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ЗАГАЛЬНА ХАРАКТЕРИСТИКА РОБОТИ 

Обґрунтування вибору теми дослідження. Селекцію 

сільськогосподарських тварин на сучасному етапі неможливо уявити без 

використання методів генетичної експертизи та моніторингу. Генетична 

експертиза в племінному свинарстві необхідна більшою мірою, ніж в інших 

основних галузях тваринництва, оскільки імовірність помилкових записів про 

походження є вищою внаслідок технологічних особливостей відтворення і 

вирощування цього виду тварин (М. Д. Березовський, 2014; А. А. Новиков, 

М. С. Семак, 2016). 

В даний час у різних регіонах України розводять більше десяти порід 

свиней вітчизняного і зарубіжного походження, а також спеціалізованих 

синтетичних ліній. У країні створено потужну племінну базу, яка є досягненням 

держави і багаторічної праці вчених-селекціонерів, а також фахівців господарств 

(В. П. Рибалко, 2015).  

Однак, сучасні системи розведення тварин під впливом чинників 

економічного характеру і у зв’язку з недостатньою реалізацією програм 

інтенсифікації галузі, призводять до загрожуючої уніфікації, втрати генетичного 

різноманіття і багатьох, в першу чергу, локальних порід (В. П. Буркат, 1997; 

М. Я. Єфіменко, Б. Є. Подоба, Р. А. Стоянов, 1999). Зокрема, у свинарстві 

ситуація є досить складною з огляду на використання у процесі виробництва 

продукції обмеженої кількості високопродуктивних спеціалізованих порід – 

здебільшого великої білої та ландрас (G. Laval et al., 2000; М. В. Гладій та ін., 

2017; Ю. П. Полупан та ін., 2017). 

Слід відзначити, що в даний час проблеми контролю та управління 

породами сільськогосподарських тварин набули міжнародної значимості адже, за 

даними ФАО, на сьогодні світ втратив у загальному підсумку 690 порід. У 

свинарстві, зокрема, понад 270 порід в даний час знаходяться під загрозою 

зникнення (K. Nidup, C. Moran, 2011). 

У нашій країні донедавна оцінку генетичного різноманіття порід свиней, 

структури їх генофонду здійснювали, переважно, на основі поліморфізму груп 

крові (В. М. Іовенко та ін., 2007; В. В. Герасименко, К. В. Скрепець, 2008; 

С. Л. Войтенко, Л. В. Вишневський, 2012; І. Ф. Парасочка та ін., 2012; 

Л. Г. Перетятько, А. І. Ревенко, 2012) та технології ISSR (Inter Simple Sequence 

Repeat) (О. І. Метлицька, В. Ю. Нор, 2013). Водночас, більш ефективний метод – 

використання поліморфізму мікросателітів ДНК, застосовувався вкрай обмежено 

(В. С. Топіха та ін., 2008; С. М. Корінний, В. М. Балацький, 2009). 

Одним з найважливіших результатів генетичного моніторингу є розробка 

методів маркер-залежної селекції у племінних стадах. Вона ґрунтується на 

виявленні генів, прямо або побічно пов’язаних з господарсько-корисними 

ознаками тварин. Важливість впровадження маркер-залежної селекції у практику 

племінного свинарства відзначають у своїх працях ряд провідних вітчизняних 

вчених (В. Н. Балацкий, 2002; А. А. Гетя, 2009; Р. Л. Сусол, 2013; 

М. Д. Березовський, 2014; В. П. Рибалко, 2015). 

Отже, необхідність оцінки ступеня генетичного різноманіття, між- та 

внутрішньопородної диференціації, генетико-автоматичних процесів, що 
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відбуваються в популяціях вітчизняних порід свиней, виявлення асоціацій між 

поліморфізмом локусів мікросателітів ДНК та структурних генів з 

продуктивними ознаками тварин зумовлює актуальність даних досліджень. 

Зв’язок роботи з науковими програмами, планами, темами, грантами. 

Дисертаційна робота є складовою частиною науково-дослідних робіт 

Миколаївського національного аграрного університету «Аналіз сучасного стану 

та шляхів збереження генетичного різноманіття популяцій диких та свійських 

тварин в умовах посилення антропогенного пресу» (№ державної реєстрації 

0112U008116; 2012-2013 рр.); «Удосконалення оцінки племінної цінності свиней 

за відтворювальними якостями» (№ державної реєстрації 0114U002490; 2014-

2016 рр.), «Оцінка продуктивних якостей та генетичних особливостей свиней 

внутрішньопородного типу породи дюрок української селекції «Степовий»» 

(№ державної реєстрації 0114U001964; 2014-2016 рр.); «Технологічні та 

генетичні фактори підвищення кількісних і якісних показників м’ясної 

продуктивності свиней» (№ державної реєстрації 0114U001965; 2014-2016 рр.); 

науково-дослідних робіт, що фінансуються із загального фонду державного 

бюджету: «Впровадження інноваційних технологій виробництва свинини на 

основі перспективного генофонду вітчизняного та зарубіжного походження» 

(№ державної реєстрації 0116U004760; 2016-2018 рр.); «Наукове обґрунтування 

та розробка нових методів визначення племінної цінності та раннього 

прогнозування продуктивності сільськогосподарських тварин» (№ державної 

реєстрації 0117U000485; 2017-2019 рр.). 

Частина досліджень була виконана у рамках програми Російського фонду 

фундаментальних досліджень «Мобільність молодих вчених країн СНД» 

(2010 р.) та за підтримки Державного фонду фундаментальних досліджень 

України у рамках тристороннього українсько-російсько-білоруського проекту 

«Дослідження динаміки генофонду домашніх свиней Sus scrofa за 

антропогенного впливу з використанням нейтральних та селекційно-залежних 

ДНК-маркерів» (№ державної реєстрації 0111U006972 та 0112U003431; 2011-

2012 рр.). 

Мета і завдання дослідження. Мета роботи полягала в розробці 

методології аналізу генофонду та формування продуктивності чистопородних 

та помісних свиней на основі ДНК-маркерів. 

Для реалізації поставленої мети було визначено наступні завдання: 

- встановити особливості алельних профілів мікросателітів ДНК у різних 

порід свиней України; 

- проаналізувати ступінь генетичного різноманіття та міжпородної 

диференціації порід свиней на основі поліморфізму мікросателітних 

локусів; 

- встановити рівень внутрішньопородної генетичної мінливості на основі 

поліморфізму мікросателітних локусів; 

- визначити особливості динаміки генетичної мінливості локусів 

мікросателітів у помісних тварин; 

- проаналізувати вплив генетичної мінливості локусів мікросателітів на 

показники відтворювальних ознак свиноматок; 
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- оцінити між- та внутрішньопородну мінливість свиней різних порід за 

структурними генами; 

- проаналізувати вплив генетичної мінливості структурних генів на 

показники відтворювальних якостей свиноматок; 

- провести аналіз впливу генетико-автоматичних процесів, що відбуваються у 

різних породах свиней, на формування їх генетичного різноманіття; 

- розробити організаційно-інформаційне забезпечення для впровадження 

маркер-залежної селекції у свинарстві; 

- дати оцінку економічної ефективності впровадження маркер-залежної 

селекції у свинарстві. 

Об’єкт дослідження: особливості генофонду та формування 

продуктивності чистопородних і помісних свиней на основі ДНК-маркерів. 

Предмет дослідження: алельне різноманіття порід свиней за локусами 

мікросателітів ДНК і структурних генів, між- та внутрішньопородна мінливість 

порід свиней за локусами мікросателітів ДНК і структурними генами, генетико-

автоматичні процеси в популяціях свиней, асоціація поліморфізму локусів 

мікросателітів ДНК та структурних генів з показниками відтворювальних ознак 

свиней, організаційно-інформаційне забезпечення маркер-залежної селекції у 

свинарстві, економічна ефективність маркер-залежної селекції. 

Методи дослідження. У роботі використано наступні методи: аналітичні 

– аналіз інформаційних джерел, модифікація і розробка методів, аналіз і 

узагальнення результатів досліджень; зоотехнічні – оцінка відтворювальних 

ознак свиноматок; молекулярно-генетичні – ПЛР-ПДРФ аналіз; статистичні та 

економіко-математичні – біометрична обробка отриманих результатів, 

економічна ефективність маркер-залежної селекції у свинарстві. 

Наукова новизна одержаних результатів. У результаті проведених 

досліджень вперше: 

- встановлено породні особливості десяти вітчизняних порід свиней за 12-ма 

локусами мікросателітів ДНК; 

- виявлено ступінь генетичного різноманіття та міжпородної диференціації 

окремих порід свиней; 

- доведено, що кожна із десяти досліджуваних порід свиней характеризується 

специфічним генним комплексом, що зумовлює її своєрідність та 

унікальність; 

- для кожної із досліджуваних порід свиней виявлено унікальні алелі, які 

доцільно використовувати при проведенні генетичної експертизи породної 

належності свиней; 

- виявлено алелі та інтервали алелів локусів мікросателітів ДНК, що 

асоційовані з підвищенням або зниженням показників відтворювальних 

ознак свиноматок; 

- встановлено ступінь впливу генетико-автоматичних процесів на популяції 

свиней різних порід. Для більшості досліджених порід доведено прояв 

ефекту «пляшкового горлечка»; 
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- визначено оцінки ефективної чисельності популяцій свиней різних порід та 

встановлено, що лише для чотирьох порід із десяти досліджених (ВБ, Д, 

ЧБП, УМ) дані оцінки перевищують критичне значення. 

Дістало подальший розвиток вивчення залежності відтворювальних ознак 

свиноматок від поліморфізму структурних генів: естрогенового рецептора 

(ESR), рецептора E. Coli F18 (ECR F18/FUT1), ріанодинового рецептора (RYR1), 

β-субодиниці фолікулостимулюючого гормону (FSHβ), пропердину (BF) та 

інсуліноподібного фактора росту (IGF2). 

Практичне значення одержаних результатів. Створено банк даних 

генетичних профілів десяти порід свиней (в т.ч. і локальних), що розводяться в 

Україні. Виявлені відмінності генетичної структури між тваринами однієї 

породи, які розводяться в різних стадах, зумовлюють необхідність проведення 

генетичної експертизи походження тварин, зокрема підтвердження їх породної 

належності, на підставі сформованого банку генетичних профілів. Виявлено 

алельні варіанти як за локусами мікросателітів, так і за структурними генами, 

що асоційовані з підвищенням або зниженням відтворювальних ознак 

свиноматок. 

Результати досліджень впроваджено в ПрАТ «Племзавод «Степной» 

Запорізької області (акт №123 від 23.01.2018 р.), СГПП «Техмет Юг» 

Миколаївської області (акт № 28 від 17.11.2016 р.), СВК «Агрофірма «Миг-

Сервіс-Агро» Миколаївської області (акт № 34 від 15.03.2017 р.), ТОВ 

«Таврійські свині» Херсонської області (акт № 78 від 15.09.2016 р.). 

Результати досліджень використано при розробці Плану заходів з 

реалізації у 2015-2017 роках «Стратегії розвитку Миколаївської області на 

період до 2020 року» (довідка № 444/05/08-29/15 від 15.09.2015 року), а також 

використовуються у навчальному процесі Миколаївського національного 

аграрного університету (довідка № 01-18/409 від 26.03.2018 р.), Сумського 

національного аграрного університету (довідка № 126 від 09.11.2017 р.), 

Харківської державної зооветеринарної академії (довідка № 234/1 від 

12.12.2017 р.), Дніпровського державного аграрно-економічного університету 

(довідка № 35 від 30.01.2018 р.) та Одеського державного аграрного 

університету (карта зворотного зв’язку № 01-16/30-520/1). 

Особистий внесок здобувача. Дисертантом особисто визначено наукову 

концепцію теми дослідження, сформульовано мету та завдання роботи, 

самостійно виконано основний обсяг лабораторних та аналітичних досліджень, 

статистичну обробку отриманих результатів, обґрунтовано та розроблено 

методологію управління популяціями і формування продуктивності порід 

свиней на основі ДНК-маркерів, проведено аналіз, узагальнення, інтерпретацію 

та впровадження одержаних результатів у виробництво. Уточнення вагомих 

теоретичних та практичних положень було проведено за підтримки наукового 

консультанта.  

Ряд генетичних досліджень було виконано у співпраці зі співробітниками 

Центру біотехнології та молекулярної діагностики тварин Всеросійського 

науково-дослідного інституту тваринництва ім. Л. К. Ернста. За узгодженням із 
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співавторами в дисертації використано частину спільно одержаних та 

опублікованих матеріалів. 

Апробація результатів дисертації. Основні положення дисертаційної 

роботи доповідалися, обговорювалися і отримали позитивну оцінку на науково-

практичних конференціях різного рівня: ХIV Міжнародній науково-практичній 

конференції зі свинарства «Современные проблемы интенсификации 

производства свинины» (Росія, Ульяновськ, 2007 р.), Міжнародній науково-

практичній конференції «Актуальные вопросы аграрной науки и образования» 

(Росія, Ульяновськ, 2008 р.), Міжнародній науково-практичній конференції 

«Зоотехнічна наука Поділля: історія, проблеми, перспективи» (Кам’янець-

Подільський, 2010 р.), ХVII Міжнародній науково-практичній конференції зі 

свинарства «Современные проблемы интенсификации производства свинины в 

странах СНГ» (Росія, Ульяновськ, 2010 р.), Міжнародній науково-практичній 

конференції «Инновационные технологии в животноводстве» (Республіка 

Білорусь, Жодіно, 2010 р.), ІІ Міжнародній науково-практичній конференції 

«Зоотехнічна наука: історія, проблеми, перспективи» (Кам’янець-Подільський, 

2012 р.), Міжнародній науково-практичній конференції, присвяченій 140-річчю 

з дня народження М. Ф. Іванова «Тваринництво України: вчора, сьогодні, 

завтра» (Асканія-Нова, 2012 р.), Міжнародній науковій молодіжній 

конференції-школі «Биотехнологии в сельском хозяйстве: современные 

достижения и проблемы биотехнологии сельскохозяйственных животных, 

БиоТехЖ-2012» (Росія, Дубровиці, 2012 р.), ІІ Міжнародній науково-

практичній конференції «Биоразнообразие и устойчивое развитие» 

(Сімферополь, 2012 р.), ХІХ Міжнародній науково-практичній конференції 

«Современные тенденции и технологические инновации в свиноводстве» 

(Республіка Білорусь, Горки, 2012 р.), Міжнародній науковій конференції до 

100-річчя від дня народження академіка М. В. Турбіна «Генетика и 

биотехнология ХХІ века: проблемы, достижения, перспективы» (Республіка 

Білорусь, Мінськ, 2012 р.), Другій міжнародній конференції «Состояние и 

перспективы развития генетических ресурсов животноводства» (Болгарія, м. 

Хісаря, 2012 р.), Міжнародній науково-практичній конференції «Сучасні 

проблеми розведення і селекції сільськогосподарських тварин» (Житомир, 2013 

р.), ІІІ Міжнародній науково-практичній конференції «Зоотехнічна наука: 

історія, проблеми, перспективи» (Кам’янець-Подільський, 2013 р.), ІІІ 

Міжнародній науково-методичній конференції «Математичні методи, моделі та 

інформаційні технології в економіці» (Чернівці, 2013 р.), Міжнародній науково-

практичній конференції «Сучасні проблеми підвищення якості, безпеки, 

виробництва та переробки продукції тваринництва» (Вінниця, 2013 р.), 

Міжнародній науково-практичній конференції «Селекційно-генетичні та 

технологічні засади підвищення ефективності галузі свинарства» (Миколаїв, 

2015 р.), ХХІІ Міжнародній науково-практичній конференції «Научный фактор 

в стратегии инновационного развития свиноводства» (Республіка Білорусь, 

Гродно, 2015 р.); Причорноморській регіональній науково-практичній 

конференції професорсько-викладацького складу Миколаївського НАУ (2007-

2017 рр.). 
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Публікації. Основні положення і результати дисертаційної роботи 

викладено у 48 публікаціях, із них: 12 статей в іноземних виданнях, 22 статті у 

фахових наукових виданнях, затверджених МОН України, дві з яких включені 

до міжнародних наукометричних баз, 14 публікацій у матеріалах міжнародних 

та всеукраїнських науково-практичних конференцій.  

Структура та обсяг дисертації. Дисертаційна робота викладена на 354 

сторінках комп’ютерного тексту, з них основна частина – 248 сторінок, що 

включає: вступ, огляд літератури за темою та вибір напрямів досліджень, 

загальну методику й основні методи досліджень, результати власних 

досліджень (вісім підрозділів), аналіз та узагальнення результатів досліджень, 

висновки. Дисертаційна робота ілюстрована 95 таблицями, 60 рисунками і 12 

додатками. Список літератури нараховує 525 джерел, з них 243 – латиницею. 

 

ОСНОВНИЙ ЗМІСТ РОБОТИ 

ОГЛЯД ЛІТЕРАТУРИ ЗА ТЕМОЮ ТА ВИБІР НАПРЯМІВ 

ДОСЛІДЖЕНЬ 

У чотирьох підрозділах на основі аналізу результатів досліджень 

вітчизняних і закордонних учених встановлено особливості генезису та 

охарактеризовано сучасний стан генофонду свиней в Україні, дано оцінку 

різних методів аналізу генофонду тварин, проаналізовано результати 

використання поліморфізму мікросателітів ДНК та структурних генів у 

практиці тваринництва, зокрема свинарства. На цій підставі було визначено і 

обґрунтовано напрямки власних досліджень. 

 

ЗАГАЛЬНА МЕТОДИКА Й ОСНОВНІ МЕТОДИ ДОСЛІДЖЕНЬ 

Матеріали та лабораторні методи дослідження. Дослідження 

проводилися в період 2007-2017 рр. за схемою, що наведена на рис. 1. 

Дослідженнями було охоплено 10 порід свиней, що розводяться в 

Україні, зокрема й автохтонні породи: велика біла (n = 206), дюрок (n = 91), 

ландрас (n = 90), українська м’ясна (n = 128), червона білопояса (n = 46), 

миргородська (n = 26), українська степова біла (n = 67), полтавська м’ясна 

(n = 13), пʼєтрен (n = 7), українська степова ряба (n = 25). Також для 

дослідження використовувалися напівкровні помісні тварини: велика біла × 

ландрас (n = 49) та українська м’ясна × ландрас (n = 25). 

Досліджуване поголів’я належало восьми суб’єктам племінної справи що 

розташовані на території шести областей України: ПАТ «Племзавод «Степной» 

(Запорізька обл.), ПЗ ТОВ «Таврійські свині», ПЗ «Асканія-Нова» (Херсонська 

обл.), СГПП «Техмет-Юг» (Миколаївська обл.), ПЗ «Біловодське» (Луганська 

обл.), ДП ДГ ім. Декабристів (Полтавська обл.), ФГ «Лео і партнери», ТОВ 

«Агрікор Холдинг» (Чернігівська обл.). 

Для встановлення внутрішньопородних генетичних особливостей свиней 

породи дюрок було використано дані генетичного поліморфізму 12 локусів 

мікросателітів тварин семи родин (n = 72), розведення яких здійснюється у 

племінному заводі ПрАТ «Племзавод «Степной» Запорізької області. По 

кожній із них чисельність тварин становила: Булдера – 16 гол., Коломбуса – 7 
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гол., Моргула – 11 гол., Ронала – 14 гол., Тарзанка – 12 гол., Хампа – 8 гол., 

Мика – 4 гол. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Рис. 1. Загальна схема досліджень 

 

Всі лабораторні дослідження було виконано в умовах лабораторії 

молекулярної генетики тварин Центру біотехнології та молекулярної 

діагностики тварин Всеросійського науково-дослідного інституту тваринництва 

ім. Л. К. Ернста (Російська Федерація) впродовж 2010-2012 рр. 

Поліморфізм ДНК-маркерів: 

Мікросателіти ДНК:  

SW24, S0155, SW72, SW951, S0386, 

S0355, SW240, SW857, SW0101, 

SW936, SW911, S0228 
 

Структурні гени: 

ESR, IGF2, RYR, FSHβ,  

ECR F18/FUT1, BF 

Аналіз породних особливостей за алельними профілями ДНК-маркерів 

Аналіз між- та внутрішньопородної генетичної структури та 

диференціації за ДНК-маркерами 

Породи свиней: велика біла (ВБ), ландрас (Л), дюрок (Д), пʼєтрен (П), 

червона білопояса (ЧБП), українська мʼясна (УМ), миргородська (М), 

полтавська мʼясна (ПМ), українська степова біла (УСБ), українська 

степова ряба (УСР) 

Помісні тварини (напівкровні): велика біла × ландрас, українська 

м’ясна × ландрас 

Методологія аналізу генофонду чистопородних і помісних свиней 

та формування їх продуктивності на основі ДНК-маркерів 

Аналіз популяційно-генетичних процесів 

Оцінка потенційної можливості використання ДНК-маркерів  

у маркер-залежній селекції у популяціях свиней 

Економічна ефективність  

маркер-залежної селекції у популяціях свиней 
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Матеріалом для виділення ДНК були зразки тканини (вушні вищипи) 

свиней. В якості консерванту використовували 96%-ний етанол. 

Виділення ДНК здійснювали шляхом лізису в буфері Кавасакі 

(E. S. Kawasaki, 1990) та перхлоратним методом з модифікаціями, 

розробленими у Центрі біотехнології та молекулярної діагностики 

Всеросійського науково-дослідного інституту тваринництва ім. Л. К. Ернста 

(Н. А. Зиновьева та ін., 1998). 

Для досліджень нами було використано дві групи генетичних маркерів – 

мікросателіти ДНК та структурні гени. Загалом було вивчено поліморфізм 12 

локусів мікросателітів, що рекомендовані Міжнародною Спілкою Генетики 

Тварин (ISAG) у якості інструмента для вивчення біорізноманіття свиней. 

Перелік даних мікросателітів та їх характеристику наведено в табл. 1. 

Таблиця 1 

Загальна характеристика мікросателітних локусів, використаних в аналізі 

Локус Послідовність нуклеотидів праймерів Автор 

SW24 F: FAM CTT TGG GTG GAG TGT GTG C 

R: ATC CAA ATG CTG CAA GCG 

G. A. Rohrer 

et al., 1994 

S0155 F: FAM TGT TCT CTG TTT CTC CTC TGT TTG 

R: GTT AAA GTG GAA AGA GTC AAT GGC TAT 

H. Ellegren et 

al., 1994 

SW72 F: R6G ATC AGA ACA GTG CGC CGT 

R: GTT TGA AAA TGG GGT GTT TCC 

G. A. Rohrer 

et al., 1994 

SW 951 F: R6G TTT CAC AAC TCT GGC ACC AG 

R: GAT CGT GCC CAA ATG GAC 

G. A. Rohrer 

et al., 1994 

S0386 F: R6G GAA CTC CTG GGT CTT ATT TTC TA 

R: GTC AAA AAT CTT TTT ATC TCC AAC AGT AT 

J. Riquet et al., 

1995 

S0355 F: R6G TCT GGC TCC TAC ACT CCT TCT TGA TG 

R: GTT TGG GTG GGT GCT GAA AAA TAG GA 

A. Robic et al., 

1994 

SW240 F: FAM AGA AAT TAG TGC CTC AAA TTG G 

R: AAA CCA TTA AGT CCC TAG CAA A 

G. A. Rohrer 

et al., 1994 

SW857 F: FAM TGA GAG GTC AGT TAC AGA AGA CC 

R: GAT CCT CCT CCA AAT CCC AT 

G. A. Rohrer 

et al., 1994 

S0101 F: FAM GAA TGC AAA GAG TTC AGT GTA GG 

R: GTC TCC CTC ACA CTT ACC GCA G 

H. Ellegren et 

al., 1994 

SW936 F: R6G TCT GGA GCT AGC ATA AGT GCC 

R: GTG CAA GTA CAC ATG CAG GG 

G. A. Rohrer 

et al., 1994 

SW911 F: R6G CTC AGT TCT TTG GGA CTG AAC C 

R: CAT CTG TGG AAA AAA AAA GCC 

G. A. Rohrer 

et al., 1994 

S0228 F: R6G GGC ATA GGC TGG CAG CAA CA 

R: GTT CCG CCC TCA CAG ACC CAA AT 

A. Robic et al., 

1994 

 

ПЛР проводили на ампліфікаторі Eppendorf за програмою: 96°С – 10 хв; 

27 циклів: 96°С – 30 с; 60°С – 30 с; 72°С – 90 с; 72°С – 30 хв. 

Мультиплексний аналіз 12 локусів мікросателітів проводили на 

генетичному аналізаторі АВІ Prism 3130×1 («Applied Biosystems», США). 
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Обробку даних капілярного електрофорезу проводили шляхом встановлення 

довжин фрагментів у числовому виразі на підставі порівняння їх рухливості зі 

стандартом молекулярної маси ДНК. Для ідентифікації алелів мікросателітних 

локусів використовували програму GeneMapper ID v. 3.2. 

Також було досліджено поліморфізм шести структурних генів: 

естрогенового рецептора (ESR), рецептора E. Coli F18 (ECR F18/FUT1), 

ріанодинового рецептора (RYR), β-субодиниці фолікулостимулюючого гормону 

(FSHβ), пропердину (BF), інсуліноподібного фактора росту (IGF2) (табл. 2). 

Таблиця 2 

Загальна характеристика структурних генів, використаних в аналізі 

Локус Послідовність нуклеотидів праймерів Автор 

ESR F: AAG GGC AAG ATG GAA CGT GAG 

R: TGT GTC TTG ATA TGT GGG ACA GTG TG 
M. F. Rothschild 

et al.,1991 

ECR 

F18/FUT1 

F: AAG CAT CCT GCC TCC CTT TCC 

R: AGG AGC GTG CCT GTC TAC CTC 
P. Vogeli et al., 

1996 

RYR F: 5 ′- TCCAGTTTGCCACAGGTCCTACCA-3′  

R: 5 ′- ATTCACCGGAGTGGAGTCTCTGAG-3′. 
J. Fujii et al., 1991  

FSHβ F: 5 ′-ACTGGTCTATTCATCCTCTC-3′ 

R: 5 ′-CCTTTAAGACAGTCAATGGC-3′ 
Y. Zhao et al., 

1998; M. D. Li, 

J. J. Ford, 1998 

BF F: 5'-ACT GCT ATG ACG GTT ACA CTC TCC G-3'; 

R: 5'-TCC AAG AGC CAC CTT CCT GG-3' 
Z. H. Jiang, 

J. P. Gibson, 1998  

IGF2 F: GGGCCGCGGCTTCGCCTAG-30) 

R: CGCACGCTTCTCCTGCCACTG-30 ). 
C. Nezer et al., 

1999 

 

Аналіз поліморфізму гена ESR здійснювали методом ПЛР з наступним 

гідролізом утворених фрагментів ендонуклеазою рестрикції Pvu IІ (ПЛР-ПДРФ) 

та їх розділенням методом електрофорезу. 

Процедура ПЛР полягала у наступному: 1 цикл 94°С протягом 5 хв, 

35 циклів при 94°С протягом 45 с; 55°С протягом 1 хв; 72°С протягом 45 с, і 

1 цикл при температурі 72°С протягом 5 хв. 

Ампліфікована ділянка ДНК у подальшому підлягала розщепленню 

ендонуклеазою рестрикції Pvu IІ.  

Генотипи ESR були визначені як ESRАА (120 п. н.), ESRBB (65 і 55 п. н.) і 

ESRAB (120, 65 і 55 п. н.). 

Ампліфікацію досліджуваних фрагментів ДНК гена ECR F18/FUT1 

приводили стандартним методом ПЛР. Після початкової денатурації при 

температурі 95°С протягом 5 хвилин виконували 35 циклів ампліфікації в 

наступному температурному режимі: 95°С – 1 хв, 66°С – 1 хв, 72°С – 1 хв. 

Поліморфізм гена ECR F18/FUT1 виявляли за допомогою ферментного 

гідролізу з використанням рестриктази ВSТНН I (прототип Нhа 1) з 

послідовністю впізнавання GCG ↓ C. Відсутність рестрикційного сайту 

відповідає алелі ECRА, в той час як його наявність – алелі ECRG. 

Ампліфікацію фрагмента RYR1 проводили в наступному режимі: 
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«гарячий старт» – 94°С – 5 хв; денатурація – 94°С – 1 хв, відпал – 58°С – 1 хв, 

елонгація – 72°С – 1 хв; добудова матрично-праймерних комплексів проходила 

при 72°С – 8 хв. Продукти ПЛР розщеплювали рестриктазою Hin61. 

Ця рестриктаза впізнає послідовність нуклеотидів GCG ↓ C і розщеплює 

ампліфікат алелі RYR-гена довжиною 134 п. н. на два фрагменти довжиною 50 і 

84 п. н. Мутація, що замінює С на Т, порушує сайт рестрикції, тому фрагмент 

довжиною 134 п. н. залишається не розщепленим ендонуклеазою Hin61. 

Аналіз поліморфізму гена FSHβ здійснювали методом ПЛР з наступним 

гідролізом утворених фрагментів ендонуклеазою рестрикції BsuRI (ПЛР-ПДРФ) 

та їх розділенням методом електрофорезу. 

Процедура ПЛР полягала у наступному: «гарячий старт» – 4 хв при 94°С; 

33 цикли: денатурація – 1 хв при 94°С, відпал – 1 хв при 55°С, елонгація – 1 хв 

при 72°С; добудова матрично-праймерних комплексів проходила при 72°С – 

7 хв.   

Для гена ВF встановлено наявність точкової мутації (SNP), яка 

розташована в інтроні 1 і характеризується С/Т нуклеотидною заміною в 79 

позиції (BF_in1_C79T). 

Аналіз поліморфізму генетичного маркера ВF (BF_in1_C79T) 

здійснювали методом ПЛР з наступним гідролізом утворених фрагментів. 

Ампліфікована ділянка ДНК у подальшому підлягала розщепленню 

ендонуклеазою рестрикції Sma І. Сайтом рестрикції для неї є нуклеотидна 

послідовність CCC↑GGG. У випадку розташування на 79 місці нуклеотида С, 

рестриктаза SmaІ розщеплювала фрагмент на дві частини довжиною 237 і 153 

п. н., а у випадку заміни його на Т – в гелі формувалася єдина смуга, довжиною 

390 п. н. 

IGF2 поліморфізм в позиції G3072A був визначений методом 

піросеквенування (A.-S. Van Laere et al., 2003). 

Електрофоретичне розділення при аналізі всіх вищезазначених 

структурних генів проводили при напрузі 120-130 В у 2,5-3,0% агарозному гелі 

в буфері ТАЕ з додаванням бромистого димідію до кінцевої концентрації 

30 нг/мл. Візуалізацію продуктів ПЛР-ПДРФ здійснювали в ультрафіолетовому 

світлі з використанням транcілюмінатора UVT1 Biometra. Документацію 

результатів проводили за допомогою цифрової відеокамери з використанням 

програмного забезпечення BioTestD (Біоком, Росія). 

Математико-статистичні методи аналізу генетичного поліморфізму. 

Для всіх тварин, яких було включено до аналізу, розраховано частоти генотипів 

та алелів (як за структурними генами, так і за кожним локусом мікросателітів). 

Для оцінки рівня генетичної мінливості тварин різних порід у цілому для всіх 

мікросателітних локусів було застосовано наступні показники: середню 

кількість алелів на локус (Na); середню кількість алелів із частотою не менше 

0,05 на локус (Na (95%)); середню ефективну кількість алелів (Ае) на локус; 

середню фактичну (Но) та очікувану (Не) гетерозиготність на локус; середню 

частоту локусів із унікальними алелями (PrA) (Л. Животовский, 1991; Б. Вейр, 

1995). Також, було визначено частоту унікальних алелів (private alleles) (тобто, 

алелів, що були виявлені тільки серед тварин певної породи).  
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Теоретичну кількість алелів для різних мікросателітних локусів було 

розраховано за моделлю SMM (M. Kimura, M. Ohta, 1975) та IAM (W. J. Ewens, 

1972) з використанням програми MICROSATELLITE ANALYSER (D. Dieringer, 

C. Schlötterer, 2003).  

Оцінку стану генетичної рівноваги за кожним локусом було виконано 

методом MCMC (S. W. Guo, E. A. Thompson, 1992). 

Розрахунки здійснено за допомогою комп’ютерних програм GenAIEx 

(R. Peakall, P. E. Smouse, 2012) та GENEPOP (M. Raymond, F. Rousset, 1995). 

Оскільки як для різних локусів мікросателітів, так і для різних порід 

свиней було проаналізовано неоднакову кількість особин, оцінку кількості 

алелів (та унікальних алелів) було проведено за rarefaction-методом (для 

вибірки, що складається зі 100 випадково обраних особин) із застосуванням 

програми HP-Rare (S. T. Kalinowski, 2005). 

Ступінь відмінностей між тваринами різних порід за частотами алелів 

мікросателітних локусів було розраховано з використанням критерію Хі-

квадрат К. Пірсона із визначенням рівня значущості за методом Монте-Карло. 

Всі розрахунки було проведено з використанням програми PAST (O. Hammer et 

al., 2001). 

Індекси фіксації (або F-статистики С. Райта), що дозволяють визначити 

ступінь генетичної диференціації, було розраховано на підставі методу, 

запропонованого у роботі (B. S. Weir, C. C. Cockerham, 1984) як для кожного 

локусу мікросателітів окремо, так і для всіх локусів у цілому з використанням 

програми FSTAT (J. Goudet, 1995).  

Аналіз молекулярної мінливості (AMOVA) на основі емпіричного 

розподілу генотипів 12 локусів мікросателітів із визначенням рівня значущості 

оцінки Фst на підставі permutation-методу (використано 999 перестановок) було 

проведено з використанням програми GenAIEx (R. Peakall, P. E. Smouse, 2012). 

Для аналізу «тонкої» генетичної структури тварин різних порід та 

внутрішньопородних структур нами було використано метод, що реалізовано в 

програмі STRUCTURE (Pritchard et al., 2000). Він базується на байєсівському 

алгоритмі розрахунку на основі розподілу частот мультилокусних генотипів за 

мікросателітами для кожної тварини – оцінки «пропорції суміші» (admixture 

proportions, Q), що фактично є вірогідністю віднесення її до однієї з К 

«батьківських» груп. Під час аналізу нами було використано значення К, що 

коливалися в межах від 1 до 18.  

Додаток Structure Harvester (D. A. Earl, B. M. von Holdt, 2012) 

використовували для визначення оптимальної кількості кластерів (ΔК) для 

вибірки, оціненої за методом G. Evanno зі співавторами (2005). 

Для аналізу наслідків популяційно-генетичних процесів у популяціях 

свиней було використано чотири різних методики. По-перше, для кожного 

локусу мікросателітів нами було розраховано M-ratio (тобто, відношення 

загальної кількості зареєстрованих алелів до ліміту довжин алелів (J. C. Garza, 

E. G. Williamson, 2001).  

По-друге, проведено порівняння між оцінками фактичної 

гетерозиготності (Но) та рівноважної (Heq), що мала б місце, якби популяція 
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знаходилася у стані рівноваги між мутаційним процесом та дрейфом генів. 

Рівноважна гетерозиготність – це очікувана гетерозиготність у цьому локусі 

для відповідної кількості алелів і за умови сталості чисельності популяції 

G. Luikart et al., 1998). Оцінку останньої проводили за методами SMM, IAM та 

TPM, що відповідають особливостям генетичної мінливості мікросателітів ДНК 

і реалізовані у програмі BOTTLENECK v. 1.2.02 (J. M. Cornuet, 1996; S. Piry et 

al., 1999). Гіпотезу відсутності прояву ефекту «пляшкового горлечка» було 

перевірено з використанням непараметричного критерію знаків (О. В. Шебаніна 

та ін., 2008).  

По-третє, для перевірки гіпотези про наявність нерівноваги по зчепленню 

(LD) в досліджених популяціях свиней були розраховані показники для кожної 

пари алелів кожного з 12 використаних в аналізі локусів. Достовірність оцінки 

невипадковості об’єднання гамет (WHD) була проведена з використанням 

критерію Хі-квадрат Пірсона. Всі розрахунки були проведені за допомогою 

програми POPGENE v.1.31 (F. C. Yeh et al., 1999).  

Оцінки ефективної чисельності популяції (Ne) було розраховано за 

мультилокусними генотипами 12 мікросателітних локусів з використанням 

програми NeEstimator (D. Peel et al., 2014). 

Для оцінки ступеня генетичної подібності було використано два підходи: 

Assignment-тест за результатами аналізу мікросателітних мультилокусних 

генотипів (D. Paetkau et al., 1995, 2004) з використанням програми GenAIEx 

(R. Peakall, P. E. Smouse, 2012) та розрахована матриця попарних генетичних 

відстаней (М. Nei, 1972). В подальшому за останнім алгоритмом було 

побудовано дендрограму подібності (метод UPGMA), а також графік розподілу 

центроїдів груп у просторі перших двох головних координат (PCoA). 

Оцінку відтворювальних ознак свиноматок здійснювали за такими 

показниками: загальна кількість поросят при народженні (гол.), багатоплідність 

(гол.), кількість поросят при відлученні (гол.). Оцінка здійснювалася за 

загальноприйнятими методиками (В. П. Рибалко та ін., 2005). 

Весь статистичний аналіз стосовно залежності між відтворювальною 

продуктивністю свиноматок та їх генотипом за локусами мікросателітів ДНК 

базувався на перевірці статистичної гіпотези про відсутність зв’язку між 

показниками відтворювальних ознак свиноматок та наявністю/відсутністю в їх 

індивідуальному генотипі певних алелів досліджених локусів мікросателітів 

ДНК. Всі розрахунки були проведені з використанням пакета прикладних 

програм STATISTICA v. 7.0 (А. А. Халафян, 2009). 

Економічну ефективність результатів досліджень визначали згідно 

«Методики визначення економічної ефективності використання у сільському 

господарстві науково-дослідних і дослідно-конструкторських робіт, нової 

техніки, винаходів і раціоналізаторських пропозицій» (1986). 

 

РЕЗУЛЬТАТИ ВЛАСНИХ ДОСЛІДЖЕНЬ  

Оцінка алельних профілів мікросателітів ДНК у досліджених порід 

свиней. Локус SW24. Встановлено 19 алельних варіантів даного локусу, з яких 

алелі SW24107 та SW24109 було виявлено у всіх досліджених порід свиней. Проте, 
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частота даних алелів дуже варіює у тварин різних порід. Так, алель SW24107 у 

великої білої породи має частоту 0,420, а у тварин породи ландрас – лише 

0,014. Загалом, можна відмітити відносно низьку частоту даного алеля у 

транскордонних порід м’ясного напряму продуктивності: ландрас, пʼєтрен, 

дюрок – 0,014, 0,071, 0,193, відповідно. 

Найвищий поліморфізм локусу SW24 було виявлено у тварин української 

м’ясної (14 алелів), української степової білої (12 алелів), великої білої та 

породи ландрас (по 10 алелів). Найменш поліморфним даний локус був у 

свиней полтавської м’ясної (4 алеля), пʼєтрен (5 алелів), миргородської та 

української степової рябої порід (по 6 алелів). 

За даним локусом виявлено унікальні алелі: лише у тварин породи 

ландрас – алель SW2491, у свиней української м’ясної породи – алелі SW24105 та 

SW24131. 

Встановлено також алелі, що зустрічалися лише у представників двох 

порід із усіх досліджених. Зокрема, спільним лише для тварин великої білої та 

української м’ясної порід є алель SW24125; для свиней великої білої та 

української степової білої порід – алель SW24121. 

Локус S0155. У досліджених тварин виявлено 11 алельних варіантів, 

причому всі вони були зафіксовані лише у тварин великої білої породи. 

Найнижчим поліморфізмом даного локусу характеризувалися породи рябої 

масті та транскордонні породи м’ясного напряму продуктивності. Найбільш 

поширеними алелями даного локусу були S0155148, S0155158 та S0155160 – вони 

присутні у генотипі всіх 10 досліджених порід свиней. Натомість, у свиней 

великої білої породи виявлено три унікальних алеля – S0155150, S0155152 та 

S0155168. Даний локус не мав вірогідних відмінностей за своїм алельним 

профілем і в порід пʼєтрен, червона білопояса, миргородська, українська 

степова ряба. 

Також не виявлено статистично вірогідних відмінностей щодо розподілу 

частот алелів даного локусу у тварин української степової білої та української 

степової рябої порід. Очевидно, це пов’язано зі спільністю їх походження. 

Локус SW72. Загалом, у всіх досліджених тварин було виявлено 19 

алельних варіантів даного локусу. Але для тварин усіх порід притаманними 

були лише три алеля – SW72103, SW72111 та SW72113. Найбільший поліморфізм 

даного локусу було виявлено у тварин порід велика біла та ландрас – 15 та 13 

алелів, відповідно. Водночас, у тварин великої білої породи було визначено три 

унікальні алеля даного локусу – SW72109, SW72121 та SW72133; у тварин породи 

ландрас – два (SW7291 і SW72127), а у свиней порід дюрок та полтавської м’ясної 

– по одному (SW72131 та SW72117, відповідно). За алельним профілем даного 

локусу найбільш своєрідними виявилися велика біла та українська м’ясна 

породи – статистично вірогідні відмінності (p<0,001) відмічено між ними та 

шістьма з дев’яти інших порід, що досліджувалися. 

Локус SW951. Даний локус мав 14 алельних варіантів. Однак, 9 із них 

зустрічалися у трьох і менше порід. Найбільш поліморфним даний локус був у 

свиней великої білої породи – 10 алелів. У всіх без винятку досліджених порід у 

генотипі присутні алелі SW951120 та SW951122. Разом з тим, установлено 
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унікальні алелі для порід дюрок, велика біла, ландрас та українська степова біла 

– SW951132, SW951106, SW951110 та SW951136, відповідно. 

За алельним профілем даного локусу найбільш своєрідними виявилися 

породи дюрок та українська степова біла – вірогідні відмінності (p<0,001) 

відмічено між ними і вісьмома (крім породи пʼєтрен) з дев’яти інших порід, що 

досліджувалися. 

Локус S0386. У свиней різних порід загалом виявлено 14 алелів даного 

локусу. Найбільш поліморфним він виявився у свиней порід велика біла і 

ландрас – 12 та 10 алелів, відповідно. За його алельним профілем не виявлено 

вірогідних відмінностей між породою пʼєтрен та іншими досліджуваними 

породами за винятком породи ландрас. Водночас, породи дюрок, велика біла, 

червона білопояса, ландрас мали характерні алельні профілі, відмінні від інших 

порід, що досліджувалися. 

Локус S0355. У дослідженого масиву свиней було виявлено 18 алелів 

даного локусу. Причому, алеля, який би зустрічався у всіх порід, виявлено не 

було. Найбільш поліморфним локус S0355 був у тварин порід велика біла та 

ландрас – 16 та 10 алелів, відповідно. За алельним профілем даного локусу 

статистично вірогідних відмінностей не відмічено лише між породами пʼєтрен 

та велика біла і полтавська м’ясна, а також українською степовою білою та 

українською степовою рябою і українською м’ясною. 

Локус SW240. Виявлено 18 алельних варіантів даного локусу у 

досліджуваного масиву тварин. Причому, лише один алель SW24095 виявився 

спільним для всіх порід свиней. Найвищий поліморфізм даного локусу 

виявлено у тварин великої білої породи – 16 алелів. 

Локус SW857. Було виявлено 13 алелів даного локусу. Найвищий його 

поліморфізм відмічено у порід велика біла та ландрас (11 та 10 алелів, 

відповідно). Два алеля даного локусу – SW857147 та SW857149 було виявлено у 

кожної із досліджених порід. Однак, частота їх у різних порід варіювала у 

досить широких межах. Серед характерних особливостей алельних профілів 

даного локусу у досліджуваних порід можна відмітити найвищу частоту алеля 

SW857147 в української степової рябої, миргородської та української степової 

білої порід – 0,480; 0,423 та 0,417, відповідно. Враховуючи те, що остання 

особливість властива для вітчизняних локальних порід, які мають вже майже 

столітню історію, вважаємо доцільним розглядати даний алель у якості 

маркерного для даного генофонду. 

Локус S0101. У досліджуваному масиві тварин виявлено 14 алелів даного 

локусу. Найбільш поліморфним він був у свиней великої білої породи – 

виявлено всі 14 алелів, з яких 6 – унікальні. Лише у генофонді свиней породи 

дюрок був відсутній алель S0101211. Алельний профіль даного локусу виявив 

суттєву різницю між українською степовою білою та українською степовою 

рябою породами. 

Локус SW936. Поліморфізм даного локусу у порід пʼєтрен, миргородська 

та полтавська м’ясна не досліджувався, тому характеристику алельного профіля 

даного локусу наведено лише по семи породах. Найвищий поліморфізм даного 

локусу встановлено у тварин великої білої породи (19 алелів, з яких шість – 
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унікальні) та ландрас (12 алелів), а найменш поліморфним він був у порід 

українська степова ряба (4 алеля) та дюрок (5 алелів). У всіх досліджених порід 

виявлено алелі SW93699, SW936111 та SW936113. У цілому, алельний профіль 

локусу SW936 у досліджених семи порід характеризувався суттєвими 

відмінностями, що і зумовило вірогідну диференціацію порід. 

Локус SW911. Поліморфізм даного локусу у порід пʼєтрен, миргородська 

та полтавська м’ясна також не досліджувався, тому аналіз алельного профіля 

проведено лише у семи порід. Загалом у дослідженого масиву тварин виявлено 

12 алелів вищезгаданого локусу. Найбільш поліморфним даний локус був у 

свиней великої білої та української м’ясної порід – мав по 10 алелів. Три алеля 

даного локусу (SW911159, SW911163 та SW911165) були виявлені у всіх порід, які 

досліджувалися. У свиней породи дюрок встановлено найвищу частоту алеля 

SW911157 (0,333), якого взагалі не було виявлено у тварин порід ландрас, 

українська м’ясна та українська степова біла, а в інших порід мав частоту лише 

від 0,006 (ВБ) до 0,038 (УСР). Встановлена особливість генетичного профілю 

свиней породи дюрок за даним локусом може бути використана у якості 

маркерної ознаки для даної породи. Специфічною особливістю генетичного 

профіля ЧБП породи за даним локусом є висока концентрація алелів SW911163 та 

SW911165 – по 0,295 при тому, що у решти порід їх частота становила 0,144-0,205 

та 0,064-0,223 відповідно. Очевидно, це є свідченням суттєвого впливу на 

формування генофонду даного селекційного досягнення іншої породи, яка не 

була охоплена даними дослідженнями. 

Локус S0228. Алельні профілі даного локусу, також, не визначалися у 

свиней порід миргородська, пʼєтрен та полтавська мʼясна. У досліджуваного 

масиву тварин було виявлено 17 алелів даного локусу. Найвищим 

поліморфізмом даний локус характеризувався у свиней великої білої породи – 

14 алелів, а найнижчим – у тварин української степової рябої породи – лише 

три алеля. Свині великої білої породи також характеризувалися найвищою 

частотою алеля S0228262 – 0,307, при тому, що в інших порід даний показник 

становив лише 0,006-0,081. 

Генетичне різноманіття, між- та внутрішньопородна диференціація 

свиней за мікросателітними локусами.  

Генетичне різноманіття порід свиней. У свиней породи дюрок 

досліджувані локуси мікросателітів мали від трьох (S0101) до 11 алелів 

(SW240). Рівень фактичної гетерозиготності коливався в межах від 0,232-0,233 

(S0386 та S0101) до 0,830 (SW24). Лише для чотирьох локусів з 12-ти 

досліджених емпіричний розподіл генотипів відповідав стану генетичної 

рівноваги за Гарді-Вайнбергом – SW24, SW951, SW240 та S0101. Для двох 

локусів (SW72 та SW936) відмічено вірогідний надлишок гетерозигот в 

популяції, водночас для шести – їх вірогідний дефіцит. 

У свиней великої білої породи найменшу кількість алелів (по 10) було 

зафіксовано для локусів SW24 та SW951, а найвище алельне різноманіття – для 

локусу SW936 (19 алелів). Рівень фактичної гетерозиготності коливався в межах 

від 0,492 (S0386) до 0,762 (SW857). Вірогідний дефіцит гетерозигот відмічено 

для всіх досліджених мікросателітних локусів. 
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У свиней червоної білопоясої породи найменшу кількість алелів було 

зафіксовано для локусів SW951 та S0101 (по чотири). Найвищим алельним 

різноманіттям характеризувалися п’ять локусів (по 8 алелів). Характерною 

особливістю генетичної структури тварин цієї породи є дуже нерівномірний 

розподіл алелів за окремими локусами, що супроводжується суттєвими 

відмінностями між абсолютною та ефективною кількістю алелів. Рівень 

фактичної гетерозиготності коливався в межах від 0,304 (SW951) до 0,800 

(SW857). Для шести локусів з 12-ти досліджених, емпіричний розподіл 

генотипів відповідав стану генетичної рівноваги за Гарді-Вайнбергом. Лише 

для локусу SW72 спостерігався вірогідний надлишок гетерозигот в популяції, 

при тому, що для п’яти локусів – їх вірогідний дефіцит. 

У свиней породи ландрас мінімальне алельне різноманіття було 

зафіксовано для локусів S0155 та SW911 (по п’ять алелів), а максимальне – для 

локусу SW72 – 13 алелів. Рівень фактичної гетерозиготності коливався в межах 

від 0,307 (SW951) до 0,747 (S0101). Лише для п’яти локусів емпіричний 

розподіл генотипів відповідав стану генетичної рівноваги за Гарді-Вайнбергом. 

Для решти локусів спостерігався вірогідний дефіцит гетерозигот. 

Найменшу кількість алелів у свиней миргородської породи було 

зафіксовано для локусу S0355 – лише два. Максимальний прояв алельного 

різноманіття відмічено для локусу SW857 – вісім алелів. Рівень фактичної 

гетерозиготності коливався в межах від 0,158 (SW24) до 0,920 (S0101). Для 

чотирьох локусів (з дев’яти досліджених) емпіричний розподіл генотипів 

відповідав стану генетичної рівноваги за Гарді-Вайнбергом. Лише для локусу 

S0101 спостерігався вірогідний надлишок гетерозигот у популяції, а для трьох 

локусів – їх вірогідний дефіцит. 

Для свиней породи пʼєтрен було відмічено дуже низький рівень алельного 

різноманіття – кількість виявлених алелів коливалася від двох (SW951 та S0386) до 

п’яти (SW24, S0155 та SW857). Рівень фактичної гетерозиготності коливався в 

межах від 0,143 (SW24) до 1,000 (S0101). Лише для локусу S0101 

спостерігається вірогідний надлишок гетерозигот в популяції, а для локусу 

SW24 – їх вірогідний дефіцит. 

Найменшу кількість алелів у свиней полтавської м’ясної породи було 

зафіксовано для локусу SW951 (два алелі), а максимальний прояв алельного 

різноманіття – для локусу SW857 (шість алелів). Рівень фактичної 

гетерозиготності коливався в межах від 0,154 (SW951) до 0,923 (SW857 та 

S0101). Для шести із дев’яти досліджених локусів емпіричний розподіл 

генотипів відповідав стану генетичної рівноваги за Гарді-Вайнбергом. Для 

локусу S0101 спостерігався вірогідний надлишок гетерозигот, а для локусів 

SW24 та SW240 – вірогідний їх дефіцит. 

Найменшу кількість алелів у свиней української м’ясної породи було 

зафіксовано для локусу SW951 (п’ять алелів). Максимальне значення алельного 

різноманіття відмічено для локусу SW24 – 14 алелів. Рівень фактичної 

гетерозиготності коливався в межах від 0,477 (SW951) до 0,923 (SW72). Для 

п’яти досліджених локусів емпіричний розподіл генотипів відповідав стану 

генетичної рівноваги за Гарді-Вайнбергом. Для решти локусів спостерігався 
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вірогідний дефіцит гетерозигот. 

Мінімальну кількість алелів у свиней української степової білої породи 

було зафіксовано для локусів S0101 та SW911 (по чотири), а максимальну – для 

локусу SW24 (12 алелів). Особливістю генетичної структури свиней даної 

породи є дуже нерівномірний розподіл алелів за окремими локусами, що 

супроводжується суттєвими різницями між абсолютною та ефективною 

кількістю алелів. Рівень фактичної гетерозиготності коливався в межах від 

0,389 (SW240) до 0,806 (SW24). Для п’яти досліджених локусів емпіричний 

розподіл генотипів відповідав стану генетичної рівноваги за Гарді-Вайнбергом, 

а для решти локусів спостерігався вірогідний дефіцит гетерозигот. 

Найменшу кількість алелів у свиней української степової рябої породи 

було зафіксовано для локусів SW951 та S0228 (по три), а максимальний прояв 

алельного різноманіття – для локусу SW240 (дев’ять алелів). Рівень фактичної 

гетерозиготності коливався в межах від 0,240 (SW951) до 0,778 (SW240). Майже 

для всіх досліджених локусів (за винятком S0355) емпіричний розподіл 

генотипів відповідав стану генетичної рівноваги за Гарді-Вайнбергом.  

У середньому, найвищим рівнем генетичного різноманіття 

характеризувалися свині великої білої (13,17 алелів на локус), ландрас (9,00 

алелів) та української м’ясної (8,42 алелі) порід (табл. 3). 

Таблиця 3 

Середні показники генетичного різноманіття 12 локусів мікросателітів  

у свиней різних порід, 
X

SX   

Порода Показник 

Na Na(95%) Ae PrA Ho He 

Д 6,67 

± 0,644 

3,83 

± 0,297 

3,07 

± 0,390 

0,33 

± 0,142 

0,551 

± 0,0134 

0,616 

± 0,0075 

ВБ 13,17 

± 0,851 

4,92 

± 0,398 

5,14 

± 0,466 

2,67 

± 0,632 

0,623 

± 0,0017 

0,798 

± 0,0010 

ЧБП 6,67 

± 0,432 

4,50 

± 0,314 

3,75 

± 0,370 

0,25 

± 0,179 

0,649 

± 0,0088 

0,693 

± 0,0058 

Л 9,00 

± 0,798 

3,92 

± 0,288 

3,29 

± 0,330 

0,75 

± 0,25 

0,578 

± 0,0088 

0,662 

± 0,0041 

М 3,92 

± 0,811 

3,25 

± 0,641 

2,30 

± 0,444 

0 0,548 

± 0,0243 

0,648 

± 0,0041 

П 2,75 

± 0,566 

2,75 

± 0,566 

1,93 

± 0,425 

0 0,537 

± 0,0330 

0,552 

± 0,0102 

ПМ 2,95 

± 0,570 

2,58 

± 0,514 

2,08 

± 0,420 

0,08 

± 0,083 

0,509 

± 0,0262 

0,603 

± 0,0072 

УМ 8,42 

± 0,743 

4,83 

± 0,345 

3,83 

± 0,295 

0,17 

± 0,167 

0,668 

± 0,0031 

0,718 

± 0,0025 

УСБ 7,33 

± 0,632 

3,92 

± 0,229 

3,13 

± 0,284 

0,08 

± 0,083 

0,587 

± 0,0051 

0,649 

± 0,0039 

УСР 5,00 

± 0,477 

3,33 

± 0,256 

2,65 

± 0,257 

0 0,549 

± 0,0075 

0,574 

± 0,0079 
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Найменша кількість алелів притаманна свиням порід п’єтрен (2,75 алелів) 

та полтавська м’ясна (2,95 алелів). 

Характерною особливістю алельного різноманіття досліджених порід є 

відносно близькі значення показника середньої кількості алелів, що 

зустрічаються із частотою не менше 0,05. Він варіював у свиней різних порід у 

дуже вузьких межах – від 2,58 (у породи ПМ) до 4,92 (у породи ВБ). 

Це свідчить про те, що загальне алельне різноманіття у свиней різних 

порід визначається, насамперед, кількістю рідкісних алелів, при тому, що 

кількість найбільш поширених алелів у свиней різних порід знаходиться майже 

на одному рівні, який, можливо, є характерним для виду Sus scrofa в цілому 

(рис. 2). 

 
Рис. 2. Середня кількість рідкісних (1) та поширених (2) алелів 12 локусів 

мікросателітів у свиней різних порід 

 

У генофонді деяких порід було виявлено унікальні алелі локусів 

мікросателітів. Зокрема, у тварин ВБ породи таких алелів було 32, Л – дев’ять, 

Д – чотири, ЧБП – три, УМ – два, ПМ та УСБ – по одному алелю. 

Середня фактична гетерозиготність (за всіма локусами) варіювала в дуже 

вузьких межах – від 0,509 (ПМ) до 0,668 (УМ). 

Для всіх без винятку порід свиней очікувана гетерозиготність була 

вищою, ніж фактична, що свідчить про дефіцит тварин із гетерозиготними 

генотипами, що може бути наслідком підбору, зокрема суттєвого інбридингу в 

породах свиней, що розводяться в Україні. 

Міжпородна генетична диференціація свиней за мікросателітними 

локусами. Результати аналізу молекулярної мінливості на підставі емпіричного 

розподілу частот алелів серед 10 досліджених порід свиней свідчать про 

наявність високовірогідних відмінностей між ними (табл. 4). У цілому, 

міжпородна компонента зумовлює біля 17% загальної генетичної мінливості 

особин. 

Найвищий рівень відмінностей було відмічено між свинями породи 

дюрок, з одного боку, та миргородською, пʼєтрен та українською степовою 

білою, з іншого (Фst = 0,304-0,335). 
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Таблиця 4 

Попарні оцінки показника генетичної диференціації (Фst)  

між різними породами свиней  

Порода 
Порода 

Д ВБ ЧБП Л М П ПМ УМ УСБ УСР 

Д X 0,001 0,001 0,001 0,001 0,001 0,001 0,001 0,001 0,001 

ВБ 0,192 X 0,001 0,001 0,001 0,001 0,001 0,001 0,001 0,001 

ЧБП 0,240 0,162 X 0,001 0,001 0,001 0,001 0,001 0,001 0,001 

Л 0,269 0,180 0,252 X 0,001 0,001 0,001 0,001 0,001 0,001 

М 0,335 0,178 0,307 0,212 X 0,021 0,002 0,001 0,001 0,001 

П 0,306 0,156 0,280 0,200 0,063 X 0,166 0,001 0,001 0,001 

ПМ 0,270 0,145 0,252 0,113 0,081 0,035 X 0,001 0,001 0,001 

УМ 0,153 0,072 0,152 0,119 0,179 0,142 0,084 X 0,001 0,001 

УСБ 0,304 0,141 0,266 0,197 0,200 0,207 0,166 0,155 X 0,001 

УСР 0,211 0,137 0,206 0,207 0,278 0,228 0,186 0,099 0,205 X 
Примітка: Під діагоналлю – оцінки Фst, над діагоналлю – оцінки рівня їх значущості. 

Напівжирним курсивом виділено невірогідні оцінки рівня значущості (з урахуванням 

поправки Бонферроні). 

 

Крім того, суттєві відмінності за генетичною структурою властиві свиням 

порід М та ЧБП (Фst = 0,307). Найменші, але вірогідні відмінності було 

відмічено між свинями порід ВБ та УМ (Фst = 0,072), УМ та ПМ (Фst = 0,084), а 

також УМ та УСР (Фst = 0,072). 

За результатами Assignment-тесту найвищий рівень генетичної 

консолідованості відмічено у тварин породи УСР – усіх генотипованих особин 

цієї породи було вірно віднесено до своєї групи (табл. 5). 

Таблиця 5 

Результати Assignment-тесту для свиней різних порід на підставі 

поліморфізму 12 локусів мікросателітів 

П
о
р
о

д
а 

(ф
ак

ти
ч
н

о
) Порода (теоретично) 

Т
о

ч
н

іс
ть

 

п
р
о

гн
о

зу
, 

%
 

Д ВБ ЧБП Л М П ПМ УМ УСБ УСР 

Д 87 2 1 1 0 0 0 0 0 0 95,60 

ВБ 3 166 5 6 0 0 1 12 7 6 80,58 

ЧБП 2 0 41 0 0 0 0 3 0 0 89,13 

Л 2 12 1 72 0 0 0 2 1 0 80,00 

М 0 0 0 0 21 3 2 0 0 0 80,77 

П 0 0 0 0 1 3 3 0 0 0 42,86 

ПМ 0 0 0 0 2 3 7 0 1 0 53,85 

УМ 1 1 3 1 0 0 1 113 4 4 88,28 

УСБ 1 2 0 1 0 0 0 3 59 1 88,06 

УСР 0 0 0 0 0 0 0 0 0 25 100,00 



20 

 

Суттєву генетичну унікальність було відмічено для свиней порід дюрок 

(95,60% правильного віднесення тварин до власної групи), ЧБП (89,13%), УМ 

(88,28%) та УСБ (88,06%). Найнижчий рівень був властивий свиням порід ПМ 

(53,85% було вірно віднесено до власної групи) та п’єтрен (42,86%). 

Результати аналізу «тонкої» генетичної структури свідчать про те, що 

найбільш реальною є наявність десяти генетичних груп, що відповідає 

фактичній кількості досліджуваних порід свиней (рис. 3). 

 
Рис. 3. Графік оцінки логарифму правдоподібності ∆К залежно від 

кількості використаних генетичних груп для досліджуваних порід  

(за результатами використання програми STRUCTURE) 

 

На рис. 4 наведено UPGMA-дендрограму подібності між різними 

породами свиней на підставі матриці генетичних відстаней М. Нея, 

розрахованих на основі даних поліморфізму 12 локусів мікросателітів.  

 
Рис. 4. UPGMA-дендрограма подібності між різними породами свиней на 

підставі матриці генетичних відстаней М. Нея 

(Розраховано на основі даних поліморфізму 12 локусів мікросателітів. Для 

кожної “гілки” надано bootstrap-оцінку ймовірності її формування) 
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Отже, всі досліджувані породи свиней можуть бути розподілені на два 

великих кластери. Перший містить особин порід М, П та ПМ, а другий – решту 

порід. У просторі перших двох Головних Координат серед тварин другого 

кластеру можна відмітити відокремлення тварин порід Д та ЧБП (рис. 5). 

 
Рис. 5. Розміщення центроїдів популяцій різних порід свиней у просторі 

перших двох Головних Координат на підставі матриці генетичних 

відстаней М. Нея (розраховано на основі даних поліморфізму 12 локусів 

мікросателітів) 
 

Таким чином, на підставі генетичної мінливості за використаними 

локусами мікросателітів ДНК, свині різних порід можуть бути розподілені у 

три суттєво відокремлені генетичні групи. 

Перша група містить тварин порід М, П та ПМ. Генетична близькість між 

ними може бути пов’язана із «прилиттям крові» свиней породи пʼєтрен при 

розведенні свиней миргородської породи, обмежена чисельність якої вимагає 

інтродукції спадкового матеріалу для забезпечення уникнення інбредної 

депресії. Крім того, високі м’ясні якості свиней породи пʼєтрен зумовлюють її 

використання у схрещуваннях з місцевими породами, зокрема і полтавською 

м’ясною, для поліпшення м’ясних якостей останніх. 

Друга група поєднує свиней порід Д та ЧБП, що може бути пояснено 

значною часткою спадковості породи дюрок в ЧБП, оскільки однією з порід, на 

основі яких вона створювалася, є саме порода дюрок. 

Третя група складається з решти досліджених порід. При цьому, породи Л 

та УСБ найбільш близькі між собою, також як і породи ВБ, УМ та УСР. 

Внутрішньопородна генетична мінливість свиней за 

мікросателітними локусами. В результаті порівняльного аналізу рівня 

генетичної мінливості та генетичної диференціації між тваринами великої білої 

породи, що утримувалися у чотирьох різних господарствах, встановлено суттєві 

відмінності розподілу частот певних алелів (табл. 6).  

Зокрема, середня кількість алелів була найбільшою в особин із 

господарства № 4 (10,25 ± 1,136 алелів). Водночас, найнижчим рівнем 

алельного різноманіття характеризувалися свині господарства № 1 (6,25 ± 0,411 

алелів). 



22 

 

Таблиця 6 

Показники генетичної мінливості свиней великої білої породи  

із різних господарств за 12 мікросателітними локусами, 
X

SX   

Господарство Показник 

Na Ae Ho He Fis 

№ 1 6, 25  

± 0,411 

3,40 

± 0,183 

0,681 

± 0,0219 

0,696 

± 0,0171 

0,021 

± 0,0234 

№ 2 9,50 

± 0,802 

4,92 

± 0,403 

0,626 

± 0,0246 

0,783 

± 0,0162 

0,198 

± 0,0320 

№ 4 10,25 

± 1,136 

5,63 

± 0,725 

0,611 

± 0,0517 

0,793 

± 0,0221 

0,217 

± 0,0797 

№ 5 7,25 

± 0,641 

3,15 

± 0,227 

0,621 

± 0,0428 

0,663 

± 0,0260 

0,079 

± 0,0443 
 

Для всіх досліджених популяцій свиней великої білої породи властивий 

дефіцит гетерозигот. Середній рівень фактичної гетерозиготності був 

найвищим у тварин із господарства № 1 (0,681 ± 0,0219), а найнижчим – із 

господарства № 4 (0,611 ± 0,0517). 

Встановлено, що найвищий рівень генетичної унікальності властивий 

свиням господарства № 1 – всіх особин, за результатами Assignment-тесту, було 

віднесено до своєї власної популяції. Тварини із господарств №№ 2 та 4, 

навпаки, характеризувалися найнижчим рівнем генетичної унікальності – лише 

60,0% та 61,1% особин з цих стад, відповідно, було віднесено до власної 

популяції, а решту було класифіковано невірно. 

В результаті оцінки рівня генетичної мінливості та генетичної 

диференціації між тваринами породи дюрок, що утримувалися у двох різних 

господарствах виявлено суттєві відмінності у розподілі за частотою певних 

алелів. За локусом S0155 у тварин із господарства № 1 найвища частота 

притаманна алелю S0155154 (0,543), водночас у тварин із господарства № 2 

найвищу частоту мав алель S0155162 (0,694). Найбільшу кількість унікальних 

алелів було відмічено серед тварин господарства № 1 (23 алеля), при тому, що у 

свиней господарства № 2 таких алелів було 17. 

Індекс фіксації в цілому для всіх мікросателітних локусів мав додатній 

знак і несуттєво переважав нуль для обох стад (0,062 ± 0,0643 та 0,126 ± 0,1171, 

відповідно). Це свідчить про низький рівень ступеня інбридингу серед 

досліджених тварин (табл. 7). 

Таблиця 7 

Показники генетичної мінливості свиней породи дюрок за 12 

мікросателітними локусами, 
X

SX   

Господарство Показник 

Na Ae Ho He Fis 

№ 1 5, 25  

± 0,605 

2,83 

± 0,355 

0,555 

± 0,0600 

0,588 

± 0,0472 

0,062 

± 0,0643 

№ 2 4,75 

± 0,538 

2,60 

± 0,351 

0,522 

± 0,0966 

0,540 

± 0,0542 

0,126 

± 0,1171 
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Значення індексу генетичної диференціації (Fst) між тваринами із обох 

господарств становить 0,098 ± 0,039. Вірогідними вони встановлені за шістьма 

локусами SW24, S0155, S0355, SW240, SW911 та S0228. 

У цілому, для досліджених тварин відмічається дуже високий рівень 

генетичної унікальності тварин; точність віднесення до власної популяції 

становить 98,6% та 100,0% для тварин із двох господарств, відповідно. Певно, 

це є наслідком різного спрямування селекції свиней даної породи в 

господарствах, зокрема відмінностей щодо інтродукції зарубіжного 

генетичного матеріалу. 

За чистопородного розведення доцільним є проведення оцінки ступеня 

генетичної диференціації не лише між стадами, а й між різними структурними 

елементами породи, зокрема родинами. Зважаючи на це, нами було проведено 

оцінку генетичної структури різних родин свиней породи дюрок. 

У середньому в одному локусі мікросателітів у свиноматок різних родин 

було відмічено від 2,667 (Мика) до 4,333 (Ронала) алелів. У пʼяти із 

досліджених родин виявлено переважання фактичної гетерозиготності над 

очікуваною, а у родин Ронали та Тарзанки відмічено дефіцит гетерозигот. 

Приватні алелі виявлено у пʼяти родин: Булдера, Тарзанка та Хампа – по 2; 

Ронала – 5; Моргула – 1.  

По восьми локусах із 12 досліджених не виявлено вірогідного відхилення 

від стану генетичної рівноваги Гарді-Вайнберга. У тварин родини Мики взагалі 

не встановлено вірогідного відхилення від стану генетичної рівноваги по 

жодному із локусів, а в родин Булдери, Коломбуси та Моргули – відмічено по 

одному із досліджених локусів – S0355 (p < 0,01), SW24 (p < 0,05) та S0228 

(p < 0,01) відповідно. 

У свиней української м’ясної породи середні показники кількості алелів, 

ефективної кількості алелів, фактичної та очікуваної гетерозиготності, а також 

індексу фіксації за 12 проаналізованими локусами мікросателітів майже не 

відрізнялися у тварин із різних господарств (табл. 8). 

Таблиця 8 

Показники генетичної мінливості свиней породи УМ із двох господарств  

за 12 мікросателітними локусами, 
X

SX   

Господарство Показник 

Na Ae Ho He Fis 

№ 1 7, 25  

± 0,446 

3,64 

± 0,257 

0,674 

± 0,0356 

0,706 

± 0,0266 

0,043 

± 0,0363 

№ 2 7,00 

± 0,603 

3,55 

± 0,273 

0,664 

± 0,0333 

0,698 

± 0,0253 

0,046 

± 0,0405 

 

Середній рівень фактичної гетерозиготності був майже на одному рівні у 

тварин різних господарств (0,674 ± 0,0356 та 0,664 ± 0,0333, відповідно). Індекс 

фіксації, у цілому для всіх вивчених мікросателітних локусів, мав додатній знак 

і невірогідно переважав нуль в обох випадках (0,043 ± 0,0363 та 0,046 ± 0,0405, 

відповідно). 
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Для досліджених тварин відмічено відносно високий рівень генетичної 

унікальності тварин; точність віднесення до власної популяції становила 92,2% 

та 90,2% для тварин обох господарств, відповідно. Лише 11 тварин (із 128 

досліджених) було помилково не віднесено до власної популяції. 

Генетична мінливість за мікросателітними локусами серед помісних 

тварин. Помісні напівкровні тварини (ВБ × Л) характеризувалися найнижчим 

рівнем алельного різноманіття (6,83 ± 1,072), порівняно з вихідними 

батьківськими формами.  

Проте, у більшості випадків виявлено нейтральний характер 

успадкування мікросателітів ДНК, особливо для алелів, що мають відносно 

високу частоту. Наприклад, частота алеля S0155160 у тварин породи ВБ 

становила 0,359, у особин породи Л – 0,567. Водночас, у помісних свиней мала 

проміжне значення – 0,459.  

Частота деяких алелів у помісних тварин була близькою до величини, що 

характерна для однієї з батьківських порід. Наприклад, частота алеля S0155162 у 

тварин породи ВБ, Л та їх помісей становила 0,294, 0,133 та 0,133, відповідно. 

Для 10 локусів мікросателітів ДНК, що було включено до аналізу, 

значення індексу генетичної диференціації між дослідними тваринами 

становило Fst = 0,057 ± 0,010, а середнє значення потоку генів – 5,53 ± 0,91 

особин за одну генерацію (табл. 9). 

Таблиця 9 

Показники генетичної диференціації (Fst) та потоку генів (Nm) між 

свинями порід велика біла, ландрас та їх помісями  

Локус 

мікросателітів ДНК 

Показник 

Fst Nm p 

S0155 0,035 6,99 0,005 

SW72 0,032 7,52 0,005 

SW951 0,069 3,39 0,001 

S0386 0,121 1,81 0,001 

S0355 0,085 2,70 0,001 

SW240 0,026 9,35 0,070 

SW857 0,027 9,05 0,001 

S0101 0,031 7,84 0,007 

SW936 0,065 3,62 0,001 

S0228 0,077 2,99 0,001 

У цілому: 0,057 ± 0,010 5,53 ± 0,91  
Примітка. Напівжирним курсивом виділені значення, які були вірогідними після 

використання поправки Бонферроні. 

 

Отже, всі відмінності у характері розподілу алелів мікросателітів ДНК 

свідчать про суттєву генетичну диференціацію між помісними та вихідними 

чистопородними тваринами. Зважаючи на те, що помісні тварини були 

представлені свиноматками, припускаємо, що зміна частот окремих алелів 

відносно батьківських форм може бути наслідком селекції, спрямованої на 

підвищення показників відтворювальних ознак. 
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Аналіз впливу генетичної мінливості мікросателітних локусів на 

показники відтворювальних ознак свиноматок. Встановлено зв’язок між 

показниками відтворювальних ознак свиноматок двох порід – ВБ і УМ (в 

середньому за 1-5-й опороси) та наявністю або відсутністю в їх генотипі певних 

алелів досліджених локусів мікросателітів ДНК. 

Велика біла порода. Особини, що мали в генотипі різні алелі локусу 

SW24, вірогідно відрізнялися за рівнем багатоплідності (F = 2,74; df1 =2; 

df2 = 71; p = 0,041). Показник даної ознаки у тварин, що мали в генотипі алель 

SW24107 становив 9,25 голів, а в тих особин, що мали алелі SW24109 та SW24113 – 

10,10-10,30 поросят. Проте, дану залежність було відмічено лише у тварин 

господарства № 1, а у свиноматок, що утримувалися в господарстві № 4, 

вірогідного зв’язку між відтворювальними ознаками та генотипом за даним 

локусом встановлено не було. 

Особини господарства № 4, що мали в генотипі різні алелі локусу SW72, 

вірогідно відрізнялися за рівнем багатоплідності (F = 3,47; df1 =4; df2 = 112; p = 

0,041) та кількості поросят при відлученні (F = 3,05; df1 =4; df2 = 110; p = 0,003). 

Багатоплідність особин, які мали в генотипі алель SW72103 становила 10,42 гол., 

а у тварин, які мали в генотипі будь-який із решти алелів – 8,59-9,19 поросят. 

У свиноматок із алелем SW72103 середня кількість поросят при відлученні 

становила 9,27 гол., а у тварин з іншими алелями – 7,32-8,52 гол. Характерно, 

що алель SW72103 був маркером більш високих показників відтворювальних 

ознак у свиней великої білої породи незалежно від їх належності до того чи 

іншого стада. 

Свиноматки господарства № 1, які мали в генотипі різні алелі локусу 

SW951, вірогідно відрізнялися за загальною кількістю поросят при народженні 

(F = 3,38; df1 = 3; df2 = 72; p = 0,023). В особин, які мали в генотипі алель 

SW951122 відмічено найменше значення даної ознаки – 10,05 гол., а тварини, які 

мали в генотипі будь-який з решти алелів, характеризувалися більш високими 

оцінками показника – 11,03-11,68 гол. У тварин господарства № 4 подібного 

зв’язку виявлено не було, проте у них було встановлено вплив наявності або 

відсутності в генотипі певних алелів на середню кількість поросят при 

відлученні (F = 3,44; df1 = 3; df2 = 113; p = 0,019). Наприклад, тварини з алелем 

SW951128 її мали найнижчу – 7,22 гол., а особини, в генотипі яких зустрічалися 

інші алелі, характеризувалися більш високими показниками – 8,43-9,27 

поросят. 

Свині господарства № 4, які мали в генотипі різні алелі локусу S0386, 

вірогідно відрізнялися за загальною кількістю поросят при народженні 

(F = 6,26; df1 = 3; df2 = 111; p < 0,001). Найбільше значення даної ознаки 

відмічено у свиноматок, які мали в генотипі алель S0386178 – 13,87 гол. 

Водночас, тварини, які мали будь-який з решти алелів, характеризувалися 

суттєво нижчими показниками – 10,10-10,80 поросят. 

Характерною особливістю локусу S0355 є те, що вірогідний зв’язок було 

відмічено з наявністю не певного алеля, а їх інтервалу. Так, у особин 

господарства № 4, які мали в генотипі алелі S0355247-249, було зафіксовано нижчі 

значення загальної кількості поросят при народженні (9,23 поросят) та 
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багатоплідності (8,77 поросят), порівняно зі свиноматками, які мали будь-який 

інший алель (10,44 та 9,90 поросят, відповідно). Для обох показників ця різниця 

була вірогідною – для загальної кількості поросят при народженні p = 0,017, а 

для багатоплідності p = 0,015. У тварин обох господарств було відмічено 

односпрямований характер мінливості кількості поросят при відлученні в 

особин, що мали (або не мали) в генотипі алелі S0355247-249. 

За локусом SW240 вірогідний вплив на показники відтворювальних 

якостей свиноматок було відмічено лише за наявності або відсутності алеля 

SW24093. Причому, цей зв’язок був характерним для свиноматок, які 

утримувалися в різних господарствах. Тварини, які були носіями даного алеля, 

за показником загальної кількості поросят при народженні вірогідно 

переважали свиней, в яких його не було на 1,49 та 0,84 гол., відповідно. 

Аналогічні залежності було отримано і щодо багатоплідності – тварини, які 

мали в генотипі алель SW24093, характеризувалися більш високими значеннями, 

порівняно зі свиноматками, в генотипі яких цей алель відсутній (господарство 

№ 1: 10,60 та 9,63 гол., відповідно; господарство № 4: 10,24 та 9,48 гол., 

відповідно). 

Нами було встановлено, що показники відтворювальних ознак можуть 

бути пов’язані з широким інтервалом алелів. Наприклад, для локусу SW857 

вірогідні відмінності було встановлено між групами тварин, що мали алелі з 

довжиною до 144 п. н. (включно) та алелі з довжиною більше 145 п. н. 

У свиноматок господарства № 1 з «короткими» алелями загальна кількість 

поросят при народженні в середньому становила 13,12 гол. Водночас тварини, в 

генотипі яких були присутні більш «довгі» алелі, мали значення даної ознаки на 

2,55 гол. менше (td = 3,95; p < 0,001). У тварин господарства № 4 також було 

встановлено вірогідну залежність довжини алелів з показниками 

відтворювальних ознак, проте вона мала зворотній напрямок – тварини з більш 

«довгими» алелями, навпаки, вірогідно переважали свиноматок, у генотипі 

яких були присутні алелі з довжиною менше 144 п. н. (td = 2,11; p = 0,039). 

Аналогічний зв’язок було відмічено між генотипом тварин за цим локусом і 

кількістю поросят при відлученні – більшою збереженістю поросят 

характеризувалися свиноматки, які мали в генотипі більш «довгі» алелі локусу 

SW857. Але вірогідним цей зв’язок був лише у тварин господарства № 4. 

Вірогідно відрізнялися за рівнем багатоплідності й свиноматки, які мали 

в генотипі різні алелі локусу S0101 (F = 2,94; df1 = 3; df2 = 103; p = 0,037). У 

особин господарства № 4, які мали в генотипі алель S0101211 багатоплідність 

становила 10,35 гол., а у тварин, які мали інші алелі, відмічено нижчі показники 

даної ознаки – 8,80-9,40 гол. Ще більш вираженими були відмінності за 

показником кількості поросят при відлученні (F = 4,57; df1 = 3; df2 = 101; p = 

0,005). Тварини, які мали в генотипі алель S0101211,  переважали в середньому 

на 0,81-1,89 гол. свиноматок, в генотипі яких були присутні алелі S0101195, 

S0101209 або S0101213.  

Стосовно залежності рівня відтворювальних ознак свиноматок від їх 

генотипу за локусом SW911, встановлено, що особини господарства № 1, які 

мали в генотипі різні алелі, вірогідно відрізнялися за рівнем багатоплідності 
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(F = 3,15; df1 = 3; df2 = 66; p = 0,030) та кількістю поросят при відлученні 

(F = 2,77; df1 = 3; df2 = 66; p = 0,049). Від тварин, які мали в генотипі алель 

SW911159 було отримано в середньому 10,39 живих поросят, а від свиноматок, 

які мали інші алелі, показник багатоплідності варіював у межах 8,85-9,34 гол. У 

тварин, що утримувалися в господарстві № 4 вірогідного зв’язку між їх 

генотипом за даним локусом та рівнем прояву відтворювальних ознак не 

встановлено. 

За локусом S0228 вірогідні відмінності було встановлено між групами 

тварин, що мали «короткі» та «довгі» алелі. Особини, які мали в генотипі алелі 

з довжиною понад 258 п. н., характеризувалися меншою кількістю поросят при 

відлученні, ніж свиноматки із алелями довжиною до 257 п. н. Але вірогідною 

ця залежність була лише у тварин, які утримувалися в господарстві № 4 

(td = 3,04; p = 0,003). 

Узагальнені результати щодо наявності та напрямку зв’язку між певними 

алелями або інтервалами алелів мікросателітних локусів і показниками 

відтворювальних ознак свиноматок великої білої породи наведено в таблиці 10. 

Таблиця 10 

Алелі або інтервали алелів мікросателітних локусів, для яких було 

встановлено вірогідний зв’язок з показниками відтворювальних ознак 

свиноматок великої білої породи 

Локус Позитивний зв’язок  Негативний зв’язок  

SW24  SW24107 

SW72 SW72103  

SW951  SW951122 

S0386 S0386178  

S0355  S0355247-249 

SW240 SW24093  

SW857 до 144 п. н.  

(господарство № 1) 

до 144 п. н.  

(господарство № 4) 

S0101 S0101211  

SW911 SW911159  

S0228 до 257 п. н.   
Примітка. Напівжирним курсивом виділено ті алелі або інтервали алелів, зв’язок яких 

з відтворювальними ознаками має подібний характер у свиней із різних господарств (тобто 

породно-специфічні алелі) 
 

Встановлено, що деякі алелі характеризувалися подібним напрямком 

зв’язку, незалежно від умов утримання свиней (тобто належності до 

господарства). Лише для одного локусу (SW857) було зареєстровано вірогідний, 

але протилежний зв’язок між продуктивними якостями та генотипом тварин із 

різних господарств. 

У решті випадків зв’язок (позитивний чи негативний) було відмічено 

лише у тварин певного господарства. 

Загалом, нами було виявлено сім генетичних маркерів, що пов’язані з 

підвищенням рівня відтворювальних ознак (найчастіше багатоплідності або 
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кількості поросят при відлученні) та чотири маркери, що пов’язані з їх 

зниженням. Таким чином, це свідчить про можливість використання даних 

маркерів у маркер-залежній селекції, передусім тих, прояв яких не залежав від 

належності тварин до того чи іншого стада. 

Українська м’ясна порода. Особини, які мали в генотипі різні алелі 

локусу SW24, вірогідно відрізнялися за кількістю поросят при відлученні 

(F = 2,76; df1 = 5; df2 = 101; p = 0,022). У тварин-носіїв алеля SW24113 даний 

показник становив 9,51 гол., а у свиноматок, які мали в генотипі алель SW2493, – 

7,96 гол. У цілому, відмічено тенденцію, що зі збільшенням довжини алелів у 

генотипі свиноматок кількість поросят при відлученні підвищується. 

Аналогічну тенденцію було встановлено і щодо локусу SW951. Тварини, 

які мали в генотипі алель з довжиною 128 п. н. характеризувалися вищою 

загальною кількістю поросят при народженні (11,90 гол.), при тому, що 

особини з алелями SW951120 та SW951122 мали на 1,10 та 0,83 гол. менше, 

відповідно. Хоча, в цілому, ця тенденція знаходилася на межі першого рівня 

вірогідності (F = 2,86; df1 = 2; df2 = 119; p = 0,061). 

Вірогідний негативний вплив на кількість поросят при відлученні мав 

алель S0386184. У тварин-носіїв даного алеля значення даного показника 

становило 8,12 гол. Водночас свиноматки, які мали в генотипі будь-який із 

решти виявлених алелів, мали тенденцію до переважання тварин першої групи 

на 0,93 гол. (td = 1,84; p = 0,068). 

Низькими значеннями показників відтворюваних ознак 

характеризувалися, також, тварини з найменш «короткими» алелями локусу 

S0355. За загальною кількістю поросят при народженні тварини з алелями 

S0355245-247 мали тенденцію поступатися свиноматкам, які мали в генотипі 

більш «довгі» алелі (td = 1,90; p = 0,060). 

Виявлено тенденцію до підвищення рівня багатоплідності у тварин, які 

мають у генотипі алелі «середньої» довжини локусу SW240, при тому, що 

свиноматки з найбільш «короткими» та найбільш «довгими» алелями, навпаки, 

характеризувалися найнижчими оцінками багатоплідності (F = 3,07; df1 = 6; 

df2 = 111; p = 0,008). Найнижчу загальну кількість поросят при народженні було 

відмічено у тварин із алелем SW24093, порівняно зі свиноматками, які мали в 

генотипі будь-який інший алель (td = 3,50; p < 0,001). Водночас, тварини, які 

мали в генотипі алелі довжиною 99-109 п. н., навпаки, характеризувалися більш 

високим рівнем багатоплідності (10,50 гол.), порівняно із тваринами, які мали 

інші алелі в генотипі (td = 2,22; p = 0,029). 

Вірогідного впливу генотипу за локусом SW857 на показники 

відтворювальних ознак свиноматок встановлено не було, а виявлено лише 

певну тенденцію до підвищення багатоплідності у тварин, які мали в генотипі 

більш «довгі» алелі – понад 149 п. н. 

Свиноматки, які мали алелі локусу S0101 довжиною 209-213 п. н. 

характеризувалися більш високими показниками кількості поросят при 

відлученні, порівняно з тваринами, які не мали в генотипі алелів з цього 

інтервалу – 9,09 та 8,32 поросят, відповідно. Ця різниця була вірогідною 

(td = 2,41; p = 0,017). 
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Тварини, які мали в генотипі алель SW936117¸ вірогідно поступалися за 

багатоплідністю та кількістю поросят при відлученні свиноматкам, які були 

носіями інших алелів (в обох випадках p < 0,05). 

Виявлено вірогідний вплив генотипу тварин за локусом S0228 на загальну 

кількість поросят при народженні (F = 2,96; df1 = 3; df2 = 115; p = 0,035). 

Найвищого прояву дана ознака мала у тварин-носіїв алеля S0228276 – вони 

переважали свиноматок із іншими алелями на 0,98-1,44 гол. 

Узагальнені результати щодо наявності та напрямку зв’язку між певними 

алелями або інтервалами алелів мікросателітних локусів і показниками 

відтворювальних ознак свиноматок української м’ясної породи наведено в 

таблиці 11. 

Таблиця 11 

Алелі (або інтервали алелів) мікросателітних локусів, для яких 

вcтановлено вірогідний зв’язок з показниками відтворювальних ознак 

свиноматок української м’ясної породи 

Локус Позитивний зв’язок  Негативний зв’язок  

SW24 SW24113 SW2493 

SW240 SW24099-109 SW24093 

S0101 S0101209-213  

SW936  SW936117 

S0228 S0228276  

 

Отже, нами було встановлено чотири генетичних маркери, що пов’язані з 

підвищенням рівня відтворювальних ознак (найчастіше багатоплідності або 

кількості поросят при відлученні) та три маркери, що пов’язані з його 

зниженням. 

На міжпородному рівні лише за локусом S0101 було встановлено 

вірогідний позитивний зв’язок між певним алелем (чи інтервалом алелів) та 

продуктивністю свиноматок як породи ВБ (алель S0101211), так і породи УМ 

(алелі S0101209-213). У двох інших випадках (для локусів SW240 та S0228) 

напрямок цього зв’язку був протилежним у тварин різних порід, що свідчить 

про його породну специфічність. 

Між- та внутрішньопородна мінливість структурних генів у свиней.  

Міжпородна генетична диференціація свиней за структурними 

генами. За геном естрогенового рецептора (ESR) у досліджених свиней п’яти 

порід та двох варіантів помісних особин встановлено загальну закономірність – 

малу частку особин із генотипом ESRBB – вони зустрічаються лише серед 

свиней великої білої породи (0,125) та помісних тварин ВБ × Л (0,040). 

Найнижчу частоту алеля ESRB було зафіксовано у тварин породи дюрок (0,011), 

а також у помісних тварин УМ × Л (не виявлено). Свині порід Д, УСБ, УМ та Л 

характеризувалися надлишком гетерозигот, в той час як їх дефіцит було 

відмічено лише у тварин породи ВБ та помісних особин ВБ × Л. 
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При аналізі попарних відмінностей за частотою генотипів гена ESR між 

свинями різних порід встановлено, що вони є вірогідними лише між тваринами 

великої білої породи з одного боку, та іншими дослідженими породами           

(за винятком української степової білої) з іншого. 

За геном рецептора E. Coli F18 (ECR F18/FUT1) було проаналізовано свиней 

чотирьох порід – Д, ВБ, ЧБП та УМ. Встановлено суттєву відмінність розподілу 

генотипів даного гена у свиней породи дюрок – частота генотипу ECRАА у них 

становила 0,625, при тому, що у трьох інших порід, що досліджувалися, даний 

показник перебував у межах 0,035-0,179. Відповідно, частота алеля ECRА у свиней 

породи дюрок була найвищою і становила 0,750. Найвищу частоту алеля ECRG 

відмічено у тварин великої білої та української м’ясної порід – 0,833 та 0,795 

відповідно. Найнижчий рівень фактичної гетерозиготності було відмічено у 

тварин породи УМ – 0,051. Тварини решти порід характеризувалися майже 

подібними значеннями даного показника – 0,250-0,286. Вірогідне відхилення 

розподілу частот генотипів від стану генетичної рівноваги Гарді-Вайнберга було 

зафіксовано лише у тварин порід ЧБП та УМ. 

Встановлено вірогідні відмінності за характером розподілу частот 

генотипів між породами велика біла та дюрок (p < 0,001), а також між 

тваринами породи УМ, з одного боку, та Д і ВБ, з іншого (p < 0,05). 

За геном інсуліноподібного фактора росту (IGF2) було проаналізовано 

свиней двох порід (ВБ та Л) та напівкровних помісей (ВБ × Л). Серед 

дослідженого поголів’я породи ландрас не було виявлено тварин із генотипом 

IGF2QQ. Частота алеля IGF2q дуже відрізнялася у тварин різних порід. У 

помісних особин його частота (0,625) була близькою до проміжного значення 

між двома батьківськими породами – 0,204 та 0,778 відповідно. Найнижчий 

рівень фактичної гетерозиготності було відмічено у тварин породи ВБ – 0,259, а 

найвищий – у помісних тварин – 0,536. В усіх трьох групах отримані значення 

індексу фіксації не суттєво відхилялися від нуля, що свідчить про те, що 

розподіл частот генотипів за геном IGF2 вірогідно не відхилявся від стану 

генетичної рівноваги Гарді-Вайнберга. 

При аналізі попарних відмінностей за частотою генотипів гена IGF2 між 

свинями різних порід встановлено, що вірогідні відмінності відмічаються між 

великою білою породою, з одного боку, породою ландрас і помісними 

тваринами, з іншого. 

За геном ріанодинового рецептора (RYR1) було генотиповано свиней 

п’яти порід – ВБ, Д, ЧБП, Л, УМ. Серед генотипованих тварин порід дюрок, 

червона білопояса та ландрас не було виявлено особин-носіїв алеля RYRn. 

Водночас, серед тварин порід велика біла та ландрас частота даного алеля була 

практично однаковою і становила 0,026-0,027. Отже, можна вважати, що 

досліджувані популяції свиней п’яти порід є вільними від рецесивної мутації, 

пов’язаної зі схильністю тварин до стресу. 

За геном β-субодиниці фолікулостимулюючого гормону (FSHβ) було 

генотиповано тварин лише великої білої породи. Із них одна особина мала 

генотип FSHβАА, а всі інші виявилися мономорфними за генотипом FSHβВВ. 
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За геном пропердину (BF) було генотиповано лише тварин великої білої 

породи. Частота генотипів BFСС, BFСТ та BFТТ становила 0,012, 0,246 та 0,742, 

відповідно. Частота алеля BFС становила 0,135, а алеля BFТ – 0,865. 

Внутрішньопородна мінливість свиней великої білої породи за 

структурними генами. Загальна кількість свиней великої білої породи, що 

використано в аналізі генетичної мінливості, була найбільшою. Ці тварини 

належали чотирьом різним господарствам та були генотиповані за п’ятьма 

різними структурними генами.  

У цих племзаводах свиням великої білої породи притаманні характерні 

особливості розподілу частот генотипів та алелів гена естрогенового рецептора 

(ESR). Частота генотипу ESRAA в різних стадах варіювала від 0,258 (господарство 

№5) до 0,625 (господарство №2). Частота генотипу ESRBB коливалася у межах 

0,078-0,290. Найвищу частоту алеля ESRB відмічено у тварин господарства № 5 – 

0,516, а в особин решти стад частота даного алеля майже не відрізнялася – 0,227-

0,308. Вірогідного відхилення розподілу частот генотипів від стану генетичної 

рівноваги Гарді-Вайнберга не відмічено у тварин жодного із господарств. 

Вірогідні відмінності (p < 0,01) за частотою генотипів гена ESR встановлено 

лише між тваринами господарств № 2 та № 5. 

Отже, незважаючи на належність до однієї породи, тварини великої білої 

породи різних стад характеризувалися своєрідним генетичним профілем за 

геном естрогенового рецептора. 

За результатами оцінки частоти генотипів та алелів гена пропердину (BF) 

у свиней великої білої породи господарства № 4 не було виявлено жодної 

особини з генотипом BFСС. Відмінності між тваринами різних господарств за 

частотами алелів даного гена були невірогідними (pMC = 0,113). 

Не виявлено вірогідних відмінностей (pMC = 0,072) між дослідженими 

тваринами і за характером розподілу частот генотипів гена рецептора E. Coli 

F18 (ECR F18/FUT1). 

У результаті проведеного генотипування тварин двох господарств за 

геном β-субодиниці фолікулостимулюючого гормону (FSHβ) лише у однієї 

особини було виявлено генотип FSHβАА, а решта – мали генотип FSHβBB. Тому 

повного аналізу рівня генетичної мінливості провести не було можливості. 

У результаті оцінки частоти генотипів та алелів гена інсуліноподібного 

фактора росту (IGF2) у свиней різних господарств встановлено, що стадо 

господарства № 2 мало генетичну структуру, що суттєво відрізнялася від інших 

стад – виявлено найменшу питому вагу тварин із генотипом IGF2QQ . Його 

частота становила лише 0,292, а у двох інших господарствах – 0,739-0,882.  

Вірогідне відхилення розподілу частот генотипів від стану генетичної 

рівноваги Гарді-Вайнберга відмічено лише у тварин господарства № 5, для яких 

також має місце суттєвий дефіцит гетерозигот і позитивне значення індексу 

фіксації (0,352). 

У цілому, відмічено вірогідні відмінності між тваринами із різних стад за 

характером розподілу частот генотипів даного гена (pMC < 0,001). 

Попарні асоціації між структурними генами. Лише стосовно генів ESR 

та IGF2 нами було зареєстровано наявність невипадкового сполучення окремих 
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дилокусних генотипів серед певних особин (pMC = 0,004). При цьому, 

відмічається суттєвий дефіцит особин з дилокусним генотипом ESRAAIGF2QQ, та 

надлишок тварин з дилокусними генотипами ESRABIGF2QQ, ESRBBIGF2QQ та 

ESRAAIGF2qq. Очевидно, це пов’язано із селекційною роботою, спрямованою на 

збільшення тварин з «бажаним» генотипом (та алелем). Для решти поєднань 

генів має місце випадкове сполучення у тварин свиней різних порід. 

Вплив генетичної мінливості структурних генів на показники 

відтворювальних ознак свиноматок великої білої породи. Встановлено 

істотну різницю між показниками відтворювальних ознак свиноматок з різними 

генотипами за геном естрогенового рецептора (ESR). Однак, у різних стадах 

відмічено різнонаправлену асоціацію – у стаді господарства № 1 

спостерігається збільшення показників загальної кількості поросят при 

народженні та багатоплідності у ряду генотипів ESRAA → ESRAB → ESRBB. У 

стаді господарства № 4, навпаки, зі збільшенням кількості алеля ESRB у 

генотипі дані показники знижуються. Водночас, в обох господарствах тварини з 

генотипом ESRBB характеризувалися найнижчою кількістю поросят при 

відлученні. 

Подібні тенденції виявлено і для свиноматок великої білої породи з 

різними генотипами за геном рецептора E. Coli F18 (ECR F18/FUT1). У 

господарстві № 1 за показниками загальної кількості поросят при народженні та 

багатоплідності перевагу мали тварини з генотипом ECRАG. Водночас, серед 

тварин господарства № 2 вищою багатоплідністю відзначалися особини з 

генотипом ECRGG. Проте, вищу кількість поросят при відлученні в обох 

господарствах було відмічено у тварин з генотипом ECRGG. 

При порівнянні показників відтворювальних ознак свиноматок великої 

білої породи з різними генотипами за геном пропердину (BF) встановлено, що 

перевагу мали гомозиготні особини з генотипом BFТТ. Причому дана тенденція 

властива для тварин обох стад, що досліджувалися. 

Встановлено перевагу свиноматок з генотипом IGF2QQ за геном 

інсуліноподібного фактора росту (IGF2) за показниками загальної кількості 

поросят при народженні та багатоплідності над гетерозиготними свиноматками 

на 2,4 та 0,8 гол., відповідно. 

При оцінці показників відтворювальних ознак свиноматок великої білої 

породи з різними мультилокусними генотипами за генами естрогенового 

рецептора (ESR), пропердину (BF) та рецептора E. Coli F18 (ECR F18/FUT1) 

встановлено, що найвища багатоплідність та кількість поросят при відлученні 

(10,8 та 9,4 гол., відповідно) властиві тваринам з генотипом ESRABBFСТECRGG. 

Водночас, у тварин із мультилокусним генотипом ESRAABFСТECRGG всі ознаки, 

що досліджувалися мали найнижчі значення – 9,3, 8,9 та 8,5 гол., відповідно. 

Аналіз впливу генетико-автоматичних процесів на формування 

генетичного різноманіття свиней України. Найвищий прояв зниження рівня 

генетичного різноманіття було встановлено для свиней породи УСБ (M-ratio = 

0,317 ± 0,018 на локус), водночас серед свиней великої білої породи, навпаки, 

швидкість втрати алельного різноманіття виявилася найнижчою (M-ratio = 

0,425 ± 0,022 на локус).  
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У результаті оцінки алельного різноманіття, що базується на rarefaction-

процедурі, найвищу кількість алелів було зафіксовано у свиней великої білої 

породи – 10,5 ± 0,77 алелів на локус, а найнижчу – у порід п’єтрен (3,7 ± 0,41 

алелів на локус) та ПМ (3,9 ± 0,35 алелів на локус). 

У результаті перевірки можливого впливу ефекту «пляшкового горлечка» 

на генетичну структуру свиней різних порід, вірогідний вплив даного ефекту 

було зафіксовано на тварин порід ВБ, Д та УСР. Але, якщо розглядати 

найбільш песимістичну модель (модель SMM), то ефект «пляшкового 

горлечка» відмічається серед більшості порід свиней (сім з 10 досліджених), що 

є свідченням загрозливого стану їх генетичного різноманіття. 

При оцінці ступеня інбредованості на підставі оцінок індексу фіксації 

(Fis), встановлено, що лише для свиней великої білої породи середні значення 

даного індексу для 12 проаналізованих мікросателітних локусів вірогідно 

перевищують нуль (рис. 6).  

 
Рис. 6. Показники мінливості індексу фіксації (Fis) у різних порід свиней  

 

Водночас, для більшості порід середні оцінки мали позитивне значення, 

що свідчить про інбредованість серед генотипованих тварин. 

Лише для чотирьох порід (ВБ, Д, ЧБП та УМ) оцінки ефективної 

чисельності популяції перевищували нижнє критичне значення – 50 голів. 

Організаційно-інформаційне забезпечення впровадження маркер-

залежної селекції. Для забезпечення впровадження маркер-залежної селекції у 

свинарстві здійснено розширення функціоналу програми «Акцент – племінний 

облік у свинарстві» модулем «Генетичний паспорт», який забезпечує зберігання 

та обробку інформації щодо генетичних профілів тварин за різними 

структурними генами. Запис генотипу тварин у даному модулі здійснюється у 

цифровій формі, що робить можливою його інтеграцію у спеціальні програмні 

засоби для аналізу генетичних даних (наприклад GenAIEx). Відповідність 

цифрового позначення кожного алеля традиційній номенклатурі наводиться в 

описовій частині кожного гена. Також передбачено можливість розрахунку 

прогнозованих генотипів нащадків на основі даних про генотипи їх батьків. 
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Економічна оцінка результатів досліджень. Впровадження маркер-

залежної селекції, спрямованої на підвищення показників відтворювальних 

ознак свиноматок на підставі використання поліморфізму мікросателітів ДНК 

та структурних генів забезпечує отримання додаткової продукції у розмірі 

315,3 грн у розрахунку на один опорос однієї свиноматки. 

 

ВИСНОВКИ 

1. Кожна з досліджуваних порід свиней України має свої характерні 

особливості алельних профілів 12 локусів мікросателітів ДНК, що зумовлені 

загальною кількістю алелів того чи іншого локусу, наявністю або відсутністю 

певних алелів, частотою окремого алеля, наявністю унікальних алелів. 

Здебільшого, встановлені особливості пов’язані зі специфікою 

породотворчого процесу та генезисом порід, що досліджувалися.  

2. Алельне різноманіття різних порід свиней визначається, насамперед, 

кількістю рідкісних алелів. Кількість найбільш поширених алелів локусів 

мікросателітів ДНК (що зустрічаються із частотою не менше 0,05) у свиней 

різних порід знаходиться майже на одному рівні – від 2,58 у полтавської 

м’ясної породи до 4,92 у великої білої породи. 

3. Спільною характеристикою досліджуваного генофонду свиней є 

перевищення показнику очікуваної гетерозиготності над фактичною, що 

свідчить про дефіцит тварин із гетерозиготними генотипами. Це є наслідком 

суттєвої інбредованості порід свиней, що розводяться в Україні, зумовленої, з 

одного боку, тривалим їх розведенням «в собі» в умовах закритих популяцій 

(для локальних порід), а з іншого боку – збідненням генофонду в результаті 

широкого використання племінного матеріалу зарубіжного походження (для 

транскордонних порід). 

4. Для дослідженого масиву тварин, за результатами аналізу «тонкої» 

генетичної структури на підставі поліморфізму локусів мікросателітів ДНК, 

найбільш вірогідною є наявність чітко диференційованих десяти генетичних 

груп, що відповідає фактичній кількості порід свиней, що аналізувалися.  

5. Найвищий рівень генетичної консолідованості властивий тваринам 

української степової рябої породи. За результатами Assignment-тесту всіх 

генотипованих особин даної породи було вірно віднесено до своєї групи. 

Суттєву генетичну унікальність було також відмічено для свиней порід дюрок 

(95,60% вірного віднесення тварин до власної групи), червона білопояса 

(89,13%), українська мʼясна (88,28%) та українська степова біла (88,06%). 

6. Свині різних порід характеризуються суттєвими 

внутрішньопородними генетичними відмінностями. Для свиней великої білої 

породи за 11 локусами мікросателітів ДНК (за винятком локуса SW24) 

відмічено вірогідне значення індексу генетичної диференціації (Fst) між 

тваринами із різних господарств. Для свиней породи дюрок – за шістьма 

локусами SW24, S0155, S0355, SW240, SW911 та S0228. Для свиней української 

м’ясної породи – за дев’ятьма локусами (за винятком SW951, S0101 та S0228). 

Для кожного із стад, що займаються розведенням свиней однієї породи властиві 
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характерні особливості алельних профілів тварин, рівень їх гетерозиготності, 

ступінь інбредованості.  

7. Родинна належність свиноматок зумовлює характерні особливості 

генофонду тварин. У свиноматок різних родин породи дюрок було відмічено 

від 2,667 (Мика) до 4,333 (Ронала) алелів на локус. У п’яти із досліджених 

родин виявлено переважання фактичної гетерозиготності над очікуваною, хоча 

у родин Ронали та Тарзанки відмічено дефіцит гетерозигот. Свиноматки родини 

Мики взагалі не виявляли вірогідного відхилення від стану генетичної 

рівноваги Гарді-Вайнберга по жодному із локусів, у родин Булдери, Коломбуси 

та Моргули відхилення відмічено по одному із досліджених локусів – S0355 

(p < 0,01), SW24 (p < 0,05) та S0228 (p < 0,01), відповідно.  

8. Алельні профілі напівкровних помісних тварин мають відмінні від 

вихідних батьківських форм характерні особливості, що зумовлюють 

формування вірогідної (р = 0,01-0,007) генетичної диференціації між 

чистопородними та помісними особинами. 

9. Встановлено залежність між показниками відтворювальних ознак 

свиноматок та їх генотипом за локусами мікросателітів ДНК. Підвищені 

показники відтворювальних ознак свиноматок великої білої породи вірогідно 

асоційовані з наявністю в їх генотипі алелів SW72103, S0386178, SW24093, S0101211, 

SW911159, а також алелів локусу SW857, що мають довжину до 144 п. н. та 

алелів локусу S0228, що мають довжину до 257 п. н. Позитивний вплив на 

показники відтворювальних ознак свиноматок української м’ясної породи 

мають алелі SW24113, SW24099-109, S0101209-213 та S0101209-213.  

10. Виявлені асоціації між показниками відтворювальних ознак 

свиноматок та їх генотипом за локусами мікросателітів ДНК здебільшого 

мають породно-специфічний характер. Лише за локусом S0101 було 

встановлено вірогідний позитивний зв’язок між певним алелем або інтервалом 

алелів та продуктивністю тварин як великої білої (алель S0101211), так і 

української м’ясної порід (алелі S0101209-213). 

11. Специфічні варіанти асоціацій між показниками відтворювальних 

ознак свиноматок та їх генотипом за локусами мікросателітів ДНК властиві 

також і для різних стад тварин однієї породи (велика біла). Вірогідний зв’язок 

лише для особин одного із господарств було встановлено за алелями SW24107, 

SW951122, SW951128, S0386178.  

12. Тварини великої білої породи вірогідно відрізняються від інших порід 

за генетичними профілями структурних генів – лише серед них виявлено 

особин з генотипами ESRBB гена естрогенового рецептора та IGF2QQ гена 

інсуліноподібного фактора росту; для них характерна найвища частота алеля 

ECRG гена рецептора E. Coli F18 – 0,833.  

13. Різні стада свиней великої білої породи характеризуються 

своєрідними генетичними профілями за генами естрогенового рецептора (ESR) 

та інсуліноподібного фактора росту (IGF2), що зумовлено особливостями 

формування стад, напрямком селекційного процесу в них, а також відсутністю 

генетичного моніторингу.  
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14. Асоціації між показниками відтворювальних ознак та генотипами 

тварин за структурними генами встановлено лише на рівні тенденцій. У різних 

стадах відмічаються специфічні особливості прояву відтворювальних ознак у 

тварин з різними генотипами за тим чи іншим структурним геном. Тому, 

попереднім етапом перед розробкою систем маркер-залежної селекції за 

даними генами має стати вивчення генетичної структури наявного поголів’я у 

кожному конкретному стаді, а також встановлення залежності продуктивних 

ознак від генотипу. 

15. Рівень генетичного різноманіття більшості порід свиней України 

знаходиться у загрозливому стані. Лише для чотирьох порід (ВБ, Д, ЧБП та 

УМ) оцінки ефективної чисельності популяції перевищували нижнє критичне 

значення – 50 голів. Найвище алельне різноманіття (10,5 ± 0,77 алелів на локус) 

та найнижча швидкість його втрати (M-ratio = 0,425 ± 0,022 на локус) 

характерні для великої білої породи, що зумовлено інтенсивним збагаченням її 

генофонду за рахунок племінного матеріалу зарубіжного походження. 

16. Розширення функціоналу програми «Акцент – племінний облік у 

свинарстві» модулем «Генетичний паспорт» забезпечує зберігання та обробку 

інформації щодо генетичних профілів тварин за різними структурними генами 

та надає можливість розрахунку прогнозованих генотипів нащадків на основі 

даних про генотипи їх батьків.  

17. Впровадження маркер-залежної селекції, спрямованої на підвищення 

показників відтворювальних ознак свиноматок на підставі використання 

поліморфізму мікросателітів ДНК та структурних генів, забезпечує отримання 

додаткової продукції у розмірі 315,3 грн у розрахунку на один опорос однієї 

свиноматки. 

 

Пропозиції виробництву 

1. Для підвищення показників відтворювальних ознак свиноматок, 

запроваджувати маркер-залежну селекцію із використанням встановлених 

асоціацій алелів локусів мікросателітів та структурних генів (позитивне 

рішення про видачу патенту № 20707/ЗУ/18 від 26.07.2018). 

2. Для підтвердження належності тварин до тієї чи іншої породи, стада, 

родини використовувати Assignment-тест на основі створеної бази даних 

генетичних профілів порід свиней. 

3. З метою організаційно-інформаційного забезпечення маркер-залежної 

селекції використовувати розроблений модуль «Генетичний паспорт» у 

програмі «Акцент – племінний облік у свинарстві». 
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АНОТАЦІЯ 

Луговий С. І. Методологія аналізу генофонду чистопородних і 

помісних свиней та формування їх продуктивності на основі ДНК-

маркерів. – На правах рукопису. 

Дисертація на здобуття наукового ступеня доктора 

сільськогосподарських наук за спеціальністю 06.02.01 – розведення та селекція 

тварин. – Миколаївський національний аграрний університет Міністерства 

освіти і науки України. – Миколаїв, 2018. 

Дисертаційна робота присвячена розробці методології аналізу генофонду 

та формування продуктивності чистопородних свиней десяти порід, що 

розводяться в Україні, а також помісей, отриманих на їх основі, з 

використанням поліморфізму мікросателітів ДНК та структурних генів: 

естрогенового рецептора (ESR), рецептора E. Coli F18 (ECR F18/FUT1), 

ріанодинового рецептора (RYR1), β-субодиниці фолікулостимулюючого 

гормону (FSHβ), пропердину (BF) та інсуліноподібного фактора росту (IGF2).  

Встановлено, що кожна із досліджуваних порід має унікальний генофонд, 

що зумовлює значний рівень міжпородної диференціації.  

Виявлено алельні варіанти локусів мікросателетів ДНК та структурних 

генів, що асоційовані з підвищеними показниками відтворювальних ознак 

свиноматок.  

Проаналізовано ступінь впливу генетико-автоматичних процесів, що 

відбуваються у різних породах свиней та визначено, що рівень генетичного 

різноманіття більшості порід свиней України знаходиться у загрозливому стані. 

Ключові слова: свині, порода, генофонд, мікросателіти ДНК, 

поліморфізм, відтворювальні ознаки.  

 

АННОТАЦИЯ 

Луговой С. И. Методология анализа генофонда чистопородных и 

помесных свиней и формирование их продуктивности на основании ДНК-

маркеров. – На правах рукописи. 

Диссертация на соискание ученой степени доктора 

сельскохозяйственных наук по специальности 06.02.01 – разведение и селекция 

животных. – Николаевский национальный аграрный университет 

Министерства образования и науки Украины. – Николаев, 2018. 

Диссертационная работа посвящена разработке методологии анализа 

генофонда и формирования продуктивности чистопородных свиней десяти 

пород, разводимых в Украине, а также помесей, полученных на их основе, с 

использованием полиморфизма микросателлитов ДНК и структурных генов: 

эстрогенового рецептора (ESR), рецептора E. Coli F18 (ECR F18 / FUT1), 

рианодинового рецептора (RYR1), β-субъединицы фолликулостимулирующего 

гормона (FSHβ), пропердина (BF) и инсулиноподобного фактора роста (IGF2). 

Установлено, что каждая из исследуемых пород имеет уникальный 

генофонд, что обусловливает значительный уровень межпородной 

дифференциации. 

Выявлено аллельные варианты локусов микросателлитов ДНК и 
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структурных генов, ассоциированных с повышенными показателями 

воспроизводительных признаков свиноматок. 

Проанализирована степень влияния генетико-автоматических процессов, 

происходящих в разных породах свиней и определено, что уровень 

генетического разнообразия большинства пород свиней Украины находится в 

угрожающем состоянии. 

Ключевые слова: свиньи, порода, генофонд, микросателлиты ДНК, 

полиморфизм, воспроизводительные признаки. 

 

SUMMARY 

Luhovyi S. I. Methodology of analysis of gene pool of purebred and 

crossbreeding pigs and formation of their productivity on the basis of DNA 

markers. – The manuscript. 

Thesis for the Doctor’s of Agriculture degree, specialty 06.02.01 – Animal 

Breeding and Selection. – Mykolayiv National Agrarian University of the Ministry of 

Education and Science of Ukraine. – Mykolayiv, 2018. 

The dissertation is devoted to the development of a methodology for analyzing 

the gene pool and the formation of productivity of pure-breed pigs of ten breeds 

breeding in Ukraine, and cross-breed pigs derived from them, using the 

polymorphism of DNA microsatellite and structural genes: the estrogen receptor 

(ESR), the E. coli F18 receptor (ECR F18 / FUT1), ryanodine receptor (RYR1), β-

subunit of follicle-stimulating hormone (FSHβ), properdin (BF) and insulin-like 

growth factor (IGF2). 

It has been established that each of the studied breeds has a unique gene pool, 

which determines a significant level of interbreeding differentiation. In general, the 

established features are related to the specificity of the genesis of the breeds under 

study. 

It is proved that the allelic variety of various breeds of pigs is determined, first 

of all, by the number of rare alleles. The number of the most common alleles of loci 

of DNA microsatellite (occurring at a frequency of not less than 0.05) in pigs of 

different breeds is almost on the same level – from 2.58 in Poltava Meat breed to 4.92 

in a Large White breed. 

A common characteristic of the studied gene pool of pigs is the excess of the 

expected heterozygosity index over the actual one, which indicates a shortage of 

animals with heterozygous genotypes. This is a consequence of the significant 

incidence of breeds of pigs bred in Ukraine, caused, on the one hand, by their 

prolonged breeding "in oneself" in conditions of closed populations (for local breeds), 

and on the other, by depletion of the gene pool as a result of widespread use of 

pedigree material of foreign origin (for transboundary breeds). 

For the studied array of animals, based on the analysis of the "fine" genetic 

structure on the basis of polymorphism of loci of DNA microsatellite, the most 

probable is the presence of clearly differentiated ten genetic groups, which 

corresponds to the actual number of the studied breeds of pigs. 

Different breeds of pigs are also characterized by significant intrabreed genetic 

differences. For pigs of Large White breed, 11 loci of DNA microsatellite (with the 

https://www.google.com.ua/url?sa=t&rct=j&q=&esrc=s&source=web&cd=2&ved=2ahUKEwj6-tyq-7_dAhUK2ywKHR0KCUMQFjABegQICRAB&url=https%3A%2F%2Fen.wikipedia.org%2Fwiki%2FRyanodine_receptor&usg=AOvVaw3At6XfBGIJ0tL49-WUj-fz
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/16060493
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exception of locus SW24) showed a significant value of the index of genetic 

differentiation (Fst) between animals from different farms. For Duroc pigs – six loci 

SW24, S0155, S0355, SW240, SW911 and S0228. For pigs of Ukrainian Meat breed – 

at nine loci (with the exception of SW951, S0101 and S0228). For each of the herds 

engaged in breeding pigs of the same breed, characteristic features of allelic profiles 

of animals, the level of their heterozygosity, the degree of inbreeding are inherent. 

It was determined dependence between the indices of reproductive traits of 

sows and their genotype at the loci of DNA microsatellite. In sows of a Large White 

breed, the increased of reproductive traits are significantly associated with the 

presence in their genotype of the alleles SW72103, S0386178, SW24093, S0101211, 

SW911159, and also the alleles of the locus SW857, having a length of up to 144 bp 

and alleles of the locus S0228 having a length of up to 257 bp. Alleles SW24113, 

SW24099-109, S0101209-213 and S0101209-213 have a positive effect on the reproductive 

traits of sows of Ukrainian Meat breed. 

It was established that animals of Large White breed significantly differ from 

other breeds according to genetic profiles of structural genes. Only among them were 

individuals with genotypes of the ESRBB gene of the estrogen receptor and IGF2QQ of 

the gene of insulin-like growth factor; they are characterized by a high frequency of 

the ECRG allele of E. coli F18 receptor gene – 0.833. 

Associations between reproductive traits and animal genotypes by structural 

genes are established at the level of trends. In different herds, specific features of the 

manifestation of reproductive traits in animals with different genotypes for various 

structural genes are noted. 

The degree of influence of genetic-automatic processes occurring in different 

breeds of pigs has been analyzed and it is determined that the level of genetic 

diversity of the majority of pig breeds of Ukraine is in a threatening state. The highest 

allelic diversity (10.5 ± 0.77 alleles per locus) and the lowest rate of its loss (M-ratio 

= 0.425 ± 0.022 per locus) are characteristic of a Large White breed, which is caused 

by intensive enrichment of its gene pool due to the breeding material of a foreign 

origin. 

The functionality of the program "Accent – pedigree accounting in pigs" by the 

module "Genetic passport" has been expanded, which provides storage and 

processing of information on genetic profiles of animals by different structural genes 

and provides the possibility of calculating the predicted genotypes of descendants on 

the basis of data on the genotypes of their parents. 

Keywords: pigs, breed, gene pool, DNA microsatellites, polymorphism, 

reproductive traits. 
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