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СЕЛЕКЦИОННО-ГЕНЕТИЧЕСКИЕ ПАРАМЕТРЫ СВИНЕЙ ПОРОДЫ ЛАНДРАС 
В ПЛЕМЕННЫХ ПРЕДПРИЯТИЯХ РЕСПУБЛИКИ БЕЛАРУСЬ

Аннотация. Проведено ДНК-тестирование свиней породы ландрас по генам RYR1, ESR, PRLR, MUC4, ECR 
F18/FUT1, H-FABP (аллельные системы H и D) и по 15 ДНК-микросателлитам. Частота встречаемости предпочти-
тельного генотипа по гену RYR1NN составила 100 %. Желательные генотипы PRLRАА, H-FABPHH и H-FABPdd встре-
чались у свиней с частотой 10,0–73,3, 33,3–84,0 и 33,3–40,0 % соответственно. Устойчивых к эшерихиозу животных 
(генотип ECRАА) не выявлено. Большинство свиней породы ландрас в племенных предприятиях были устойчивы 
к E. coli F4 и имели предпочтительный генотип MUC4CC – 70,9 %. При анализе популяционно-генетических пара- 
метров на основе ДНК-МС у животных выявлено 110 аллелей. Число аллелей для локусов варьировало в пределах  
от 3 до 10. Наибольший уровень аллельного разнообразия установлен у животных, разводимых в ГП «ЖодиноАгро-
ПлемЭлита», – 5,40 аллелей на локус. Точность отнесения к «своей» популяции по результатам Assignment-теста 
превышает 98 %. Установлен высокий уровень генетического сходства животных породы ландрас изучаемых попу-
ляций, коэффициенты генетического сходства составили 0,795–0,874.
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SELECTION-GENETIC PARAMETERS OF LANDRACE PIGS AT BREEDING ENTERPRISES  
OF THE REPUBLIC OF BELARUS

Abstract. DNA testing of Landrace pigs was carried out for the genes RYR1, ESR, PRLR, MUC4, ECR F18/FUT1, 
H-FABP (allele systems H and D) and 15 DNA microsatellites. The frequency of occurrence of the preferred genotype  
for the RYR1NN gene was 100 %. The desired genotypes PRLRАА, H-FABPHH and H-FABPdd were identified in pigs with 
a frequency of 10.0–73.3 %, 33.3–84.0 % and 33.3–40.0 %, respectively. No animals were identified as being resistant to coli-
bacillosis (ECRАА genotype). The majority of Landrace pigs at breeding farms were resistant to E. coli F4 and had the pre-
ferred genotype MUC4CC – 70.9 %. When analyzing population genetic parameters using microsatellite DNA data, 110 alleles 
were identified in animals. The number of alleles for the loci ranged from 3 to 10. The highest level of allelic diversity was 
identified in animals bred at SE “ZhodinoAgroPlemElita” – 5.40 alleles per locus. The accuracy of assignment of the studied 
animals to “their” respective population exceeds 98 %. A high degree of genetic similarity was identified among the Landrace 
breed animals of the studied populations. The coefficients of genetic similarity ranged from 0.795 to 0.874.
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Введение. В Республике Беларусь важная роль в обеспечении населения полноценными про-
дуктами питания отводится свиноводству. Успех в увеличении производства свинины во многом 
определяется интенсификацией отрасли, совершенствованием животных, улучшением селекци-
онно-племенной работы с использованием достижений в области биотехнологии. Для постоян-
ного повышения количественных и качественных показателей, обеспечивающих рентабельность 
животноводства, необходимы новые разработки и внедрение современных технологий, повы
шение эффективности использования существующих пород, линий и кроссов, создание новых 
и перспективных, что, в конечном счете, позволит успешно реализовать программы по обеспече-
нию населения страны высококачественными продуктами питания отечественного производства. 

Генетический прогресс в свиноводстве может быть достигнут только в результате комплекс-
ного применения традиционных методов селекции и современных ДНК-технологий [1; 2].  
Известно, что большая часть селекционных признаков имеет полигенный характер, т. е. контро-
лируется множеством генов. При этом изменчивость признаков под воздействием факторов 
внешней среды может достигать 50 %. В то же время имеются гены или группа генов, а точнее 
аллели этих генов, вклад которых в проявление того или иного признака продуктивности при 
любых условиях среды более значителен и имеет четко выраженный эффект. Такие гены называ-
ются основными генами количественных признаков (Quantitative Trait Loci, QTL). Молекулярно-ге-
нетические методы позволяют определить различия между животными по аллельным вариантам  
локусах ДНК, которые или непосредственно влияют на проявление признака, либо связаны с QTL, 
что делает возможным картирование этих локусов и проведение отбора животных непосред-
ственно по генотипам, т. е. по генетическим маркерам [3]. Результаты ряда исследований свиде-
тельствуют, что использование ДНК-маркеров в селекции позволяет повысить продуктивность 
животных до 20 % [4; 5]. В нашей республике потребность селекционной практики в эффектив-
ном использовании ДНК-маркирования продуктивных качеств животных возрастает с каждым 
годом, что обуславливает актуальность научных исследований в данной области.

Генетическая оценка животных стала гораздо эффективнее в связи с открытием семейств 
повторяющихся последовательностей, дислоцированных по всему геному (минисателлитов и ми-
кросателлитов). Благодаря высокой степени полиморфизма, а также относительно равномерному 
распределению по всему геному, наибольшее применение в геномном анализе сегодня находят 
микросателлиты (МС). Микросателлиты ДНК являются идеальными генетическими маркерами 
благодаря высокой полиморфности (в среднем 6–8 аллелей на локус), кодоминантному характе-
ру наследования, постоянству в онтогенезе и известной локализации в геноме. Это позволяет 
продуктивно использовать этот тип маркеров в программах селекции. Наряду с использованием 
в качестве инструмента контроля происхождения животных, ДНК-микросателлиты находят прак-
тическое применение в выявлении степени генетических различий между различными породами, 
типами, стадами и генеалогическими группами животных, в характеристике линейной и внутри-
линейной структуры стад. Исследования животных по ДНК-микросателлитам позволяет точнее 
оценить гетерозиготность популяции, т. е. ее генетическое разнообразие. Чем оно выше, тем легче 
животные адаптируются к окружающей среде, что имеет значение в селекции, в том числе при 
ввозе животных из-за границы. С помощью ДНК-микросателлитов можно оценить степень ин-
бридинга и тем самым снизить вероятность близкородственного спаривания [6].

Цель работы – определение селекционно-генетических параметров животных породы ланд-
рас, разводимых в племенных предприятиях Республики Беларусь, на основе ДНК-маркеров 
и ДНК-МС.

Материалы и методы исследования. Объектом исследования являлись свиньи породы ланд
рас, разводимые в ГП «ЖодиноАгроПлемЭлита», филиале «СГЦ «Заднепровский» ОАО «Ор-
шанский КХП», ЧУП «Полесье-Агроинвест» и ОАО «Василишки». У животных взяты про- 
бы ткани (ушной выщип). В лаборатории молекулярной биотехнологии и ДНК-тестирования 
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РУП «НПЦ НАН Беларуси по животноводству» проведены ДНК-тестирование животных методом 
ПЦР–ПДРФ по генам RYR1, ESR, PRLR, MUC4, ECR F18/FUT1, H-FABP (аллельные системы H и D) 
и анализ по ДНК-МС. Выбор микросателлитных локусов осуществлен в соответствии с реко
мендациями Международного общества генетики животных (International Society of Animal  
Genetics – ISAG). Стандартную панель маркеров составляют 15 STR-локусов: S0005, S0090, 
S0101, S0155, S0227, S0228, S0355, S0386, SW24, SW240, SW72, SW857, SW911, SW936 и SW951. 
После получения микросателлитных профилей сформирована матрица генотипов в формате Mi-
crosoft Excel. Статистическая обработка данных проведена по стандартным методикам [7] с ис-
пользованием программного обеспечения GenAEx (версия 6.5). 

Результаты и их обсуждение. Проведено генетическое тестирование свиней породы ландрас 
в племенных предприятиях ЧУП «Полесье-Агроинвест», ОАО «Василишки», ГП «ЖодиноАгро-
ПлемЭлита», c-х филиале «СГЦ «Заднепровский» ОАО «Оршанский КХП» по генам RYR1, ESR, 
PRLR, MUC4, ECR F18/FUT1 и H-FABP (аллельные системы H и D).

В результате генетического тестирования по гену RYR1 у всех подопытных животных иден-
тифицирован генотип RYR1NN– стрессустойчивые носители. Гетерозиготная форма генотипа 
RYR1Nn (cтрессустойчивые скрытые носители) и стрессчувствительный ген в гомозиготном со-
стоянии RYR1nn у свиней в выше указанных предприятиях не были выявлены. Таким образом, 
отсутствие генотипов RYR1Nn и RYR1nn у молодняка породы ландрас свидетельствует о рези-
стентности животных к стрессу. Свиньи данных популяций не подвержены проявлению сим-
птомов злокачественной гипертермии, что указывает на отсутствие необходимости проведения 
у них в дальнейшем полномасштабной молекулярной генной диагностики стрессовой чувстви-
тельности. С целью исключения появления стрессчувствительных животных достаточно прове-
дения диагностики ремонтных хрячков.

Улучшение воспроизводительных качеств – одна из основных целей селекции свиней мате-
ринских пород. Однако относительно невысокая наследуемость, значительная вариабельность 
и ограниченное полом проявление таких репродуктивных признаков свиноматок, как многопло-
дие, количество и масса живых поросят при рождении и к отъему, молочность, сдерживают ре-
зультативность традиционной селекции. В связи с этим интерес представляет интеграция в се-
лекционные программы ДНК-маркеров, ассоциированных с локусами количественных призна-
ков репродуктивных качеств свиней (маркерная селекция), которая облегчает реализацию суще-
ствующего генетического разнообразия в размножающихся популяциях и может быть использо-
вана для улучшения желательных признаков.

Поиск и использование предпочтительных аллелей генов, обусловливающих плодовитость, 
имеет большое значение в селекции, так как плодовитость характеризуется низкой величиной 
наследуемости (h2 = 0,01–0,1). Одним из первых ДНК-маркеров репродуктивных признаков (чис-
ло живорожденных поросят), рекомендованных для включения в селекционные программы, был 
ген эстрогенового рецептора (ESR). Этот ген кодирует альфа-рецептор гормонов эстрогенов, ко-
торые участвуют в регуляции активности репродуктивной системы самок. Ассоциация этого 
маркера с воспроизводительными признаками подтверждена многочисленными исследованиями 
как за рубежом, так и в нашей стране [8–10].

Ген пролактинового рецептора (PRLR) связан с функционированием репродуктивной систе-
мы и оказывает влияние на такие признаки у свиней, как количество и масса зародышей в матке, 
размер гнезда и выживаемость потомства. Рецептор пролактина является специфическим рецеп-
тором гормона передней доли гипофиза – пролактина, который в организме млекопитающих 
участвует в регуляции роста, метаболизма и размножения. Ген PRLR у свиней картирован  
на хромосоме 16 (SSC16), и его AluI/полиморфизм обусловливает наличие трех генотипов АА, 
ВВ и АВ [11].

Результаты генетического тестирования свиней породы ландрас по генам ESR и PRLR пред-
ставлены в табл. 1.

У животных установлен полиморфизм гена ESR, представленный двумя аллелями – ESRА 

и ESRВ, идентифицированы генотипы: ESRАА, ESRАВ и ESRВВ. Предпочтительный с точки зрения 
селекции генотип ESRВВ выявлен только у 4 голов свиней из 93 протестированных. Среди иссле-
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дуемого массива преобладали животные, носители гомозиготного генотипа ESRAA, ассоцииро-
ванного с низкими воспроизводительными качествами (82 %). В СГЦ «Заднепровский» генотипы 
ESRВВ и ESRAB не обнаружены, все животные были носителями гомозиготного генотипа ESRАА 
(100 %). Отсутствие генотипа ESRBB установлено и у свиней в ЧУП «Полесье-Агроинвест».

Т а б л и ц а  1. Генетическая структура животных породы ландрас по генам ESR и PRLR

T a b l e 1. Genetic structure of Landrace animals according to ESR and PRLR genes

Генотип,  
аллель

Genotype, allele

ЧУП «Полесье-Агроинвест»  
(n = 18)

PUE “Polesie-Agroinvest”  
(n = 18)

ОАО «Василишки» 
(n = 30)

OJSC “Vasilishky”  
(n = 30)

ГП «ЖодиноАгроПлемЭлита» 
(n = 25)

SE “ZhodinoAgroPlemElita”  
(n = 25)

СГЦ «Заднепровский»  
(n = 20)

BHC “Zadneprovsky”  
(n = 20)

ESR

АА (%) 44,4 66,7 72,0 100,0
АВ (%) 55,6 23,3 24,0 –
ВВ (%) – 10,0 4,0 –
А 0,72 0,78 0,84 1,00
В 0,28 0,22 0,16 –

PRLR

АА (%) 55,6 73,3 52,0 10,0
АВ (%) 33,3 16,7 40,0 85,0
ВВ (%) 11,1 10,0 8,0 5,0
А 0,72 0,82 0,72 0,53
В 0,28 0,18 0,28 0,47

При этом концентрации двух других генотипов ESRAA и ESRAB составили 44,4 и 55,6 % соот-
ветственно. В данной популяции аллель ESRA встречался с частотой 0,72, аллель ESRB – 0,28.

Таким образом, для повышения воспроизводительных качеств свиней необходимо тестиро-
вать хряков и маток по гену эстрогенового рецептора, выявлять животных с генотипами ESRBB 
и ESRAB, активно их использовать в воспроизводстве и создавать резервные популяции свиней 
с концентрацией аллелей ESRB 50 % и выше. 

Анализ генетической структуры животных породы ландрас по гену PRLR выявил, что часто-
та встречаемости желательного генотипа PRLRАА составила от 10 % у свиней в СГЦ «Заднепров-
ский» до 73,3 % в ОАО «Василишки». Наибольшая частота аллеля PRLRА наблюдалась у свиней 
в ОАО «Василишки» – 0,82, в ЧУП «Полесье-Агроинвест» и ГП «ЖодиноАгроПлемЭлита» кон-
центрация данного аллеля составила 0,72. Гетерозиготный генотип PRLRАВ встречался с часто-
той от 16,7 % у животных породы ландрас в ОАО «Василишки» до 85,0 % в СГЦ «Заднепров-
ский». Гомозиготный генотип PRLRВВ отличался низкой частотой встречаемости – 5–11,1 %. 

В условиях широкого и значимого использования импортного генофонда оценка и профи-
лактика генетических аномалий (и дефектов) в свиноводстве чрезвычайно актуальна. Селекция 
на высокую продуктивность животных должна, по возможности, включать отбор на генетическую 
устойчивость к инфекционным и паразитарным заболеваниям, поскольку в идеале высокопро-
дуктивные животные должны быть здоровы и свободны от инфекций и инвазий [12]. Кишечные 
расстройства находятся среди самых широко распространенных и серьезных проблем, следстви-
ем которых являются ежегодные экономические потери. Одной из основных причин, вызывающих 
смертность поросят в неонатальный период, является колибактериоз, лечение и профилактика 
которого осложнены из-за широкой вариабельности свойств и множественной устойчивости воз-
будителя к различным антибактериальным препаратам [13]. Колибактериоз – острая инфекцион-
ная болезнь молодняка свиней, характеризующаяся тяжелой интоксикацией и обезвоживанием 
организма, а также расстройством сердечно-сосудистой и центральной нервной системы [14]. 

Одним из генов, обуславливающих предрасположенность свиней к колибактериозу в первые 
недели жизни, является ген MUC4, в основе полиморфизма которого лежит точковая мутация 
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G→С. При этом предполагается, что желательным с точки зрения устойчивости к колибактерио-
зу является аллель MUC4C. При генетическом тестировании свиней породы ландрас выявлен 
полиморфизм гена MUC4, представленный двумя аллелями – MUC4C и MUC4G, идентифициро-
ваны генотипы: MUC4CC, MUC4CG и MUC4GG (табл. 2).

Т а б л и ц а  2. Генетическая структура молодняка породы ландрас по генам MUC4 и ECR F18/FUT1

T a b l e  2. Genetic structure of young Landrace pigs according to MUC4 and ECR F18/FUT1 genes

Генотип,  
аллель

Genotype, allele

ЧУП «Полесье-Агроинвест»  
(n = 18)

PUE “Polesie-Agroinvest”  
(n = 18)

ОАО «Василишки»  
(n = 30)

OJSC “Vasilishky”  
(n = 30)

ГП «ЖодиноАгроПлемЭлита» 
 (n = 25)

SE “ZhodinoAgroPlemElita”  
(n = 25)

СГЦ «Заднепровский»  
(n = 20)

BHC “Zadneprovsky”  
(n = 20)

MUC4

CC (%) 88,9 46,7 96,0 60,0
CG (%) 11,1 50,0 4,0 40,0
GG (%) – 3,3 – –

C 0,94 0,72 0,98 0,80
G 0,06 0,28 0,02 0,20

ECR F18/FUT1

АА – – – –
АG 27,8 36,7 32,0 20,0
GG 72,2 63,3 68,0 80,0
А 0,14 0,18 0,16 0,10
G 0,86 0,82 0,84 0,90

Большинство животных были устойчивы к E.  coli F4 и имели предпочтительный генотип 
MUC4CC – 70,9 %. Установлен низкий уровень встречаемости генотипа MUC4GG. Концентрация 
аллеля MUC4G составила от 0,02 в ГП «ЖодиноАгроПлемЭлита» до 0,28 в ОАО «Василишки». 
Только одно животное, содержащееся на племенной ферме «Сандыковщизна» в ОАО «Василиш-
ки», оказалось чувствительно к данному заболеванию. 

Практический интерес для свиноводства представляет изучение возможности применения 
в селекционном процессе гена рецептора E. coli (ECR F18/FUT1), связанного с возникновением 
колибактериоза у поросят первых двух месяцев жизни и после отъема, в качестве маркера для 
создания резистентных к данному заболеванию популяций свиней. Предполагается, что соот-
ветствующие полиморфные белки рецептора, кодируемые аллелями A и G данного гена, имеют 
различную адгезивную способность к E.  coli, что влияет на устойчивость (аллель ECRА) или 
чувствительность (аллель ECRG) свиней к колибактериозу [15; 16]. 

В исследуемых популяциях животных, устойчивых к эшерихиозу (генотип ECRАА), не выяв-
лено (табл. 2). Частота встречаемости гетерозиготного генотипа AG составила 20,0 % в СГЦ «За-
днепровский», 27,8  % в ЧУП «Полесье-Агроинвест»; 32,0  % в ГП «ЖодиноАгроПлемЭлита» 
и 36,7 % в ОАО «Василишки». Из всех протестированных животных 65 голов, или 69,9 % были 
чувствительны к колибактериозу и имели генотип ECRGG. Установлено, что наиболее высокой 
частотой встречаемости аллеля ECRG, детерминирующего чувствительность свиней к колибак-
териозу, характеризовалась популяция свиней в СГЦ «Заднепровский» (0,90), в которой 80,0 % 
животных являлись носителями генотипа ECRGG (чувствительны) и 20 % – ECRAG (предрасполо-
жены). Концентрация аллеля ECRG у животных в других племенных предприятиях находилась 
в пределах от 0,82 до 0,86.

Отсутствие животных с генотипом ECRАА свидетельствует о необходимости в проведении 
интенсивной селекции свиней на увеличение количества особей в популяциях с данным ге- 
нотипом.

В качестве маркеров признаков мясной продуктивности и качества мяса свиней рассматрива-
ются гены семейства связывающих белков жирных кислот (FABP). Ген этого семейства H-FABP 
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представляет большой интерес в качестве гена-кандидата содержания внутримышечного жира – 
важнейшего показателя, определяющего качество мяса, а также в качестве возможного генети-
ческого маркера снижения содержания жира в туше свиней. 

При диагностике гена H-FABP (аллельная система Н) установлено, что из протестированного 
массива 50,5 % животных имели предпочтительный по содержанию внутримышечного жира  
генотип H-FABPНН (табл. 3). 

Наиболее высокая частота встречаемости желательного генотипа выявлена у молодняка  
в ГП «ЖодиноАгроПлемЭлита» – 84,0 %, концентрация аллеля H-FABPH составила 0,92. В дру-
гих хозяйствах преобладали животные – носители гетерозиготного генотипа H-FABPHh. 

Частота встречаемости данного генотипа варьировала от 16,0 до 55,6 %. Животные с гомози-
готным генотипом H-FABPhh встречались в ЧУП «Полесье-Агроинвест» (11,1 %) и в ОАО «Васи-
лишки» (16,7 %).

В результате анализа генетической структуры животных по гену H-FABP (аллельная система D) 
установлено, что концентрация предпочтительного генотипа H-FABPdd, влияющего на меньшую 
толщину шпика, в среднем по хозяйствам составила 36,6 %. 

Т а б л и ц а  3. Частота встречаемости генотипов и аллелей гена H-FABP у животных породы ландрас  
(аллельные системы Н и D)

T a b l e  3. Frequency of occurrence of genotypes and alleles of the H-FABP gene in Landrace animals  
(allele systems H and D)

Генотип,  
аллель

Genotype, allele

ЧУП «Полесье-Агроинвест» 
(n = 18)

PUE “Polesie-Agroinvest”  
(n = 18)

ОАО «Василишки» 
 (n = 30)

OJSC “Vasilishky” 
 (n = 30)

ГП «ЖодиноАгроПлемЭлита»  
(n = 25)

SE “ZhodinoAgroPlemElita” 
(n = 25)

СГЦ «Заднепровский» 
(n = 20)

BHC “Zadneprovsky”  
(n = 20)

H-FABP (аллельная система Н)

НН (%) 33,3 36,7 84,0 45,0
Hh (%) 55,6 46,7 16,0 55,0
hh (%) 11,1 16,7 – –
Н 0,61 0,60 0,92 0,73
h 0,39 0,40 0,08 0,27

H-FABP (аллельная система D)

DD (%) 11,1 16,7 12,0 –
Dd (%) 55,6 46,7 48,0 65,0
dd (%) 33,3 36,6 40,0 35,0
D 0,39 0,40 0,36 0,33
d 0,61 0,60 0,64 0,67

Большинство животных (53  %) являлось носителями гетерозиготного генотипа H-FABPDd,  
по откормочным и мясным качествам приближенного к генотипу H-FABPdd. Учет аллельных  
вариантов показал, что во всей исследуемой выборке явным приоритетом располагает аллель d, 
который был закреплен практически с одинаковой частотой (0,60–0,67).

Проведен анализ популяционно-генетических параметров животных породы ландрас, разво-
димых в ГП «ЖодиноАгроПлемЭлита» (n = 44), ЧУП «Полесье-Агроинвест» (n = 48) и филиале 
«СГЦ «Заднепровский» ОАО «Оршанский КХП» (n  =  40) на основе ДНК-МС. В исследуемых 
популяциях в 15 использованных микросателлитах идентифицировано 82, 71 и 67 аллелей соот-
ветственно (табл. 4). 

Число аллелей для локусов варьировало в пределах от 3 до 10 аллелей на локус. Наибольшее 
число аллелей было отмечено для локусов S0228 (8 аллелей, ГП «ЖодиноАгроПлемЭлита»), 
S0005 (8 аллелей ГП «ЖодиноАгроПлемЭлита», 9 аллелей СГЦ «Заднепровский», 10 аллелей 
ЧУП «Полесье-Агроинвест»). Всего было выявлено 110 аллелей. 
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Т а б л и ц а  4. Показатели генетической изменчивости свиней породы ландрас по 15 локусам ДНК-МС
T a b l e  4. Indicators of genetic variability of Landrace pigs for 15 MS DNA loci

Показатель
Indicator

Племенное предприятие
Breeding enterprise

ГП «ЖодиноАгроПлемЭлита»
SE “ZhodinoAgroPlemElita”

ЧУП «Полесье-Агроинвест»
PUE “Polesie-Agroinvest”

СГЦ «Заднепровский»
BHC “Zadneprovsky”

Количество аллелей (N) 82 71 67
Количество аллелей с определенной  
частотой (Na) 5,40 4,73 4,47

Количество эффективных аллелей (Ne) 2,99 2,48 2,73
Ожидаемая гетерозиготность (He) 0,646 0,532 0,610
Наблюдаемая гетерозиготность (Ho) 0,662 0,549 0,612
Индекс фиксации (Fis) –0,019 –0,018 0,001
Полиморфорное информационное содер-
жание локуса (PIC) 0,654 0,537 0,618

В среднем уровень аллельного разнообразия был выше у свиней, разводимых в ГП «Жоди
ноАгроПлемЭлита» – 5,40 аллелей на локус. Показатель эффективного числа аллелей варьировал 
от 2,48 в ЧУП «Полесье-Агроинвест» до 2,99 аллелей в ГП «ЖодиноАгроПлемЭлита».

Важным параметром в вопросах динамики генетического состава популяций является гете-
розиготность, которая играет положительную роль в адаптации популяций к изменяющимся ус-
ловиям окружающей среды, а также в микроэволюционном процессе. Поэтому ее оценка в насто
ящее время необходима практически во всех популяционно-генетических исследованиях. В свя- 
зи с этим нами была дана оценка наблюдаемой и ожидаемой степени гетерозиготности, рассчи-
танная по 15 STR-локусам. Фактическая степень гетерозиготности у животных породы ландрас 
варьировала от 0,549 (ЧУП «Полесье-Агроинвест») до 0,662 (ГП «ЖодиноАгроПлемЭлита»). 
Величина показателя индекса фиксации у свиней в СГЦ «Заднепровский» составила 0,001, что 
свидетельствует о том, что популяция находится в равновесном состоянии. Отклонения от рав-
новесного состояния отмечены у свиней в ГП «ЖодиноАгроПлемЭлита» и ЧУП «Полесье-Агро-
инвест», у которых наблюдается избыток гетерозигот, о чем свидетельствуют отрицательные 
значения коэффициентов внутрипопуляционного инбридинга Fis – –0,019 и –0,018 соответственно.

Одной из характеристик аллелофонда популяций животных является наличие «приватных» 
аллелей, т. е. аллелей, специфичных для каждой из исследуемых групп свиней. У животных  
из ГП «ЖодиноАгроПлемЭлита» отмечено 17 уникальных («приватных») аллелей, в ЧУП «По-
лесье-Агроинвест» – 9 аллелей, в СГЦ «Заднепровский» – 5 аллелей. Большинство приватных 
аллелей характеризовалось низкой частотой встречаемости (менее 5 %). «Приватные» аллели, 
превышающие данный порог, были выявлены лишь в локусах S0005 – аллели 213 (0,341) и 247 (0,073), 
S0101 – аллель 208 (0,057), S0355 – аллели 271 (0,148) и 263 (0,138), S0228 – аллели 236 (0,114) 
и 244 (0,068), SW240 – аллели 106 (0,057) и 118 (0,455), SW857 – аллель 156 (0,114), SW951 – аллель 
127 (0,057). Это дает основание рассматривать эти аллели в качестве маркерных для данных по-
пуляций свиней.

Установлено, что большая часть использованных локусов ДНК-МС у животных породы лан-
драс находится в состоянии генетического равновесия. Существенные отклонения распределения 
генотипов ДНК-МС от равновесия Харди–Вайнберга отмечаются для локусов SW240 (ЧУП «По-
лесье-Агроинвест», СГЦ «Заднепровский»), S0386 (ГП «ЖодиноАгроПлемЭлита», СГЦ «Задне-
провский»), SW951 (ГП «ЖодиноАгроПлемЭлита», ЧУП «Полесье-Агроинвест»). Если рассма-
тривать в разрезе хозяйств, то наибольшее число отклонений от равновесного состояния отмече-
но у свиней породы ландрас, разводимых в СГЦ «Заднепровский» (в 4 случаях из 15).

С целью изучения генетического разнообразия каждой особи и популяции, из которой она 
происходила, и оценки вероятности отнесения данной особи или к своей собственной популя-
ции, или к иной использован Assignment-тест. Точность отнесения к «своей» популяции по иссле-
дованным животным превышает 98 %. Для животных ЧУП «Полесье-Агроинвест» этот показа-
тель составил 100 % (табл. 5).
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Т а б л и ц а  5. Результаты Assignment-теста для свиней породы ландрас на основании  
мультилокусных генотипов для 15 локусов ДНК-МС

T a b l e  5. Assignment test results for Landrace pigs based on multilocus genotypes for 15 MS DNA loci

Племенное предприятие
Breeding enterprise

Отнесено к:
Related to:

собственной популяции
own population

чужой популяции
foreign population

ГП «ЖодиноАгроПлемЭлита» 46 (95,8 %) 2 (4,2 %)
ЧУП «Полесье-Агроинвест» 44 (100 %) –
СГЦ «Заднепровский» 39 (97,5 %) 1 (2,5 %)
В целом 129 (98 %) 3 (2 %)

В табл. 6 представлены коэффициенты генетических расстояний (правая верхняя часть та-
блицы) и генетического сходства (левая нижняя часть таблицы) между животными породы лан-
драс трех хозяйств, рассчитанные по данным полиморфизма микросателлитных локусов. Опре-
делены достаточно высокие коэффициенты генетического сходства между животными ЧУП 
«Полесье-Агроинвест», ГП «ЖодиноАгроПлемЭлита» и СГЦ «Заднепровский» – 0,795–0,874 
и незначительные генетические дистанции – 0,135–0,230.

Т а б л и ц а  6. Генетические расстояния между животными породы ландрас

T a b l e  6. Genetic distances between Landrace breed animals

Племенное предприятие
Breeding enterprise

ЧУП «Полесье-Агроинвест» ГП «Жодино-АгроПлемЭлита» СГЦ «Заднепровский»

Генетические расстояния
ЧУП «Полесье-Агроинвест» – 0,187 0,135
ГП «ЖодиноАгроПлемЭлита» 0,830 – 0,230
СГЦ «Заднепровский» 0,874 0,795 –

Генетическое сходство

Результаты проведенного кластерного анализа изученных популяций животных представле-
ны на рисунке. 

Установлен высокий уровень генетического сходства животных породы ландрас данных популя-
ций, которые образуют единый кластер, включающий в себя подкластер, образуемый животными 

Дендрограмма филогенетического родства животных породы ландрас: СГЦ «Заднепровский» (Pop 1),  
ГП «ЖодиноАгроПлемЭлита» (Pop 2), ЧУП «Полесье-Агроинвест» (Pop 3)

Dendrogram of the phylogenetic relationship of Landrace breed animals: BHC “Zadneprovsky” (Pop 1),  
SE “ZhodinoAgroPlemElita” (Pop 2), PUE “Polesye-Agroinvest” (Pop 3)
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популяций СГЦ «Заднепровский» и ЧУП «Полесье-Агроинвест», что согласуется с данными 
племенного учета и селекционно-племенной работой в хозяйствах. Популяция свиней породы 
ландрас ГП «ЖодиноАгроПлемЭлита» образует отдельную ветвь.

Проведенный молекулярно-генетический анализ позволил изучить аллелофонд животных 
породы ландрас, разводимых в СГЦ «Заднепровский», ЧУП «Полесье-Агроинвест» и ГП «Жо-
диноАгроПлемЭлита». Результаты исследований свидетельствуют о целесообразности исполь-
зования микросателлитных маркеров для характеристики генетического разнообразия живот-
ных, наряду с другими применяемыми методами.

Заключение. В данной работе представлены селекционно-генетические параметры свиней 
породы ландрас, разводимых в племенных предприятиях ЧУП «Полесье-Агроинвест», ОАО «Ва-
силишки», ГП «ЖодиноАгроПлемЭлита», филиале «СГЦ «Заднепровский» ОАО «Оршанский 
КХП», полученные на основе анализа генетической структуры свиней по генам RYR1, PRLR, 
ECR F18/FUT1, IGF2, MUC4, H-FABP (аллельные системы H и D) и по 15 ДНК-МС. Частота встре-
чаемости предпочтительных генотипов по генам RYR1NN, PRLRАА, MUC4CC, H-FABPHH и H-FABPdd 
составила 100,0, 50,5, 70,9, 50,5 и 36,6 % соответственно. Устойчивых к эшерихиозу животных 
(генотип ECRАА) не выявлено. При анализе популяционно-генетических параметров на основе 
ДНК-МС у свиней породы ландрас выявлено 110 аллелей. Наибольший уровень аллельного раз-
нообразия установлен у животных, разводимых в ГП «ЖодиноАгроПлемЭлита» – 5,40 аллелей 
на локус. Популяция свиней в СГЦ «Заднепровский» находится в равновесном состоянии 
(Fis = 0,001). Отклонения от равновесного состояния отмечены у животных в ГП «ЖодиноАгро-
ПлемЭлита» (Fis = –0,019) и ЧУП «Полесье-Агроинвест» (Fis = –0,018). Точность отнесения жи-
вотных к «своей» популяции по результатам Assignment-теста превышает 98 %. Установлен высо-
кий уровень генетического сходства свиней данных популяций. 
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