросателлитам.

Цель исследований – формирование селекционных стад создаваемого нового конкурентоспо-
собного заводского типа свиней породы йоркшир с применением генетических приемов и ме тодов. 

Материалы и методы исследования. Объектом исследований были белорусские популяции 
создаваемого нового конкурентоспособного заводского типа свиней породы йоркшир, разво ди-
мых в ГП «ЖодиноАгроПлемЭлита» Минской, КСУП «Черняховский-Агро» Гродненской, ЗАО 
«Витебскагропродукт» ПУ «Племрепродуктор Лепельский» и ЗАО «Витебскагропродукт» фи лиал 
«Тростянка» Витебской областей. В процессе выполнения научно-исследовательской работы про-
водилась оценка племенного молодняка по собственной продуктивности, по возрасту достиже-
ния живой массы 100 кг, среднесуточному приросту (г) от рождения до достижения живой массы 
100 кг, прижизненным мясным качествам: толщине шпика (мм) и содержанию мяса в теле (%)  
с использованием прибора Piglog-105 (SFK Techology A/S, Дания). Оценку свиноматок по вос-
произ водительным качествам проводили с учетом следующих показателей: количество опоросов 
за период племенного использования, многоплодие (среднее число живых поросят в помете за 
период племенного использования свиноматки), масса гнезда (кг) и количество поросят (голов)  
к отъему и сохранность (%) в возрасте 26–30 дней. Плодовитость свиноматки определяли по 
общему количеству живых поросят, полученных за период племенного использования. 

Анализ ДНК проводили в лаборатории молекулярной биотехнологии и ДНК-тестирования 
РУП «Научно-практический центр Национальной академии наук Беларуси по животноводству». 
У исследуемых животных брали биопробы ткани уха, из которых выделяли ДНК методом ПЦР-
ПДРФ для выявления генотипов животных, которые затем были сопоставлены с показателями 
продуктивности по следующим генам-маркерам: ESR, MC4R, MYF4, IGF-2. Выделение ДНК 
осуществляли с помощью колонок Nexttec (Nexttec™ BiotechnologieGmbH, Германия) согласно 
протоколу фирмы-изготовителя. Обработку данных капиллярного электрофореза осуществляли 
путем перевода длин фрагментов в числовое выражение на основании сравнения их подвижности 
со стандартом ДНК по 9 и 11 STR-локусам (SO 155, SO 355, SO 005, SW 72, SW 951, SW 240, SW 
857, SW 911, SW 936, SO 227, SO 90). Биометрическую обработку материалов иссле дований 
проводили методами вариационной статистики на персональном компьютере с исполь зо ванием 
пакета программы Microsoft Excel по Е. К. Меркурьевой [15] и с плагином GenAIEx v. 6.5. Для 
оценки индивидуальной, внутри- и межпопуляционной изменчивости проводили анализ AMOVA 
(анализ молекулярной вариансы). Обработку данных, полученных при изучении пере но са генов, 
эффективного размера популяций, миграционных процессов, внутривидового распреде ления гене-
тической изменчивости и степени дифференциации популяций осуществляли по Б. Вейру. Из-
менчивость микросателлитов в изучаемых популяциях свиней оценивали по значениям индекса 
фиксации Fst и Rst. 

Результаты и их обсуждение. Современные исследования позволяют в различной степени 
проводить генетическую оценку и дифференциацию животных в популяции. Большое значение 
приобретает оценка особей, относящихся к различным популяциям, с использованием маркеров. 
В результате исследований нами проведен анализ генов-маркеров продуктивности и оценка 
ДНК-микросателлитов исходных генотипов, используемых в создании нового конкуренто спо-
соб ного заводского типа свиней. 

Наиболее перспективными для использования в селекции являются следующие. По воспро-
изводительным качествам – ген эстрогенового рецептора (ESR). Ген рецептора пролактина PRLR 
также является одним из маркеров плодовитости. Пролактин – гормон пептидной природы, вы-
деляемый передней долей гипофиза в ответ на такие факторы, как эстроген. Ген IGF2 располо-
жен на коротком плече 11-й хромосомы и кодирует инсулиноподобный фактор роста 2 по откор-
мочным качествам. Ген MC4R (ген рецептора меланокортина 4) расположен на длинном плече 
18-й хромосомы и кодирует нейрональный меланокортиновый рецептор MC4R, который уча-
ствует в регуляции пищевого поведения (подавляет аппетит) и энергетического баланса. Ген 
MYOD1 является одним из генов-кандидатов для определения полиморфизмов, ассоциированных 
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с интенсивностью роста и развития и, как следствие, с показателями мясной продуктивности. 
Он играет ключевую роль в миогенезе и связан с развитием мышц у млекопитающих, влияет на 
дифференцировку мышечных клеток. MYF4 существенно влияет на содержание мяса в туше, 
площадь «мышечного глазка».

Результаты молекулярно-генетического тестирования хряков белорусской популяции породы 
йоркшир по гену маркеру ESR представлены в табл. 1.

Т а б л и ц а 1. Генотип хряков белорусской популяции породы йоркшир по гену маркеру ESR

T a b l e 1. The genotype of the boars of the Belarusian population of the Yorkshire breed according  
to the gene marker ESR

Количество хряков, 
голов

Number of boars, heads

Частота встречаемости
Frequency of occurrence

генотипов
genotypes

аллелей
alleles

АА АВ ВВ
А В

n % n % n %

РУП «Витебское племпредприятие» «Центр селекции и генетики в свиноводстве»
17 1 5,9 5 29,4 11 64,7 20,6 79,4

Филиал «Тростянка» ЗАО «Витебскагропродукт»
13 – – 3 23,1 10 76,9 11,55 88,45

РУСП «Гродненское племпредприятие» «Центр селекции и генетики в свиноводстве»
35 5 14,3 14 40,0 16 45,7 34,3 64,7

ГП «ЖодиноАгроПлемЭлита»
28 4 14,3 19 67,9 5 17,8 48,25 51,75

Установлено, что в популяциях хряков, разводимых в базовых племенных предприятиях, 
наибольший удельный вес предпочтительного генотипа ESRBB (76,9 %) был у животных, разво-
димых в ЗАО «Витебскагропродукт» филиал «Тростянка», а наименьший показатель ESRBB  

(17,8 %) – у хряков, содержащихся в ГП «ЖодиноАгроПлемЭлита». 
Проведенное ДНК-тестирование свиноматок белорусской популяции породы йоркшир пока-

зало, что частота встречаемости генотипов эстрогенового рецептора (ESR), пролактинового ре-
цептора (PRLR) у маток (n = 18), разводимых в ЗАО «Витебскагропродукт» ПУ «Племрепродуктор 
Лепельский», составила по предпочтительным генотипам ESRBB 67,7 %. Результаты молекуляр-
но-генетического тестирования этих животных по гену маркеру PRLR позволили выявить, что 
частота встречаемости генотипов PRLRАА составила 55,6 %, PRLRАВ – 38,9, PRLRВВ – 5,5 %. 

Лучшие показатели воспроизводительных качеств характерны для свиноматок с генотипом 
ESRВВ, которые превосходили аналоги с генотипом ESRАВ по многоплодию на 1,30 гол. (9,56 %), 
по количеству поросят и массе гнезда при отъеме – на 0,5 гол. (4,24 %) и на 1,60 кг (1,95 %).

По результатам молекулярно-генетического тестирования свиноматок белорусской популя-
ции породы йоркшир по гену PRLR установлено, что матки с генотипом PRLRАВ превосходили 
по многоплодию аналоги с генотипом PRLRАА на 0,7 гол. (4,90 %). 

При изучении частоты встречаемости генотипов и аллелей локусов генов-маркеров откор-
мочной и мясной продуктивности MC4R, MYOD1, MYF4 у белорусской популяции породы йор-
кшир установлено, что предпочтительными генотипами являются MC4RAA, MYOD1CC и MYF4AA. 
Частота их встречаемости – 9,1–33,3 %. Частота предпочтительных аллелей составила 33,0–
66,9 %.

Анализ ДНК по локусу гена IGF-2 племенных животных белорусской популяции породы 
йоркшир позволил выявить, что наибольшая частота встречаемости предпочтительных геноти-
пов IGF-2QQ (100 %) была у животных, разводимых в ЗАО «Витебскагропродукт» ПУ «Племре-
продуктор Лепельский», а наименьшей частотой QQ (46,1 %) характеризовались особи, разводи-
мые в ЗАО «Витебскагропродукт» филиал «Тростянка». 

Установлено, что откормочный молодняк различных генотипов существенно различался по 
показателям продуктивности. Животные белорусской популяции породы йоркшир, используемые 
при создании нового конкурентоспособного заводского типа с генотипом AA по гену-маркеру 
MC4R, превосходили своих сверстников с генотипом AG и GG по возрасту достижения живой 
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массы 100 кг на 3,3–5,7 суток (2,03–3,45 %), по среднесуточному приросту – на 41,0–75,8 г (4,70–
9,04 %) (р ≤ 0,001). Аналогичная тенденция наблюдалась и по затратам кормов на 1 кг прироста, 
подсвинки с генотипом АА потребляли меньше корма на 0,3 кг (на 10 %) (р ≤ 0,001) по сравнению 
с генотипом GG. 

Послеубойная диагностика позволила сопоставить мясные качества с генами маркерами изу-
чаемых показателей (табл. 2). 

Т а б л и ц а 2. Мясные качества молодняка свиней различных генотипов по гену-маркеру MYOD1

T a b l e 2. Meat qualities of young pigs of different genotypes according to the marker gene MYOD1

Показатель
Index

Генотип хряка
Boar genotype

CC АC АА

n 32 57 34
Убойный выход, % 70,3 ± 0,33* 68,5 ± 0,35* 66,3 ± 0,31
Длина туши, см 101,5 ± 0,39* 98,8 ± 0,49* 95,8 ± 0,42
Толщина шпика над 6–7 грудными позвонками, мм 14,1 ± 0,56* 16,5 ± 0,49* 19,5 ± 0,37
Площадь «мышечного глазка», см2 59,9 ± 1,89* 51,9 ± 1,68* 42,1 ± 1,23
Масса задней трети полутуши, кг 12,2 ± 0,08* 11,6 ± 0,11* 10,9 ± 0,11
Выход мяса в туше, % 67,2 ± 0,53* 64,4 ± 0,54* 60,8 ± 0,49

П р и м е ч а н и е: * – критерий достоверности р ≤ 0,001.
N o t e: * – reliability criterion p ≤ 0.001.

Установлено, что животные белорусской популяции породы йоркшир, используемые при соз-
дании нового конкурентоспособного заводского типа с генотипами CC и АC по гену MYOD1, 
превосходили подсвинков с генотипом АА по убойному выходу на 2,2–4,0 % (р ≤ 0,001). Туши 
животных данных генотипов были самыми длинными – на 3,0–5,7 см (3,13–5,94 %) (р ≤ 0,001) по 
сравнению с аналогом генотипа АА. Наиболее тонким шпиком отличались подсвинки генотипов 
CC и АC: шпик был тоньше на 3,0–5,4 мм (15,4–27,7 %) (р ≤ 0,001). 

В изучаемой популяции животных молодняк белорусской популяции породы йоркшир с ге-
нотипами CC и АC превосходил генотип АА: по площади «мышечного глазка» – на 9,8–17,8 см2 
(23,4–42,3 %), по выходу мяса – на 2,8–6,4 п. п. (р ≤ 0,001). Показатель массы задней трети полуту-
ши был наилучшим у генотипов CC и АC и составил 11,6–12,2 кг, что на 0,7–1,3 кг (6,42–12,0 %) 
(р ≤ 0,001) больше, чем у генотипа АА. 

В результате анализа данных по гену-маркеру MYF4, влияющему на уменьшение толщины 
шпика, установлено, что наименьшим слоем хребтового шпика в области холки (26,8–27,8 мм) от-
личались туши подсвинков йоркшир предпочтительных генотипов MYF4AG и MYF4АА, что на 8,7–
9,7 мм (23,8–26,6 %) (р ≤ 0,001) ниже аналогичных показателей туш животных генотипа MYF4GG. 
Что касается равномерности распределения шпика вдоль хребта, то минимальное отложение его 
в области 6–7-го грудных позвонков наблюдалось у животных – носителей предпочтительных ге-
нотипов MYF4AG и MYF4АА, что на 5,4–6,1 мм (24,5–27,7 %) (р ≤ 0,001) тоньше, чем у животных  
с генотипом GG. Самый тонкий слой шпика на пояснице отмечен у молодняка аналогичных ге-
нотипов, у которых данный показатель составил 16,5–17,3 мм, что на 6,6–7,4 мм (27,6–31,0 %) 
(р ≤ 0,001) меньше, чем у аналогов с аллелями GG. Минимальные значения толщины шпика (15,8–
16,9 мм) в области крестца фиксировались у подсвинков генотипов MYF4AG и MYF4АА, что на 
9,3–10,4 мм (35,5–39,7 %) ниже, чем у подсвинков генотипа GG. На хребте у молодняка по гену 
MYF4 разница между наибольшей и наименьшей толщиной шпика находилась в пределах от 11  
и 11,2 мм у лучших генотипов, у худших она была на 2,8–3,0 мм (20,0–21,4 %) больше.

В исследованных популяциях создаваемого типа породы йоркшир установлены 55 аллелей 
по 11 микросателлитным локусам. Исследования по генетическому тестированию молодняка бело-
русской популяции породы йоркшир, разводимого в базовых племенных предприятиях на осно-
ве микросателлитного анализа по 11 STR-локусам (SO 005, SO 090, SO 155, SO 227, SO 355,  
SW 240, SW 72, SW 857, SW 911, SW 936, SW 951), выполняли с использованием методик ВИЖ. 
Обработку данных капиллярного электрофореза осуществляли путем перевода длин фрагментов 
в числовое выражение на основании сравнения их подвижности со стандартом ДНК. Наибольшей 
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вариабельностью характеризовались локусы SO 005 (9 аллелей), SW 240, SW 857 и SW 936  
(7 аллелей), а наименьшей – SO 155 и SO 227 (3 аллеля), остальные локусы занимали проме жу-
точное положение (4–6 аллелей). 

Анализ встречаемости аллелей у животных различных популяций породы йоркшир по изу-
чаемым локусам микросателлитов ДНК показал, что наибольшее число аллелей (Na) было у живот-
ных, разводимых в РУП «Витебское племпредприятие» «Центр селекции и генетики в свино-
водстве», – 4,909 ± 0,563 (табл. 3). 

Т а б л и ц а 3. Генетическое разнообразие популяции свиней породы йоркшир,  
разводимых в племенных предприятиях республики

T a b l e 3. Genetic diversity of the population of Yorkshire pigs bred in breeding enterprises of the republic

Показатель
Index

Популяция
Population Среднее по 

популяциямФилиал 
«Тростянка»

Племрепродуктор
Лепельский

Витебское 
племпредприятие ЖодиноАгроПлемЭлита

Среднее число аллелей 3,273 ± 0,273 3,364 ± 0,244 4,909 ± 0,563 4,273 ± 0,449 4,043 ± 0,235
Среднее число 
информативных аллелей 2,636 ± 0,152 3,182 ± 0,263 3,545 ± 0,340 3,727 ± 0,407 3,390 ± 0,192
Среднее число эффективных 
аллелей в популяции, Ne 2,226 ± 0,154 2,529 ± 0,268 2,695 ± 0,271 2,752 ± 0,345 2,605 ± 0,162
Индекс Шеннона, I 0,900 ± 0,069 0,965 ± 0,096 1,130 ± 0,117 1,077 ± 0,118 1,035 ± 0,059
Приватные аллели, Pr – 0,091 ± 0,091 0,818 ± 0,226 0,182 ± 0,122 0,319 ± 0,095

Различия между другими популяциями составляли 12,8–33,3 %. Характерно, что в отноше-
нии уровня аллельного разнообразия у различных популяций (Ne) эффективного числа аллелей 
на один локус больше отмечено у животных в ГП «ЖодиноАгроПлемЭлита» (Ne = 2,752 ± 0,345). 
При анализе животных, участвующих в создании нового конкурентоспособного заводского 
типа, разводимого в различных хозяйствах, установлено наибольшее количество «приватных» 
аллелей у животных РУП «Витебское племпредприятие» «Центр селекции и генетики в свино-
водстве» (Pr = 0,818 ± 0,226), а среднее по всем популяциям количество приватных аллелей 
Pr = 0,319 ± 0,095. Низкие значения рассчитанного индекса Шеннона для популяции, равного 
1,035, указывают на высокую генетическую однородность оцененных хряков.

В результате проверки соотношения различных частот генетического равновесия Харди–
Вайберга установлено, что в популяциях создаваемого заводского типа породы йоркшир, разво-
димых в племенных предприятиях, от равновесного состояния отклоняется наибольшее число 
локусов в изучаемых популяциях (10 из 11 исследуемых). В то же время у свиней в популяции, 
принадлежащей ГП «ЖодиноАгроПлемЭлита», по локусу SW 72 отмечено генетическое равно-
весие 0,017 (р < 0,01), что может быть обусловлено ассоциированностью с каким-либо призна-
ком, находящимся под влиянием отбора и подбора. Анализ частот популяционного разнообра-
зия показал, что у животных, разводимых в ГП «ЖодиноАгроПлемЭлита», была наибольшая 
вариация частот в локусах – от 0,017 до 0,998, а наименьшая (0,198 до 0,762) – у свиней в филиале 
«Тростянка», что может быть связано с наличием приватных аллелей в данных локусах.

В табл. 4 приведены результаты анализа генетического разнообразия исследуемых популяций сви-
ней породы йоркшир, используемых при создании нового конкурентоспособного заводского типа.

Наблюдаемая степень гетерозиготности в исследуемых популяциях породы йоркшир нахо-
дилась в пределах от 0,513 ± 0,069 у животных, разводимых в ЗАО «Витебскагропродукт» 
филиал «Тростянка», до 0,636 ± 0,065 у животных РУП «Витебское племпредприятие» «Центр 
селекции и генетики в свиноводстве». 

На основании результатов исследований установлен высокий уровень наблюдаемой гетеро-
зиготности, который повлиял на отрицательное значение коэффициента инбридинга (Fis), а зна-
чит, животные различных популяций характеризовались смещением генетического разнообра-
зия в сторону небольшого избытка гетерозигот. Наибольшей величиной значения отрицательного 
инбридинга отличались животные, полученные в филиале «Тростянка» ЗАО «Витебск агро-
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продукт»	(–0,184	±	0,046),	а	наименьшей	–	в	ЗАО	«Витебскагропродукт»	ПУ	«Племрепродуктор	
Лепельский»	с	положительным	минимальным	значением	(0,097	±	0,073).

Наблюдаемый	 уровень	 гетерозиготности	 (Но)	 среди	 животных	 изучаемых	 популяций	
находился	в	пределах	от	51,3	до	63,6	%.	

В	своих	исследованиях	по	определению	генетической	принадлежности	особей	к	различным	по-
пуляциям	 с	 учетом	 происхождения	 (вероятность	 идентификации	 к	 популяции)	 мы	 использовали	
Assignment-тест,	который	показывает,	насколько	далеко	находится	друг	от	друга	каждая	особь	в	той	
или	иной	популяции	при	условии	независимого	наследования	локуса	и	генетического	разнообразия.	
Анализ,	проведенный	по	11	локусам	ДНК-МС,	показал	высокую	идентичность	особей	в	популяциях.	
Они	расположены	в	одной	плоскости	и	на	небольшом	расстоянии	друг	от	друга.	На	более	вероятную	
популяцию	 указывают	 наименьшие	 величины	присвоения	животных	 к	 имеющимся	 популяциям, 
используемым	 при	 создании	 нового	 конкурентоспособного	 заводского	 типа	 породы	 йоркшир,	
полученные	на	основании	преобразования	логарифмических	вероятностей	в	положительные	зна-
чения.	Среди	животных,	протестированных	из	ЗАО	«Витебск	агропродукт»	филиал	«Тростянка», 
11	из	12	находятся	в	промежутке	5,665–8,911,	ЗАО	«Витебск	агро	продукт»	ПУ	«Племрепродуктор	
Лепельский»	12	из	17	были	в	промежутке	7,206–9,291,	у	жи	вотных	РУП	«Витебское	племпредприя-
тие»	«Центр	селекции	и	генетики	в	свиноводстве»	12	из	16	находились	в	промежутке	6,665–13,003,	
ГП	«ЖодиноАгроПлемЭлита»	из	30	животных	22	были	в	промежутке	5,493–11,084.

Анализ,	проведенный	по	11	локусам	ДНК-МС,	показал	высокую	идентичность	особей	в	че-
тырех	популяциях.	Животные,	протестированные	в	изучаемых	популяциях,	находятся	в	одной	
плоскости,	это	характеризует	их	как	единство	племенного	стада	породы	йоркшир.	Генетические	
дистанции	между	исследуемыми	популяциями	свиней	в	виде	матрицы	генетического	сходства	
различных	племенных	стад	друг	с	другом,	используемых	при	создании	в	белорусском	заводском	
типе	 свиней	породы	йоркшир,	 разводимых	в	РУП	«Витебское	племпредприятие»,	ГП	«Жоди-
ноАгроПлемЭлита»,	 ЗАО	«Витебскагропродукт»	филиал	 «Тростянка»,	 ЗАО	«Витебскагропро-
дукт»	ПУ	«Племрепродуктор	Лепельский»	показаны	в	табл.	5.	Наибольшее	генетическое	сход-
ство	было	отмечено	между	популяциями	ПУ	«Племрепродуктор	Лепельский»	и	филиал	«Тро-
стянка»	и	ГП	«ЖодиноАгроПлемЭлита»	и	филиал	«Тростянка»	(0,126	и	0,127).	Таким	образом,	
наибольшая	 удаленность	 между	 исследуемыми	 популяциями	 отмечена	 между	 ГП	 «Жоди-
ноАгроПлемЭлита»	и	РУП	«Витебское	племпредприятие»	(0,08).

Относительно	близкое	родство	между	животными,	разводимыми	в	различных	хозяйствах,	
обусловлено,	 по-видимому,	 использованием	 в	 селекционных	 программах	животных,	 происхо-
дивших	от	одного	корня	и	со	схожей	генетической	структурой.	

Проведенные	исследования	привели	к	разработке	дендограммы	филогенетического	родства	
свиней	различного	происхождения	в	белорусской	популяции	свиней	породы	йоркшир,	исполь- 
зуемой	при	создании	нового	конкурентоспособного	заводского	типа.	В	ее	основу	положены	ге- 
нетические	дистанции	между	исследуемыми	группами	свиней	в	виде	матрицы	генетического	
сходства	 различных	 популяций	 друг	 с	 другом.	Наибольшее	 генетическое	 сходство	 отмечено	
между	животными	популяций	ЗАО	«Витебскагропродукт»,	ПУ	«Племрепродуктор	Лепельский»	
и	ГП	«ЖодиноАгроПлемЭлита».	Животные	остальных	племенных	стад	могут	относиться	к	раз-
личному	корню	происхождения.

Т	а	б	л	и	ц	а	4.	Показатели генетического разнообразия животных различных популяций породы йоркшир  
на основе 11 STR-локусов

T	a	b	l	e	4.	Indicators of genetic diversity of animals from different populations of the Yorkshire breed based  
on 11 STR loci

Популяция
Population

Степень	гетерозиготности
Degree of heterozygosity Разница	Но	–	Не	«+/–»	–	избыток/дефицит	

гетерозигот
Difference	Но	–	Не	“+/–”	–	excess/deficiency	 

of heterozygotesФактическая,	Но
Actual, Но

Ожидаемая,	Не
Expected,	Не

Филиал	«Тростянка»	 0,629 ± 0,051 0,529 ± 0,033 –0,184 ± 0,046
Племрепродуктор	Лепельский	 0,513 ± 0,069 0,554 ± 0,049 0,097 ± 0,073
Витебское	племпредприятие 0,636 ± 0,065 0,577 ± 0,054 –0,093 ± 0,038
ЖодиноАгроПлемЭлита 0,609 ± 0,059 0,579 ± 0,053 –0,056 ± 0,046
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Установлено, что популяция РУП «Витебское племпредприятие» «Центр селекции и генети-
ки в свиноводстве», используемая при создании нового конкурентоспособного заводского типа 
свиней породы йоркшир, находится на удаленном расстоянии, что видно из построенного генеа-
логического древа и образования отдельной ветки, это может указывать на различия в их проис-
хождении с различиями в направлении селекции. 

Заключение. Сформированы селекционные стада создаваемого нового конкурентоспособного 
заводского типа свиней породы йоркшир, изучены гены-маркеры, ассоциированные с продуктив-
ными качествами, проведено ДНК-тестирование по микросателлитным маркерам исходных гено-
типов. Установлено, что в популяциях молодняк с предпочтительными генотипами превосходил 
своих сверстников по продуктивным признакам на 1,95–42,3 % (р ≤ 0,05). 

В исследованных популяциях были установлены 55 аллелей по 11 микросателлитным локу-
сам. Наибольшей вариабельностью характеризовались локусы SO 005 (9 аллелей), SW 240,  
SW 857 и SW 936 (7 аллелей), а наименьшей – SО 155 и SО 227 (3 аллеля). Анализ встречаемости 
аллелей у животных различных популяций породы йоркшир по изучаемым локусам ДНК-микро-
сателлитов показал, что наибольшее число аллелей (Na) было у животных, разводимых в РУП 
«Витебское племпредприятие» «Центр селекции и генетики в свиноводстве», – 4,909 ± 0,563. 
Характерно, что в отношении уровня аллельного разнообразия у различных популяций (Ne) эффек-
тивного числа аллелей на один локус больше отмечено у животных в ГП «ЖодиноАгроПлемЭлита» 
(Ne = 2,752 ± 0,345). В среднем по всем популяциям количество приватных аллелей составляло 
Pr = 0,319 ± 0,095. Наблюдаемая степень гетерозиготности в исследуемых популяциях породы 
йоркшир находилась в пределах 0,513–0,636, а ожидаемая – 0,529–0,579. На более вероятную по-
пуляцию указывают наименьшие величины присвоения животных к имеющимся популяциям, 
полученные на основании преобразования логарифмических вероятностей в положительные 
значения с применением Assignment-теста. Использование анализа ДНК-МС животных, проте-
стированных в базовых племенных предприятиях, позволило определить их генетическую при-
надлежность к белорусской популяции породы йоркшир на основе генетического расстояния  
и частотности аллелей в изучаемых локусах, которые находились в промежутке 5,665–11,084. 
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