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Аннотация. Впервые в Республике Беларусь с целью дифференциации пород свиней дюрок, ландрас, йоркшир, 
белорусская крупная белая и белорусская мясная проведен широкомасштабный биоинформатический анализ гено-
мов вида Sus scrofa domesticus, а также собственные молекулярно-генетические исследования, по результатам кото-
рых сформирован перечень полиморфных вариантов с высоким дифференцирующим потенциалом. Наиболее ин-
формативные SNP для дифференциации пород свиней – rs332196135, rs81322965, rs322056535, rs80967182, rs81333725, 
rs80789418, rs319844693, rs80859281, rs80855833, вошли в тест-системы. На основании статистического анализа гено-
типов, полученных in silico и с помощью технологии конкурентной аллель-специфической ПЦР, определены высо-
кие значения точности и специфичности предложенных моделей. Разработаны методические рекомендации для бы-
строй и точной дифференциации пород свиней.

Ключевые слова: Sus scrofa domesticus, дюрок, ландрас, йоркшир, белорусская крупная белая, белорусская мяс-
ная, однонуклеотидный полиморфизм, дифференциация, конкурентная аллель-специфическая ПЦР, генотипирова-
ние in silico

Для цитирования. Анализ однонуклеотидного полиморфизма c применением технологии KASP для идентифи-
кации пород домашних свиней / В. Н. Кипень, Е. В. Снытков, М. Е. Михайлова, Р. И. Шейко // Доклады Националь-
ной академии наук Беларуси. – 2025. – Т. 69, № 2. – С. 129–136. https://doi.org/10.29235/1561-8323-2025-69-2-129-136

Viachaslau N. Kipen, Evgenij V. Snytkov, Mariya E. Mikhailova, Corresponding Member Ruslan I. Sheyko

Institute of Genetics and Cytology of the National Academy of Sciences of Belarus, Minsk, Republic of Belarus

ANALYSIS OF SINGLE NUCLEOTIDE POLYMORPHISM USING KASP TECHNOLOGY  
FOR IDENTIFICATION OF DOMESTIC PIGS BREEDS

Abstract. For the first time in the Republic of Belarus, a large-scale bioinformatic analysis of the genomes of Sus scrofa 
domesticus species, as well as our own molecular genetic studies, was conducted in order to differentiate Duroc, Landrace, 
Yorkshire, Belarusian Large White, and Belarusian Meat pig breeds. As a result, a list of polymorphic variants with high 
differentiating potential was formed. The most informative SNPs for differentiating pig breeds are rs332196135, rs81322965, 
rs322056535, rs80967182, rs81333725, rs80789418, rs319844693, rs80859281, rs80855833. Based on the statistical analysis of 
genotypes obtained in silico and using competitive allele-specific PCR technology, high values of accuracy and specificity  
of the proposed models were determined. Methodological recommendations have been developed for the rapid and accurate 
differentiation of pig breeds.
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Введение. Определение чистопородности сельскохозяйственных животных в системе селек-
ции играет ключевую роль в развитии животноводства. Учитывая, что количественные характе-
ристики обычно обусловлены множеством генов и их функциональным состоянием (полиген-
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ность),	выявление	значимых	корреляций	между	однонуклеотидными	полиморфизмами	и	фено	- 
типическими	признаками	может	быть	достигнуто	лишь	путем	полногеномных	исследований.	

Определение	чистопородности	свиней	может	быть	проведено	с	использованием	маркеров	двух	
типов	 –	 однонуклеотидных	 полиморфизмов	 (SNP,	 Single	Nucleotide	 Polymorphism)	 и	 коротких	
тандемных	 повторов	 (STR,	 Short	 Tandem	 Repeat).	 Одним	 из	 основных	 преимуществ	 анализа	 
с	использованием	STR	является	возможность	мультиплексирования.	Однако	для	успешной	ха-
рактеристики	 фенотипических	 признаков	 необходимо,	 чтобы	 ген,	 ответственный	 за	 данный	
признак,	находился	в	одной	и	той	же	группе	сцепления	с	STR.	SNP-маркеры	обычно	более	ин-
формативны	в	данном	контексте,	чем	STR.	Современная	технология	мультиплексирования	SNP	
от	компании	Illumina©	позволяет	значительно	увеличить	эффективность	и	точность	определения	
чистопородности	свиней	и	других	животных.

Компанией	Illumina©	разработан	чип	для	полногеномного	анализа	SNP	для	животных	вида	
Sus scrofa	–	PorcineSNP60	v2	Genotyping	BeadChip,	включающий	в	себя	более	64	тыс.	SNP	[1].	За	
последние	годы	в	научных	журналах	было	опубликовано	более	60	работ,	посвященных	поиску	
видо-	 и	 породоспецифичных	 SNP	 для	 вида	 Sus scrofa,	 в	 том	 числе	 с	 использованием	 Porcine	
BeadChip.	Также	SNP	были	исследованы	в	ряде	работ	для	оценки	локусов	количественных	при-
знаков	(QTL,	Quantitative	Trait	Loci)	или	для	решения	задач	по	криминалистике	[2–12].	Основной	
целью	селекции	сельскохозяйственных	животных	является	сохранение	и	улучшение	их	пород-
ных	 качеств	 путем	подбора	 подходящих	пар	 для	 скрещивания,	 умелого	 управления	 линиями	
внутри	породы	и	проведения	межлинейных	скрещиваний	для	достижения	наилучших	результа-
тов	от	комбинации	различных	линий.	Благодаря	разнообразию	животных	в	рамках	одной	поро-
ды	и	их	сложной	генетической	структуре	существует	возможность	достичь	значительного	про-
гресса	для	улучшения	породы	в	заданном	направлении.	Кроме	того,	чистопородное	разведение	
заводских	 линий	 направлено	 на	 обеспечение	 высококачественного	 племенного	материала	 для	
производства	животноводческой	продукции.	Многочисленные	исследования	подтверждают,	что	
анализ	SNP	является	эффективным	и	высокочувствительным	методом	выявления	генетического	
разнообразия	в	породах	и	популяциях	животных.	С	его	помощью	можно	не	только	проверить	
происхождение	животных,	но	и	оценить	генетические	различия	между	разными	породами,	ти-
пами,	стадами	и	группами	животных.

Цель	исследования	–	выявление	SNP	c	высоким	потенциалом	дифференциации,	необходи-
мых	для	идентификации	принадлежности	образцов	к	определенной	породе	свиней,	с	использо-
ванием	методов	 биоинформатики.	На	 основании	 проведенного	 анализа	 предлагаются	 тест-си-
стемы,	включающие	несколько	SNP,	для	идентификации	пород	свиней	дюрок,	ландрас,	йоркшир,	
белорусская	крупная	белая	и	белорусская	мясная.

Материалы и методы исследования. Генотипирование in silico.	Генотипы	in silico	определяли	
с	 использованием	 оригинального	 программного	 обеспечения	 GENIS,	 написанного	 на	 языке	
Pythonv3.10	[13].	Проведено	для	248	особей	вида	S. scrofa domesticus,	отсеквенированные	геномы	
которых	 представлены	 в	 базе	 Sequence	 Read	 Archive	 (SRA),	 номера	 проектов	 PRJNA712489,	
PRJNA671763,	 PRJNA626370,	 PRJNA622908,	 PRJNA553106,	 PRJNA550237,	 PRJNA520978,	
PRJNA507853,	 PRJNA506339,	 PRJNA488960,	 PRJNA487172,	 PRJNA485589,	 PRJNA393920, 
PRJNA378496,	 PRJNA358108,	 PRJNA343658,	 PRJNA322309,	 PRJNA309108,	 PRJNA260763,	
PRJNA255085,	 PRJEB9922,	 PRJEB30282,	 PRJEB1683.	 Биологические образцы.	 В	 исследование	
включены	породы	свиней	йоркшир	(ЙО),	белорусская	крупная	белая	(БКБ),	белорусская	мясная	
(БМ),	дюрок	(ДЮ)	и	ландрас	(ЛА).	Суммарно	было	проведено	генетическое	исследование	328	осо-
бей	 вида	 Sus scrofa domesticus.	 Образцы	 свиней	 поставлялись	 из	 селекционно-гибридных	 
центров	«Заднепровский»,	«Полесье-Агро»	и	«ЖодиноАгроПлемЭлита».	Выделение ДНК.	ДНК	
из	образцов	ушных	выщипов	выделяли	с	использованием	набора	ДНК-сорб-Б	(Праймтех,	Бела-
русь).	KASP-генотипирование.	Определение	генотипа	по	SNP	rs332196135	(Chr.3:118879246C>G,	
Sscrofa11.1,	GCF_000003025.6),	rs81322965	(Chr.6:121005974A>G),	rs322056535	(Chr.7:52269732A>G),	
rs80967182	(Chr.7:106301845A>G),	rs81333725	(Chr.8:47482649G>T),	rs80789418	(Chr.9:48882095A>G),	
rs319844693	(Chr.10:30081932A>G),	rs80859281	(Chr.14:99099156C>T),	rs80855833	(Chr.17:15827832G>T)	
осуществляли	с	использованием	технологии	конкурентной	аллель-специфической	ПЦР	(KASP,	
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Kompetitive allele specific PCR) с использованием KASP Assay mix (KASP by Design, KBD) и KASP 
Master mix (LGC Biosearch Technologies, Великобритания) в термоциклере QuantStudio 5 Real-
Time PCR System (Thermo FC, США) согласно имеющимся рекомендациям. Статистический 
анализ данных. Дифференцирующий потенциал SNP определяли с использованием ROC-анали-
за в SPSS v.20.0. При наличии нижней границы асимптотического 95 %-ного доверительного ин-
тервала (ДИ) более 0,6 для параметра AUC (площадь под кривой) полиморфизм позициониро-
вался как генетический маркер со значимым дифференцирующим потенциалом. Вероятность 
отнесения образца к одной из групп рассчитывали на основании логистической регрессии. Ком-
плексную оценку дифференцирующего потенциала для совокупности SNP проводили с исполь-
зованием программы MDR v. 3.0.2 [14].

Результаты и их обсуждение. Проведенное нами исследование включало два этапа – биоин-
форматический и молекулярно-генетический. На первом этапе были сформированы перечни ге-
номов Sus scrofa domesticus (248 файлов) и SNP (7451 позиция в геноме). В перечень SNP вошли 
как ранее описанные SNP [15], так и SNP из Axiom® Porcine Genotyping Array (Affymetrix©). Часть 
SNP была взята из Pig Quantitative Trait Locus Database (Pig QTLdb). По результатам биоинфор- 
матического анализа выявлено, что для породы дюрок значения площади под кривой ошибок 

Совокупный вклад нескольких SNP для дифференциации породности свиней: a – дюрок, b – ландрас, c – йоркшир, 
d – белорусская крупная белая, e – белорусская мясная

The cumulative contribution of several SNPs for the differentiation of pig breed: a – Duroc, b – Landrace, c – Yorkshire,  
d – Belarusian Large White, e – Belarusian Meat
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AUC для наиболее значимых SNP составляли 0,671–0,831 (p-уровень (7,72 · 10–6)–(2,97 · 10–18)), 
для породы ландрас – AUC = 0,592–0,716 (p-уровень (4,88 · 10–2)–(3,56 · 10–6)), для породы йорк-
шир – AUC = 0,640–0,742 (p-уровень (4,16 · 10–2)–(4,34 · 10–4)), для породы крупная белая – 
AUC = 0,579–0,732 (p-уровень (4,89 · 10–2)–(7,97 · 10–9)). После генотипирования in silico с использо-
ванием программы GENIS нами был проведен статистический анализ, в результате которого 
общее количество информативных маркеров было сокращено до девяти.

Далее для этих SNP c использованием технологии KASP определены генотипы для 328 свиней 
пяти пород, разводимых в Беларуси. Результаты анализа с использованием метода MDR на мас-
си ве генотипов, полученных в процессе молекулярно-генетических исследований, представле-
ны на рисунке. Вклад конкретного генотипа определялся величиной энтропии Н (выраженной  
в %), при H = 100 % генотип однозначно определяет, к какой группе (породе) относится образец. 
Наибольшее значение H для породы дюрок выявлено для SNP rs80859281 (45,56 %), для породы 
ландрас – rs80855833 (45,89 %), для йоркшира – rs319844693 (33,37 %), для БКБ – rs332196135 
(12,22 %), для БМ – rs81333725 (6,56 %). Результаты молекулярно-генетического анализа для SNP 
представлены в табл. 1.

Т а б л и ц а 1. Результаты генотипирования для особей пяти пород свиней по исследуемым SNP, %

T a b l e 1. Results of genotyping for individuals of five breeds of pigs according to the studied SNPs, %

SNP Генотип 
Genotype

Порода свиней 
Breeds of pigs

ДЮ (n = 46) ЛА (n = 110) ЙО (n = 77) БКБ (n = 49) БМ (n = 46)

rs80789418
AA – 54,5 13,0 10,2 56,5
AG 23,9 39,1 41,5 30,6 37,0
GG 76,1 6,4 45,5 59,2 6,5

rs80855833
GG – 70,9 7,8 – 19,6
TG 10,9 29,1 23,4 49,0 52,1
TT 89,1 – 68,8 51,0 28,3

rs80859281
CC 10,9 100 98,7 100 100
CT 52,1 – 1,3 – –
TT 37,0 – – – –

rs80967182
AA 71,7 – – 6,1 6,5
AG 28,3 22,7 5,2 14,3 30,4
GG – 77,3 94,8 79,6 63,1

rs81322965
AA 34,8% 67,3 58,4 18,4 63,0
AG 47,8% 30,0 31,2 44,9 17,4
GG 17,4% 2,7 10,4 36,7 19,6

rs81333725
GG 95,7 9,0 2,6 20,4 39,1
TG 4,3 25,5 15,5 44,9 47,8
TT – 65,5 81,9 134,7 13,1

rs319844693
AA 100 86,4 5,2 18,4 78,3
AG – 10,9 31,2 57,1 17,4
GG – 2,7 63,6 24,5 4,3

rs322056535
AA 13,0 24,5 64,9 83,7 58,7
AG 56,5 47,3 31,2 16,3 23,9
GG 30,5 28,2 3,9 – 17,4

rs332196135
CC 100 91,8 44,2 20,4 63,0
CG – 6,4 33,7 46,9 34,8
GG – 1,8 22,1 32,7 2,2

Для каждой из пяти пород свиней выявлены особенности во встречаемости генотипов и алле-
лей по анализируемым SNP. Например, для породы свиней дюрок SNP rs332196235 и rs319844693 
оказались мономорфными. Полиморфизм rs80859281 оказался мономорфным для пород свиней 
ландрас, БКБ и БМ. В целом для всех отобранных SNP выявлены различия по частоте распро-
страненности референсных аллелей.
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Далее с использованием ROC-анализа было установлено, что наибольшим дифференцирую-
щим потенциалом свиней породы дюрок обладают SNP rs80859281, rs80967182, rs81333725; для 
породы ландрас – rs80855833, rs80789418, rs332196135; для йоркшира – rs81333725, rs80855833, 
rs319844693; для БКБ – rs81322965, rs332196135, rs322066535; для БМ – rs81333725, rs80789418, 
rs319844693. Результаты ROC-анализа представлены в табл. 2.

Т а б л и ц а 2. Результаты ROC-анализа

T a b l e 2. ROC analysis results

SNP AUC
Стандартная ошибка 

Standard error
р-уровень 

p-level
95 %-ный ДИ 

95 % CI

Дюрок
rs81333725 0,920 0,016 7,15 · 10–20 0,889–0,950
rs80859281 0,945 0,027 4,07 · 10–22 0,892–0,997
rs80967182 0,961 0,010 1,08 · 10–23 0,941–0,982

Ландрас
rs332196135 0,688 0,029 2,52 · 10–8 0,632–0,745
rs80789418 0,759 0,027 1,78 · 10–14 0,707–0,812
rs80855833 0,908 0,016 1,47 · 10–33 0,877–0,939

Йоркшир
rs80855833 0,714 0,032 1,31 · 10–8 0,652–0,776
rs81333725 0,741 0,029 1,44 · 10–10 0,685–0,797

rs319844693 0,895 0,021 1,03 · 10–25 0,855–0,935
БКБ

rs81322965 0,737 0,039 1,24 · 10–7 0,661–0,813
rs322056535 0,738 0,032 1,12 · 10–7 0,674–0,801
rs332196135 0,786 0,037 1,66 · 10–10 0,714–0,858

БМ
rs319844693 0,633 0,039 3,80 · 10–3 0,556–0,710
rs81333725 0,693 0,037 2,76 · 10–5 0,621–0,764
rs80789418 0,707 0,037 6,44 · 10–6 0,635–0,780

При оценке точности отнесения образца к одной из пяти пород свиней с использованием раз-
личных методов классификации получены данные, представленные в табл. 3.

Т а б л и ц а 3. Точность классификации образцов (%)

T a b l e 3. Sample classification accuracy (%)

Порода 
Breed

Метод классификации* 
Classification method*

LOG_all LOG_LR MP MDR

Дюрок 100/100 (9#) 100/99,6 (4) 100/100 (9) 99,2 (3)
Ландрас 85,5/92,7 (9) 84,5/91,3 (6) 88,9/87,5 (9) 90,0 (3)
Йоркшир 79,2/93,6 (9) 79,2/93,6 (5) 88,9/91,3 (9) 89,7 (3)

БКБ 51,0/95,7 (9) 38,8/96,8 (4) 75,0/97,1 (9) 84,6 (3)
БМ 34,8/95,4 (9) 32,6/95,4 (7) 66,7/97,2 (9) 79,5 (3)

П р и м е ч а н и я: * – LOG_all – логистическая регрессия, принудительное включение всех 9 SNP, LOG_LR – ло-
гистическая регрессия, включение – отношение правдоподобия, MP (Multilayer Perceptron) – многослойный пер-
цептрон (90 % – обучающая выборка, 10 % – контрольная выборка), MDR (Multifactor Dimensionality Reduction) – 
многофакторное сокращение размерности; # – количество SNP в модели.

N o t e s: * – LOG_all – logistic regression, forced inclusion of all 9 SNPs, LOG_LR – logistic regression, inclusion – 
likelihood ratio, MP (Multilayer Perceptron) – multilayer perceptron (90 % – training sample, 10 % – test sample), MDR 
(Multifactor Dimensionality Reduction) – multifactorial dimensionality reduction; # – number of SNPs in the model.

Наибольшая точность классификации показана для свиней породы дюрок. В зависимости от 
метода она варьировала в диапазоне от 99,2 до 100 %. Свиньи данной породы были впервые вы-
ведены в Северной Америке в 1860-х годах, они разводятся во всем мире благодаря своим осо-
бенностям: быстрому росту, высоким показателям качества мяса и др. Дюрок является одной из 
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наиболее популярных коммерческих пород в мире. Эта порода в генетическом плане отличается 
от остальных (ландрас, йоркшир, крупная белая) наименьшим полиморфизмом STR-локусов, 
что, возможно, указывает на высокое давление отбора [16; 17]. Позднее нами был оценен поли-
морфизм в генах KDM3A (rs58335217) и DBX2 (rs81329035) для пяти пород, разводимых в Белару-
си [18]. На основании проведенного исследования именно для свиней породы дюрок был выяв-
лен породоспецифичный полиморфизм.

Для свиней пород ландрас и йоркшир точность классификации варьировала в диапазоне от 
84,5–90,0 до 79,2–89,7 % соответственно. Порода ландрас была выведена в Дании в XIX в. путем 
скрещивания местных свиней с крупной белой породой. Ландрасы славятся своими выдающи-
мися мясными качествами и являются одной из самых популярных пород свиней в мире. Порода 
ландрас в основном используется в мясном свиноводстве для производства высококачественной 
свинины. Их часто для улучшения мясных качеств скрещивают с другими породами, такими 
как крупная белая, дюрок или йоркширская. Йоркширские свиньи выведены в графстве Йорк-
шир (Англия, XVIII в.) путем скрещивания местных свиней с автохтонными (аборигенными) 
свиньями из Италии и Китая.

Для свиней пород белорусская крупная белая и белорусская мясная точность классификации 
составила 38,8–84,6 и 34,8–79,5 % соответственно. Для данных пород характерна сложная систе-
ма скрещивания с применением других пород свиней. Порода свиней белорусская крупная белая 
была выведена в Беларуси в 1960-х годах путем скрещивания местных пород свиней с крупными 
белыми породами из Великобритании и Дании. Белорусская крупная белая – одна из наиболее 
популярных пород свиней в Беларуси и других странах, часто используется в скрещиваниях  
с другими породами для улучшения мясных качеств. Порода свиней белорусская мясная выведе-
на в Беларуси путем трехпородного скрещивания ландраса, крупной белой и дюрока. Данная 
порода адаптирована к климатическим условиям Беларуси, обладает высокой устойчивостью  
к болезням, хорошей конверсией корма, стрессоустойчивостью.

На основании полученных результатов показано, что чем больше пород используется в се-
лекционных процессах для выведения одной породы, тем частота аллеля для породоспецифич-
ных SNP снижается и оказывается сопоставима с частотой в других породах, т. е. уникальность 
SNP нивелируется. В то же время идентификация чистых пород, без примесей других пород, 
совершенно не вызывает затруднений, и точность классификации стремится к 100 %.

Заключение. В результате широкомасштабного полногеномного биоинформатического ана-
лиза 248 особей вида S. scrofa domesticus, а также молекулярно-генетического исследования  
328 особей пяти пород свиней (дюрок, ландрас, йоркшир, белорусская крупная белая и белорус-
ская мясная), разводимых в Беларуси, установлен высокий значимый дифференцирующий по-
тенциал SNP: rs332196135, rs81322965, rs322056535, rs80967182, rs81333725, rs80789418, rs319844693, 
rs80859281, rs80855833. Показано, что при анализе трех полиморфизмов для каждой породы точ-
ность классификации находится в диапазоне 79,5–99,2 %: максимальное значение точности вы-
явлено для свиней породы дюрок (99,2 %), высокие значения точности – для пород ландрас 
(90,0 %) и йоркшир (89,7 %), средняя точность – для белорусской крупной белой (84,6 %) и бело-
русской мясной (79,5 %). На основании полученных результатов разработаны методические ре-
комендации, которые используются в практике Института генетики и цитологии НАН Беларуси.
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