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ВВЕДЕНИЕ 
 
Для повышения эффективности технологии производства свинины 

необходимо комплексное использование современных методов гене-
тики в системе разведения и технологических решений, обеспечиваю-
щих комфортные условия среды и максимальную производительность 
животных. При этом особое внимание должно быть уделено животным 
основного стада – хрякам и свиноматкам, их развитию, резистентно-
сти, адаптации, генетическому потенциалу продуктивности и способ-
ности к продолжительному и эффективному использованию. Если 
проблема с хряками относительно решена, и потребители получают на 
свиноводческие объекты сперму или оцененный племенной молодняк, 
то качество материнского стада вызывает вопросы. В странах с разви-
тым свиноводством основным критерием эффективности производства 
является продуктивность свиноматки, как основного средства произ-
водства, обеспечивающего при продолжительном использовании по-
лучение в год не менее 2,4 опоросов и 27-30 голов жизнеспособного 
молодняка. 
Очевидно, что для обеспечения высокого уровня продуктивности 

животных и качества продукции использование классических методов 
селекции и разведения недостаточно.  
Известно, что на признаки продуктивности животных оказывают 

влияние генетические и негенетические (фенотипические) факторы. 
При традиционной селекции по фенотипическому проявлению при-
знаков их истинный генетический потенциал может быть занижен или 
необъективно оценен. Селекция по генотипу, предполагающая опреде-
ление генов, напрямую или косвенно связанных с хозяйственно-
полезными признаками (маркерная селекция), имеет ряд преимуществ 
перед традиционной селекцией. Она делает возможным оценку живот-
ных в раннем возрасте, не учитывает изменчивость признаков, обу-
словленную внешней средой, и в результате повышает эффективность 
селекционной работы. Поиск, научное и экспериментальное обоснова-
ние целесообразности использования молекулярно-генетических мар-
керов признаков продуктивности свиней является актуальной задачей 
современной животноводческой науки. 
Таким образом, перед отечественной зоотехнической наукой по-

ставлена задача: разработать, апробировать и активно внедрить мето-
ды геномной селекции, обеспечивающие в комплексе с современными 
технологическими решениями высокую эффективность свиноводства. 
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1. АНАЛИТИЧЕСКИЙ ОБЗОР ЛИТЕРАТУРЫ 
 
1.1. Методы ДНК-технологий как эффективный резерв практи-

ческой селекции 
 
Следует отметить, что для последнего десятилетия характерно ши-

рокое внедрение в биологические науки молекулярно-генетических 
методов [102]. На этом пути наиболее практически востребованы: ана-
лиз полиморфизма длины рестрикционных фрагментов ДНК (ПДРФ-
технология) и полиморфизма длины фрагментов ДНК, амплифициро-
ванных в полимеразной цепной реакции (ПЦР-технология). Они явля-
ются мощными инструментами в маркировании конкретных генетиче-
ских систем [136; 156, с. 228-223]. В практической селекции животных 
это позволяет проводить одновременное тестирование большого коли-
чества полиморфных локусов и давать комплексную характеристику 
геномов животных [100, 84, 134, 138]. 
При исследовании полиморфизма длин рестрикционных фрагмен-

тов (ПДРФ) известные аллельные варианты могут быть использованы 
маркеры отдельных сегментов хромосом и, соответственно, лежащих в 
этих сегментах генов. Причем, некоторые из таких генов могут участ-
вовать в детерминации признаков продуктивности [13]. ПДРФ-
технология была разработана для обнаружения различий на уровне 
структуры ДНК. Сущность её заключается в использовании рестрик-
ционных ферментов, которые разрезают ДНК в сайтах со специфиче-
скими нуклеотидными последовательностями [48, с. 5-7]. В результате 
этого образуются фрагменты ДНК различной длины, которые могут 
быть идентифицированы [6, с. 24-26]. 
Рестрикционные ферменты (эндонуклеазы) широко распростране-

ны среди прокариотов; их естественная функция заключается в разру-
шении инородных молекул ДНК посредством распознавания и разре-
зания специфических фрагментов нуклеотидной последовательности 
(длина рестрикционного сайта 4-6 пар нуклеотидов). Каждый фермент 
имеет свой определенный сайт узнавания. 
Разрезание молекулы ДНК рестрикционным ферментом позволяет 

получить набор ДНК-фрагментов различной, но строго определенной 
длины. Любые точечные мутации в сайте рестрикции, также как встав-
ки или делекции, приводят к изменению длины рестрикционных фраг-
ментов и фиксируются при электрофорезе в ПААГ, что позволяет ви-
зуализировать ДНК-полиморфизм различных генотипов [7, с. 43-498]. 
С помощью ПДРФ можно маркировать различия между генотипа-

ми практически по любому участку хромосомы, выявлять любые раз-
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личия геномов. Ценность использования ПДРФ заключается в том, что 
анализ идет на уровне ДНК, структура которой не зависит от возраста 
животного, для определения требуется минимальные количества лю-
бого органа или ткани. ДНК хранится очень долго и, наконец, потен-
циально информативность этих маркеров значительно выше иммуно-
логических и биохимических. 
Разработка методов оценки генотипов животных на основе генети-

ческих маркеров – ПДРФ – в настоящее время идет в двух основных 
направлениях: 

1. Общая оценка генотипа на основе исследования так называемых 
высокополиморфных гипервариабельных последовательностей ДНК. 

2. Характеристика животных по отдельным генам, преимуществен-
но таким, которые могут контролировать продуктивные качества, ус-
тойчивость к заболеваниям. 
В последние годы в ДНК-тестировании широко применяют моле-

кулярный метод, основанный на полимеразной цепной реакции – ПЦР 
[18, с. 64-65]. Его разработал и предложил в 1985 году K. Mullis, полу-
чивший в 1993 году за это открытие Нобелевскую премию по химии 
[13, с. 1009-1013]. 
Данный метод дает возможность получать рестрикционные карты 

последовательности ДНК с нанесенными на них сайтами разрезания 
для различных рестриктаз [11, 41, 48, 149]. 
В основе метода ПЦР лежит многократное копирование (амплифи-

кация) с помощью фермента ДНК-полимеразы определенного фраг-
мента ДНК по принципу комплементарности. Процесс амплификации 
заключается в повторяющихся циклах, каждый из которых состоит из 
температурной денатурации ДНК, отжига праймеров с комплементар-
ными последовательностями и дальнейшей достройки полинуклеотид-
ных цепей ДНК-полимеразой [196, с. 3-12]. 
Для проведения ПЦР сконструированы автоматические устройства, 

так называемые амплификаторы, которые успешно применяются в со-
временных биологической и медицинской лабораториях [13]. 
Преимуществами метода ПЦР являются: прямое определение в ис-

следуемом образце различных нуклеотидных последовательностей; 
высокая специфичность метода; высокая чувствительность метода; 
универсальность процедуры; высокая скорость проведения (все проце-
дуры ПЦР занимают 1-2 рабочих дня при параллельной обработке 10-
12 образцов), в связи с чем находит все большое применение в практи-
ке. В ветеринарной медицине широко используются ПЦР-анализ при 
диагностике инфекционных заболеваний, в частности, инфекционного 
ринотрахеида крупного рогатого скота [14, 3, 27, 63, 79, 92]. 
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Унифицированный метод обработки материала и идентификации 
продуктов реакции, автоматизация процесса амплификации дают воз-
можность провести полный анализ примерно за 5 ч. 
Несмотря на всю привлекательность метода ПЦР у него есть суще-

ственный недостаток. Так, если в реакционной смеси находятся при-
меси, то эффективность амплификации резко снижается из-за конку-
ренции искомой ДНК за праймеры с молекулами ДНК, которые могут 
содержаться в примесях. Это принципиально важно при низких кон-
центрациях ДНК в испытуемом образце и может приводить к ложным 
результатам. 
Для визуализации результатов амплификации используют различ-

ные методы. Наиболее распространенным на сегодняшний день явля-
ется метод электрофореза, основанный на разделении молекул ДНК по 
размеру в агарозном геле. В агарозный гель (концентрация 1,5-2,5 %) 
добавляют специальный краситель, бромид этидия, обладающий высо-
ким сродством к ДНК. После окончания электрофореза гель помещают 
на фильтр трансиллюминатора, в котором по флуоресценции в оран-
жевокрасной области идентифицируется амплифицированный матери-
ал. 
С целью повышения чувствительности идентификации использует-

ся также метод блотгибридизации, для чего осуществляют перенос 
ДНК из геля на нейлоновый или нитроцеллюлозный фильтры и прово-
дят гибридизацию с олигонуклеотидным ДНК-зондом, имеющим ту же 
нуклеотидную последовательность, что и амплифицированный специ-
фичный ПЦР-продукт. 
В настоящее время предложены всевозможные модификации мето-

да ПЦР, показана возможность создания тест-систем для молекулярно-
биологических исследований, выявления в генах точечных мутаций, 
обнаружения микроорганизмов [79, с. 102-112]. 
С 2001 года получила развитие технологически усовершенствован-

ная ПЦР в режиме реального времени – Real-time PCR [12, с. 53-55]. 
На данный момент это самая современная модификация ПЦР, позво-
ляющая считывать результаты во время реакции без проведения элек-
трофореза [218, с. 267-278]. Это позволяет одновременно с осуществ-
лением амплификации детектировать ее продукты. Сущность данного 
метода заключается в регистрации накопления продуктов амплифика-
ции в реакционной смеси по их флуоресценции на основе пропорцио-
нальности между интенсивностью флуоресцентного сигнала и концен-
трацией конечного продукта ПЦР. Важнейшая особенность метода – 
синхронизация регистрации и амплификации, что дает возможность 
оценить кинетику процесса, которая зависит от начального количества 
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исследуемого генетического материала.  
Благодаря количественной оценке и одновременной регистрации 

нескольких параметров метод ПЦР в режиме реального времени пре-
доставляет исследователю, работающему в области молекулярной 
биологии, принципиально новые возможности, а именно повысить 
достоверность полученных данных и учесть наличие в образце воз-
можных контаминации. ПЦР – один из самых высокоспецифичных, 
чувствительных и информативных методов молекулярной биологии, 
который с успехом применяется в современной биохимической и био-
физической лабораториях для наработки генетического материала и 
его анализа [50, с. 44-49]. 

 
1.2. Использование генетических маркеров в промышленном и 

племенном свиноводстве 
 
Период интенсивного изучения и использования генетических мар-

керов в популяциях свиней начинается с 70-х годов XX столетия и на-
считывает более 35 лет [1, с. 19-25; 160]. 
До этого времени вопрос раннего прогнозирования продуктивных 

качеств свиней решался проведением корреляционного анализа взаи-
мосвязи показателей продуктивности со всевозможными интерьерны-
ми показателями и изучением влияния одного или нескольких факто-
ров на результативный продуктивный признак с помощью дисперси-
онного анализа. Однако селекционеры практически не имели надежно-
го маркера в ранней оценки продуктивности животных [22, с. 3-7; 38]. 
Родоначальником нового научного направления – иммуногенетики 

свиней – является В.Н. Тихонов, который наиболее полно изучил во-
просы иммуногенетики, биохимического полиморфизма и их исполь-
зование в селекции [17, с. 31-36]. 
Все генетические маркеры, используемые в селекции свиней, при-

нято классифицировать разделять на 3 большие группы.  
Генетические маркеры I порядка – это группы крови, антигены 

главного комплекса гистосовместимости I класса – SLA класс I, анти-
гены тромбоцитов, аллотипы белков сыворотки крови.  
К генетическим маркерам II порядка или анонимным генетическим 

маркерам относятся полиморфные системы ДНК это микросателлиты 
и антигены главного комплекса гистосовместимости II класса – SLA 
класс II.  
К генетическим маркерам III порядка относится группа маркирую-

щих систем, выявляющих отдельные гены, которые связаны с хозяйст-
венно полезными признаками или наследственными заболеваниями 
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[52, с. 44-45; 163, 164]. 
Из генетических маркеров I порядка наиболее хорошо изучены 

группы крови у свиней [88]. Многие авторы считают, что частоты ал-
лельных вариантов групп крови у различных пород тесно связаны с 
искусственным отбором, который проводится внутри породы для за-
крепления определенных продуктивных качеств [101, 106, 1, 158]. 
К 2000 году у свиней было известно более 100 вариантов групп 

крови на эритроцитах, лейкоцитах и ряде белковых веществ, а также 
до 150 веществ белковой природы, более 400 фрагментов нуклеиновых 
кислот [9, 10, с. 2-3; 105]. 
В настоящее время к ним относятся 16 систем групп крови, объе-

диняющих 77 антигенов и 81 простых и сложных аллелей. У свиней 5 
систем групп крови являются открытыми (EAC, EAH, EAJ, EAK и 
EAP). Наиболее полиморфные следующие системы: EAE (18 факторов 
и 17 комплексных аллелей, EAH (5 факторов и 7 аллелей), EAK (7 
факторов и 6 аллелей), EAL (12 факторов и 6 аллелей), EAM (12 фак-
торов и около 19 аллелей). До сих пор не определено, на каких хромо-
сомах локализованы некоторые аллели эритроцитарных антигенов и в 
какие сцепленные группы они входят [25, 83]. 
Для совершенствования продуктивных качеств свиней могут ис-

пользоваться полиморфные белки сыворотки крови в качестве генети-
ческих маркеров, обладающих рядом неоспоримых преимуществ: мо-
ногенностью признака и кодоменантностью наследования, легким ти-
пированием продуктов различных аллелей генотипа, обладанием кон-
кретной функцией [25, с. 31-36]. 
В качестве критерия оценки изменчивости, происходящей в попу-

ляции, можно использовать генетически обусловленный полиморфизм 
трансферрина ввиду легко наблюдаемых закономерностей наследова-
ния, неизменяемости в течение всего постэмбрионального периода. 
Лучшими откормочными и мясными качествами обладают живот-

ные с определенными генотипами: TfAA и TfBB. Лучшие скороспе-
лость и энергия роста гетерозиготных особей по локусу трансферрина 
были у носителей аллеля TfB. Следует отметить, что чаще взаимосвязь 
описывается как тенденция, реже как статистически достоверная раз-
ница [83, с. 70-76]. Для разных пород была описана разнонаправленная 
связь по локусу трансферрина: у породы дюрок лучший прирост массы 
коррелировал с аллелем TfB, а у породы гемпшир – с аллелем TfA 
[198, с. 856-862]. 
Однако, по данным других авторов, подобных связей локуса Tf с 

откормочными и мясосальными качествами обнаружено не было [213]. 
Аллотипы – класс генетических маркеров, широко изучаемых как у 
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домашних, так и диких популяций свиней. Термин аллотипы обычно 
используется в отношении определенных белков сыворотки крови: 
иммуноглобулинов, липопротеинов и α-макроглобулинов. Под алло-
типам понимают генетически обусловленные антигены белков сыво-
ротки крови, частота которых у особей данного вида варьирует. Из 
всех аллотипов наиболее изученной является система липопротеинов 
(Lpp или Lpb), в которой к настоящему времени выявлено более 30 ал-
лелей. Другие классы липопротеинов низкой плотности (Lpr, Lps, Lpt, 
Lpu) представляют собой 2- или 3-аллельные локусы [118, с. 4-5; 90, с. 
75-80; 88, с. 2-4]. Так, по результатам проведенного анализа взаимо-
связи генотипа свиней Катуньского типа крупной белой породы с по-
казателями продуктивности удалость выявить маркеры низкой про-
дуктивности в открытых системах А и К, а также в системах G и Е. 
Маркирующий эффект этих генотипов в принципе подтверждает зако-
номерности, установленные учеными при соответствующем анализе в 
других популяциях породы.  
У свиней стада ГПЗ «Катунь» (Россия) не удалось выявить выра-

женные гены-маркеры высокой продуктивности. Это, по-видимому, 
связано с недостаточным уровнем селекции стада животных в послед-
ние годы, а также с некоторыми ухудшениями условий их кормления и 
содержания. В большей мере удалось выявить маркеры низкой про-
дуктивности в открытых системах А и К, а также в системах G и Е.  
При оценке собственной продуктивности свиноматок достоверное 

превосходство над худшими вариантами имели особи с генотипом А 
а/ср, у которых в полновозрастном состоянии живая масса в среднем 
составляла 220,3 кг, то есть выше, чем у аналогов с другими генотипа-
ми в система А крови на 3,3-7,5 %, а при сравнении стада свиней по 
всем локусам – на 3,17-10,7 %. Этот же генотип А ас/р представлен 
особями с наибольшей длиной туловища – 163,5 см. Однако достовер-
ного превосходства по отношению к вариантам с другими генотипами 
не выявлено и разница была на уровне 1,4-2,7 %. 
Ярко выраженным маркером низкой скорости роста и незначитель-

ного развития среди генотипов свиноматок является генотип К о/-. 
Свиноматки с таким генотипом в 2-летнем возрасте достоверно усту-
пали свиноматкам других генотипов основных систем по живой массе 
и длине туловища, соответственно, на 3,6-12,0 % и 5,6-8,6 % (Р>0,01). 
При анализе данных более выраженный маркирующий эффект ге-

нотипов наблюдается по воспроизводительным качествам. Генотипами 
же, определяющими хорошие воспроизводительные качества, можно 
считать генотипы Е bda/edg, Е аеg/edg со средним многоплодием 11,0-
11,1 поросенка, молочностью 58,2-58,7 кг и массой гнезда к отъему до 
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192,6 кг в последнем случае. При этом внутри локуса Е превосходство 
их достоверно и в отношении некоторых других генотипов. Высокое 
многоплодие связано с гетерозиготным генотипом F а/b – 11 поросят и 
генотипом Ladhi/bdfi – 11,4 поросенка, с достоверными разницами 
внутри и вне локусов (Р>0,05-0,01). 
Генотипами, маркирующими низкие воспроизводительные качест-

ва, являются генотипы Ga/b, Aa/cp, Eedg/edf. Недостаточную скорость 
роста подсосного молодняка маркируют генотипы Ladhi/bcgi и Ha/b. 
Животные с указанными генотипами имели в худших сочетаниях ал-
лелей многоплодие 9,5 поросенка (Eedg/edf), молочность – 52,0-53,7 кг 
(Ga/b, А a/cp, Eedg/edf, Ladhi/bcgi) с достоверной разницей по отноше-
нию к другим генотипам, соответственно, на 6,3-20,0 % и на 6,2-18,1 % 
(Р<0,05-0,01). 
Таким образом, модельным генотипам при селекции на воспроиз-

водительные качества можно считать генотип Ebdg/edf, aeg/edg, Fa/b, 
Ladhi/bdfi. Худшие воспроизводительные качества были у свиноматок 
с генотипом Eedg/edf, Ga/b, Aa/cp, низкая молочность – с генотипом 
Ga/b, Ha/b, Aa/cp [44, 32]. 
В селекционной практике применение этих маркеров носит ограни-

ченный характер из-за низкой степени биохимического полиморфизма 
и большинства пород и видов сельскохозяйственных животных или в 
силу трудоемкости их исследования. Средний уровень гетерозиготно-
сти в популяциях на основе 30 локусов белков составил 6 %. Такую 
цифру можно считать существенно заниженной по сравнению с ис-
тинной гетерозиготностью популяций [8, c. 5-6]. 
Что касается генетических маркеров II порядка, в настоящее вре-

мя одним из наиболее распространенных методов ДНК-
генотипирования является микросателлитный, или SSR-анализ 
(simplesequencerepeats – простые повторяющиеся последовательности) 
[46-158]. 
Микросателлитные маркеры с принадлежащим им природным по-

лиморфизмом имеют большое значение в анализе генетического раз-
нообразия среди домашних животных [161, с. 483-488]. 
В свою очередь, это анонимные, не несущие кодирующих функций 

последовательности ДНК, на долю которых приходится до 30 % гено-
ма сельскохозяйственных животных [21, с. 95-98]. Они представляют 
собой короткие (ди-, три- и тетрануклеотиды) тандемно расположен-
ные участки ДНК с размером повторяющейся области 100-200 п.о., об-
ладающие высокой степенью полиморфизма. 
Функциональное значение их, как и большинства систем групп 

крови, практически неизвестно, хотя, как предполагают, роль и значе-
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ние их в организме достаточно велика. Доказательством тому – обяза-
тельное присутствие микросателлитных последовательностей в облас-
тях рекомбинаций, регуляции генной активности, конденсации и упа-
ковке ДНК и хромосом. Установлено также, что вариации в длине не-
которых тринуклеотидных повторов являются причиной ряда наслед-
ственных заболеваний [74; 154, с. 2-5]. 
Кроме того, исследование животных по ДНК-микросателлитам по-

зволяет точнее оценить гетерозиготность популяции, то есть ее гене-
тическое разнообразие. Чем оно выше, тем легче животные адаптиру-
ются к окружающей среде, что имеет значение в селекции, в том числе 
при ввозе животных из-за границы. С помощью ДНК-микросателлитов 
можно оценить степень инбридинга и эффективный размер популяции, 
снизить вероятность близкородственного спаривания, а также повы-
сить точность учета результатов. 
К преимуществам микросателлитного анализа следует отнести вы-

сокую точность и достоверность исследований, возможность поста-
новки мультиплексных анализов (в одной пробирке исследуется до 15 
маркеров), высокую поточность исследований (до 100 образцов в час) 
[74, с. 6-9]. 
В 1982 году было предложено использовать в селекции молекуляр-

ные маркеры (ДНК-маркеры), относящиеся к генетическим маркерам 
III порядка. Однако прошло довольно много времени, прежде чем на-
чалась реализация этой идеи. Причиной этому было отсутствие поли-
морфных маркеров, равномерно распределенных в хромосомах живот-
ных. Это условие являлось необходимым, так как все хозяйственно 
полезные признаки определяются полигенами. Только с обнаружением 
микросателлитов в геноме эукариот появилась возможность практиче-
ского применения MAS-селекции [128, с. 3-7; 175].  
В ряде работ отмечена прямая связь между уровнем активности яд-

рышковых организмов – 10 эукориот рыбосом с интенсивностью син-
теза белков в клетках, а, следовательно, интенсивностью роста клеток 
животных их продуктивности [67, с. 9-10]. 

MAS (marker assisted selection) – селекция с помощью маркеров, то 
есть поиск особенных различий между ДНК, которые отличают поро-
ды и индивидуальных особей. Образец ДНК, полученный при рожде-
нии из волосяного мешочка или другого материала, размножается с 
помощью цепной реакции полимеразы для получения ДНК, достаточ-
ной для обнаружения интересующего маркера. Если маркер выявит 
потенциал продуктивности индивидуальной особи, тогда затраты на 
тестирование и влияние факторов окружающей среды будут сокраще-
ны. Результаты теста маркера наряду с использованием современной 
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информации и индексом генетической ценности значительно повысят 
точность селекции [143, с. 28-29]. 
Значение ДНК-маркеров в селекции на повышение продуктивных 

качеств животных хорошо известно, и они успешно внедряются в 
практику племенной работы в лучших хозяйствах [85; 145, с. 76-82]. 
Селекция по генотипу имеет ряд преимуществ перед традицион-

ными методами. Она позволяет не учитывать изменчивость хозяйст-
венно-полезных признаков, обусловленную внешней средой, делает 
возможным оценку животных в раннем возрасте независимо от пола 
животных и, в конечном счете, повышает эффективность селекцион-
ной работы [60, с. 46-51]. 
Наиболее распространенная схема MAS включает следующие эта-

пы: выявление родительских форм, различающихся по интересующе-
му селекционера хозяйственному признаку (включая формы-доноры); 
создание популяции, сегрегирующей по этому признаку, и генетиче-
ских карт, позволяющих соотнести гены и признаки с фланкирующи-
ми их ДНК-маркерами; выбор ДНК-маркеров, косегрегирующих с со-
ответствующим признаком; валидизация этих маркеров на других ге-
нотипах; разработка технологии с целью практического использования 
выбранных ДНК-маркеров для MAS [142, с. 21-26]. 
Основной интерес при использовании молекулярного подхода к се-

лекции полигенных признаков представляют локусы, обозначенные 
термином QTLs (quantitativetraiteloci) – дискретные, относительно ус-
тойчивые локусы, которые при любых условиях привносят свой вклад 
в формирование конкретного количественного признака, хотя доля 
этого вклада регламентируется внешней средой. Считается что каждый 
QTL – это еще неизвестный аллель одного из полигенов, оказывающий 
влияние на изменчивость фенотипических признаков. Следовательно, 
одна из задач генетики состоит в идентификации, исследовании, кар-
тировании и клонировании QTL [40, 48, 50, 51, 55, 59]. 
С учетом мирового опыта применительно к промышленному сви-

новодству Российской Федерации с точки зрения научных и приклад-
ных исследований наиболее желательным для диагностики считается 
ряд генов, ответственных за количественные и качественные признаки: 
гены-кандидаты количественных признаков, отвечающие за скорость 
роста (хромосомы 1, 4, 6, 7, 13), откормочные свойства (хромосомы 4, 
6, 7, 13), качество мяса (хромосомы 3, 4, 12, 15), величину гнезда (хро-
мосомы 7, 8), длину кишечника (хромосомы 4), интенсивность иммун-
ного ответа (хромосомы 1, 4, 6) [49, с. 82-85; 101, с. 67-68].  
В настоящее время в качестве генетических маркеров, представ-

ляющих практический интерес в мировом свиноводстве, рассматрива-
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ются:  
- рианодиновый рецептор (RYR1) – ген-кандидат чувствительности 

животных к стрессам [235, с. 19-31; 123, 183];  
- эстрогеновый рецептор (ESR) и FSHB-ген (фолликулостимули-

рующий гормон), обуславливающие плодовитость свиней [52, с. 44-45; 
155; 133, с. 92-93];  

- рецептор E. coli – чувствительности к колибактериозу [55, с. 214-
220; 179] – рецептор ретиноловой кислоты (RARG) – маркер размера 
гнезда [199, 239; с. 176-179; 209];  

- GH-ген влияет на темпы роста и жирность туши [207, с. 124-128, 
240], гипофизарный фактор транскрипции (POU1F1) влияет на мясные 
и откормочные качества свиней [256, с. 285-289; 236, 182, 212]. 

- PIT1, IGF-1(2) влияют на темпы роста, состав туши, а также на 
живую массу при рождении [257, с. 313-315; 271, с. 122; 169, с. 88-93]; 

- связаный белок жирных кислот (H-FABP, A-FABP) – маркер со-
держания внутримышечного жира [191, с. 189; 73];  

- MyoD1-ген влияет на развитие мышц [258];  
- KIT-ген обуславливает доминантный белый цвет кожи [201, с. 

822-830];  
- RN-ген – ген, ответственный за вкусовые качества мяса [180, с. 

45-49];  
- меланокортин-рецептор 4 (MC4R) отвечает за цвет кожи и ассо-

циирующийся с аппетитом и энергией роста свиней [264; 172, с. 464-
468]. 
В РУП «Научно-практический центр Национальной академии наук 

Беларуи по животноводству» ведутся исследования по разработке 
ДНК-технологий методом ПЦР-ПДРФ и применению их в селекцион-
ных программах [152]. 
Основными направлениями работы в настоящее время являются 

следующие: 
1. Поиск и последующее использование генетических маркеров, 

связанных с продуктивными качествами животных (гены: эстрогено-
вого рецептора – ESR, пролактинового рецептора – PRLR, связанного 
белка жирных кислот – H-FABP у свиней и гена каппа-казеина – CSN3 
– у крупного рогатого скота). 

2. Поиск и последующее использование генетических маркеров, де-
терминирующих мутации (генетические аномалии) для диагностики 
наследственных заболеваний (гены: злокачественной гипертермии – 
RYR1 у свиней, дефицита лейкоцитарной адгезии – BLAD у крупного 
рогатого скота). 

3. Разработка метода достоверности происхождения крупного рога-
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того скота по полиморфизму длин нуклеотидных последовательностей 
ДНК (по микросателлитным локусам) [150, с. 219-222]. 
 

1.3. Маркер-зависимая селекция на повышение репродуктив-
ных качеств свиней 

 
Эффективность производства свинины в значительной степени за-

висит от продуктивности свиноматок, уровня их репродуктивных при-
знаков, особенно многоплодие и сохранность поросят, являются наи-
более важными экономическими показателями в свиноводстве [151; 
42-А, с. 34-37]. 
Селекционный прогресс в данной области за последние 40 лет в 

свиноводстве незначителен из-за неблагоприятного влияния пороти-
пических факторов и использования только методов классической се-
лекции. Размеры гнезда пытаются увеличить с помощью селекцион-
ных программ с использованием высокопродуктивных линий свино-
маток и методов гибридизации [54, 127, 255; 41-А, с. 76-77]. По сооб-
щению ряда зарубежных исследователей, положительные и достовер-
ные результаты по увеличению размеров гнезда отмечались при отбо-
ре свиноматок по высокой плодовитости и по индексу степени овуля-
ции и выживаемости эмбрионов [162, с. 512-515; 156, с. 228-235]. 
Однако прямая селекция свиней на плодовитость характеризуется 

малой эффективностью из-за низкой наследуемости признака (h=0,1-
0,3) и ограниченного полом (хряки не являются носителями признака 
многоплодия) его проявления и отрицательного влияния паратипиче-
ских факторов. 
Важнейшим из критериев увеличения производства мяса и эффек-

тивности селекции свиней является повышение многоплодия маток 
[156, с. 274-278; 126]. 
Совершенствование продуктивности свиноматок как основного 

средства производства биотехнологическими методами, отбор высоко-
продуктивных животных и их подбор в пары или групповой подбор 
позволит достигнуть желаемого выхода продукции животноводства и 
ее конкурентоспособности за счет меньшего количества родительских 
пар. Повышение плодовитости свиней позволяет повысить эффектив-
ность селекции за счет увеличения генетического разнообразия и воз-
можности скрининга желательных генотипов у большего числа потом-
ков. Следовательно, прямая селекция, осуществляемая методами по-
пуляционной генетики на повышение плодовитости, малоэффективна 
из-за низких коэффициентов наследования признаков и отрицательно-
го влияния средовых (паратипических) факторов и ограниченного по-
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лом проявления. Коэффициент наследования многоплодия у свиней, то 
есть доля фенотипической изменчивости, обусловленной генетически-
ми различиями, равен около 0,1. 
Одним из приемов селекции на повышение плодовитости является 

введение в линии породы животных желательных генотипов с извест-
ной генетической детерминацией признака, т. е. создание резервных 
популяций. 
Следует учитывать то, что согласно положениям популяционной 

генетики, количественные признаки, к которым относится и размер 
гнезда, обуславливаются полигенным механизмом и доля каждого гена 
в проявлении признака незначительна. Однако можно предположить, 
что хотя комплексные признаки обуславливаются многими генами, 
лишь некоторые из них (главные гены) оказывают наибольшее влия-
ние на их проявление. 
Следовательно, задачу повышения эффекта селекции по количест-

венным признакам можно решать поиском и последующим использо-
ванием предпочтительных аллелей главных генов [53, с. 68-70]. 
Активное влияние на проявление многоплодия оказывают ряд та-

ких «главных генов»: эстрогенового рецептора (ESR), бета-
субъединицы фолликулостимулирующего гормона (FSHB) и коактива-
тора А1 ядерных рецепторов (NCOA1). 

Ген коактиватора А1 ядерных рецепторов (NCOA1). 
Как сообщает ряд исследователей [231, с. 1248-1251], комплекс 

NCOA1, известный также под названием коактиватора 1 стероидных 
рецепторов, взаимодействует с эстрогеновым рецептором, стимулируя 
его транскрипционную активность и обуславливая тем самым после-
дующий физиологический ответ. Отмечалась достоверная ассоциация 
генотипов у помесных свиней пород КБ и мэйшан с многоплодием: 
превосходство свиноматок с генотипом А1А1 над А2А2 на 1,82 поро-
сенка, а также гетерозиготных маток – на 0,9 поросенка. 
Оценка различных популяций свиней по частотности встречаемо-

сти аллелей А1 и А2 в гене NCOA1 показала их значительные разли-
чия по породам от 100 до 78 % предпочтительного аллеля А1 у фран-
цузской КБ и ливенской. У свиней БКБ породы частотность предпоч-
тительного аллеля А1 имела промежуточное значение и составила 
90%. 
Установлена взаимосвязь генотипов маркера NCOA1 с многопло-

дием свиноматок породы йоркшир. Превосходство генотипов А1А1 
над гетерозиготными А1А2 животными составило 1,0 поросенка на 
опорос, а по числу живых – 1,32. 
Анализ полигенной ассоциации генотипов маркера NCOA1 с мно-
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гоплодием свиноматок породы йоркшир на фоне одинаковых геноти-
пов по генам ESR/FSHB (все свиноматки имели генотипы АА / ВВ), 
показало еще более существенные различия: свиноматки с генотипами 
по трем генам А1А1/ВВ/ВВ имели превосходство над свиноматками с 
генотипом А2А2/АА/АА по многоплодию на 1,32 поросенка и по чис-
лу живых поросят на опорос – на 1,77 поросят [156, с. 276-277]. 
Однако эффективное селекционное применение данного гена, как 

отдельно, так и в комплексе с другими, на отечественных породах сви-
ней затруднительно в связи с низкой частотностью предпочтительных 
аллелей, а следовательно, недостаточным числом племенных живот-
ных, выявляемых при отборе и используемых в схемах закрепления 
при подборе. 

Ген бета-субъединицы фолликулостимулирующего гормона 
(FSHB) является другим геном-кандидатом, влияющим на многопло-
дие свиней. 
Фолликулостимулирующий гормон синтезируется передней долей 

гипофиза под контролем релизинг-фактора ганадотропных гормонов и 
попадает в органы-мишени (ганады) через кровь. В яичниках он всту-
пает во взаимодействие с рецепторами грануляторных клеток, обу-
славливая созревание и дифференцировку фолликулов [156, с. 271-
277]. Следовательно, FSH (фолликулостимулирующий гормон) играет 
важную роль в развитии ооцитов до оплодотворения. 
Структурно ФСГ состоит из двух субъединиц – альфа и бета. Аль-

фа-субъединица является общей также для других гликопротеидных 
гормонов, таких как лютеинизирующий (LH) и тириотропный (TSH). 
Бета-субъединица является уникальной. 
Последовательность бета-субъединицы была впервые установлена 

Hirai с соавторами [195, c. 147-158] и помещена в генный банк под но-
мером D00621, локус «PIGFSHBS». 
Была установлена мутация в гене FSHB, представляющая собой 

инсерцию ретропозона, содержащего полный промотор PHK-
полимеразы II, а также возможные другие транскрипционные области. 
Ретропозон локализован на границе интрона 1 и экзона 2 на расстоя-
нии 809 п.о. от старта транскрипции и имеет длину 292 п.о. Наличие 
ретропозона в последовательности FSHB обозначается аллелем А, а 
его отсутствие – аллелем В. 
Установлено, что наличие ретропозона в геноме свиней ассоцииру-

ется с пониженным размером гнезда. 
Ранее зарубежными авторами [305, с. 266-276] была установлена 

взаимосвязь между размером гнезда и генотипами по 289 свиноматкам 
пород ландрас и йоркшир. Статистический анализ показал, что свино-
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матки с генотипом ВВ превосходили в среднем по 1-му опоросу сви-
номаток с генотипом АА, по числу рожденных поросят – на 2,53 голо-
вы и по числу живых поросят – на 2,12 голов. В последующих иссле-
дованиях, проведенных на 1000 свиноматках, было подтверждено пре-
восходство животных с генотипом ВВ над животными с генотипом АА 
как по общему числу рожденных поросят на 1,27-1,51 голов на опорос, 
так и по числу живых поросят на 1,00-1,45 голов. 
В наших совместных с российскими учеными исследованиях [1-А, 

с. 38-46] установлена ассоциация генотипов FSHB с многоплодием 
свиноматок в ООО «Троснянский бекон». Подтверждено стойкое по-
ложительное влияние аллеля В гена FSHB как на число поросят при 
рождении (+0,31-1,89), так и на число живых поросят (+0,3-1,96). Сле-
довательно, данный ген может рассматриваться в качестве маркера 
плодовитости в программах разведения, направленных на селекцию 
линий с повышенным многоплодием. 
Использование данного маркера, главным образом, может быть ре-

комендовано в стадах животных, в которых отсутствует желательный 
аллель В гена ESR или его частота очень низкая (свиньи зарубежных 
пород, а также отечественных мясных беконных), или в случае, когда в 
селекционируемых стадах максимальный генетический потенциал 
плодовитости, детерминированный геном ESR, уже достигнут. 

Ген эстрогенового рецептора (ESR). 
Наиболее многоплодная порода свиней в мире – мэйшан – широко 

известна тем, что количество получаемых от их свиноматок поросят на 
4 и более голов выше всех современных заводских пород. Руково-
дствуясь этим, исследователи Rothshild с соавторами [252, с. 201-205] 
использовали в качестве модели синтетическую популяцию с 50 % 
кровности свиней породы мэйшан, генотипы которых по эстрогеново-
му гену-рецептору (ESR) имели различное многоплодие свиноматок. У 
животных с генотипом ВВ размер гнезда по первому опоросу на 2,3 
поросенка был больше, а в среднем по трем опоросам – на 1,5 поро-
сенка выше по сравнению с животными генотипов АА (Р<0,001). У се-
вероамериканских пород свиней корня крупной белой был иденцифи-
цирован аллель В. При этом превосходство свиноматок с генотипом 
ВВ составляло, соответственно, 1,2 и 0,9 поросенка по сравнению с ге-
нотипом АА. По результатам исследования полиморфизма гена ESR, 
впервые проведенного в России в 2001 году на свиньях крупной белой 
породы, установлено наличие желательного аллеля В и его частот-
ность [18, с. 64-65.] 
В двух исследуемых популяциях свиней частота встречаемости ал-

леля составляла 0,045 и 0,156. 
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Несколько позже, в 2002 г., были проведены наши совместные ис-
следования двух популяций свиней КБ породы в России и Беларуси 
[19, 12-А, 20; 54, с. 50-57], котрые подтвердили наличие аллеля В у че-
тырех заводских популяций на поголовье более 850 голов с частотно-
стью встречаемости от 0,115 до 0,35 у животных российской и бело-
русской селекции. 
Кроме этого были проанализированы основные плановые породы 

свиней, и аллель В обнаружен практически во всех популяциях, даже у 
животных породы ландрас. 
Далее была установлена положительная взаимосвязь между уров-

нем многоплодия и наличием аллеля В в гене ESR всех исследуемых 
пород. 
Частота встречаемости аллеля В была ниже у мясных и беконных 

пород, у трех пород канадской селекции (йоркшир, ландрас, дюрок) он 
вообще отсутствовал. 
Анализ ассоциации генотипов животных по ESR с многоплодием 

показал достоверное превосходство генотипов АВ и ВВ над АА в 
среднем от 0,4 до 1,2 поросенка, соответственно. 
В дальнейших совместных исследованиях 4-х стад двух нацио-

нальных популяций свиней КБ породы лучшая ассоциация генотипов с 
уровнем многоплодия была у свиней СГЦ «Заднепровский» (Респуб-
лика Беларусь) и составила +0,41 и +1,39 поросят, соответственно, АВ 
и ВВ к АА [156, с. 276-277]. Приведенные данные свидетельствуют о 
положительном влиянии аллеля В в гене ESR на многоплодие маток, 
что позволяет рекомендовать данный маркер в качестве дополнитель-
ного критерия в селекционных программах, направленных на повыше-
ние плодовитости. 
В заключение следует отметить, что анализ генетических маркеров 

сделает возможным сохранение в популяции редких уникальных ал-
лельных сочетаний и в будущем позволит перевести селекцию на ка-
чественно новый уровень, совершенствовать породы животных, осно-
вываясь на их истинный генетический потенциал. Методы оценки жи-
вотных по генотипу в будущем, несомненно, будут иметь большое 
значение и способность к повышению эффективности ведения селек-
ционной работы. 
Следовательно, необходимо дальнейшее комплексное изучение во-

проса ассоциативной взаимосвязи генотипов свиней по ESR с их вос-
производительными качествами и разработка принципиально нового 
метода маркерной селекции в дополнение к приемам классической се-
лекции для успешного решения проблемы повышения плодовитости 
свиней. 
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1.4. Методы оценки стрессустойчивости и резистентности сви-
ней 

 
Характерной чертой современной свиноводческой отрасли является 

углубляющаяся специализация хозяйств со значительной концентра-
цией поголовья на объектах с промышленной автоматизированной 
технологией. При этом интенсивная эксплуатация высокопродуктив-
ных генотипов свиней приводит к напряжению в их организме обмена 
веществ, что требует оптимизации условий кормления и содержания. 
Нарушение требуемых средовых параметров приводит к дополнитель-
ным издержкам организма на перерасход энергии, изменению и сни-
жению физиологических реакций и резистентности организма, а, сле-
довательно, приводит к резкому падению уровня продуктивности. 
Характер реакции свиней на неблагоприятные условия среды раз-

личен и зависит от их чувствительности или резистентности к стрессу.  
Стрессчуствительные свиньи отличаются повышенной ригидно-

стью мышц, одышкой, очаговой кожной гипертермией, замедлением 
двигательных реакций. 
Первое научное упоминание о «стрессе» как ответной реакции ор-

ганизма принадлежит канадскому ученому Г. Селье в 1963 г. В его по-
нимании «стресс», или общий адаптационный синдром, – это состоя-
ние, в котором оказывается организм под воздействием различных 
факторов окружающей среды. Следовательно, факторы, вызывающие 
однородные ответные реакции организма, были названы стрессорами. 
В современном понимании стресс определяют как специфическую 

адаптационную реакцию организма на действие комплекса экстре-
мальных и различных по своей природе сильных раздражителей [32, 
49; с. 82-85; 70, с. 674-680; 81, 82; 89, с. 34-36; 95, 215, 216, 217].  
Исходная первопричина включения биологического механизма 

синдрома стресса изучена неполно. Установлено, что при стрессе лю-
бого характера включаются сложнейшие механизмы нервной регуля-
ции и, прежде всего, воспринимается периферическими нервно-
рецепторными окончаниями. Нервный импульс возникшего возбужде-
ния по проводящей системе нервных путей мгновенно передается в 
кору больших полушарий головного мозга, далее в гипоталамус – от-
дел головного мозга, контролирующий и регулирующий выработку 
гормонов передней долей гипофиза. 
В ответ на раздражение в подталамической области высвобождает-

ся химический медиатор-кортикотропин релизинг-гормон (АКТГ-РГ), 
который стимулирует выработку адренокортикотропного гормона 
(АКТГ) гипофизом. 
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Далее включается функция надпочечников по выработке гормона 
стресса – адреналина при ее регулировании гипоталамо-гипофизарной 
системы по симпатическим нервным путям (чревный нерв) возбужда-
ется мозговое вещество. Следовательно, действие на организм различ-
ных неспецифических стрессоров приводят к развитию в нем адапта-
тивных реакций через механизм гипоталамо-гипофизарно-
адреналиновую и гипоталамо-симпато-адреналиновую системы с уча-
стием катехоламинов [95, 98]. 
По мнению М.Ф. Иванова [56, 57], биологическая система генотип-

среда является в основе динамичной с непостоянными равновесиями. 
Компоненты статичности и динамичности уравновешиваются в орга-
низме под воздействием внешних и внутренних факторов, сохраняя 
биологическое равновесие (гомеостаз) организма. 
Проблеме адаптации и акклиматизации животных особое внимание 

уделяли классики отечественной зоотехнии М.М. Завадский, Е.Ф. 
Лискун, М.Ф. Иванов. Основными причинами проблем в акклиматиза-
ции они считали различия в климатических и почвенных условиях ме-
жду родиной животных и новой местностью, недостаточный уровень 
кормления в течение ряда поколений, а также более раннюю случку 
[47, с. 37; 56, 57, 47]. 
При изменении условий внешней среды для животных, находив-

шихся ранее в равновесии с ней, входят в противоречия и вынуждены 
изменяться и приспосабливаться к ней [65, с. 47-49]. По ходу адапта-
ции как биологического процесса выделяют приспособленность, т. е. 
нормальную жизнедеятельность организма в данных условиях, и при-
способляемость как способность изменяться в соответствии с требова-
ниями изменившихся условий. Особенно важным условием этого про-
цесса является резистентность [107, с. 41-48]. 
Следовательно, способность живого организма противостоять не-

благоприятному воздействию факторов внешней среды и есть естест-
венная резистентность. Уровень естественной резистентности орга-
низма определяется неспецифическими защитными факторами, меха-
низмом внутренней регуляции, приводящими к гармонизации или, на-
оборот, ее нарушениям между средой обитания и организмом живот-
ного. Механизм резистентности осуществляется на основе функцио-
нирования желез внутренней секреции, гипофиза, надпочечников, щи-
товидной железы, половых желез, регулируемых центральной нервной 
системой в соответствии с генетическими особенностями [132; 108, с. 
48-60]. 
Как было установлено в наших исследованиях и подтверждено со-

общениями других авторов, различные породы свиней по-разному 
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приспосабливаются к действию неблагоприятных факторов внешней 
среды и передают эти способности по наследству. В зависимости от 
породы частота проявления стресса у свиней колеблется от 3 до 100 %. 
Отмечено, что реагирующие на стресс свиньи имеются во всех поро-
дах, но более предрасположены к нему коротконогие животные с хо-
рошо развитыми мускулатурой и окороками. 
Экономические потери отрасли свиноводства из-за проблем стресса 

значительны и, как сообщают некоторые авторы [140, с. 19-21; 137, с. 
47-49; 147], по отдельным странам в год составляют: США – около 250 
млн. долларов, Германия – 200 млн. марок, Англия – 800 тыс. фунтов 
стерлингов. 
В собственных исследованиях [24-А, с.4; 25-А, 26-А, 27-А], прове-

денных по аналогичной методике, было установлено наличие стресс-
чуствительных животных в исходных (1-й, 5-й, и 6-й) специализиро-
ванных линиях от 0,0 % (1-я линия БКБ-1 откормочный тип) до 7-16 % 
в 5-й и 6-йсинтетических линиях. В шести вариантах двухлинейного 
кросса исходных линий содержание животных с положительной реак-
цией на голотан увеличилось в среднем только на 0,9 % и составило 
3,2 %. В вариантах трехлинейной гибридизации произошло уменьше-
ние таких животных до 2,1 % по отношению к 2,3% исходных геноти-
пов, что подтверждается установленной закономерностью о большей 
устойчивости гибридов к стрессу. Стресс у свиней проявляется в трех 
основных формах синдрома: синдром злокачественной гипертермии 
(MHS), синдром стресса свиней (PSS) и синдром бледного, мягкого, 
экссудативного мяса (PSE) [106]. 
Впервые синдром свиного стресса PSS (Porsine Stress Syndrome) и 

дефекты мяса полученного от стрессированныхсвиней описали амери-
канские ученые в 1964 году и дали ему название РSE-свинина (по пер-
вым буквам английских слов: бледное, мягкое, водянистое) и DFD-
свинина (темное, плотное, сухое). Синдром PSE связан с ускореным 
распадом глюкогена в мышцах, резким повышением уровня молочной 
кислотыи значительным падением рН мяса [51, с. 218-224; 55, с. 267-
280; 254, 269]. 
К аналогичным выводам пришли и другие исследователи [203, 210, 

211, 215; 89, с. 34-36]. 
Злокачественная гипертермия является симптомом синдрома стрес-

са свиней. Она контролируется аутосомным рецессивным геном, пе-
нетрантность которого равна 50-100 %. Данный ген является рецес-
сивным по стрессустойчивости и качеству мяса и вызывает процесс 
аддитивного действия по отношению к содержанию постного мяса в 
животном [98, с. 85-87; 165]. 
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У свиней клиническое проявление злокачественной гипертермии 
происходит в стрессовых ситуациях (во время технологических опера-
ций, шуме, транспортировке и т. д.) ригидностью мышц, одышкой и 
повышением температуры тела. 
По данным различных исследователей, установлена взаимосвязь 

между проявлением MHS и единичной мутацией нуклеотидов-Т в С в 
позиции – 1843. Это вызывает замену аминокислот аргинина в пози-
ции 615 на цистеин, внутри гена RYR1, кодирующего выход ионов 
кальция (Са2+) в каналы саркоплазматического ретикулума скелетных 
мышц [13, с. 1009-1013; 49, с. 82-85]. 
Диагностика стресса у свиней показывает, что он возникает на фо-

не факторов эмоционального порядка: иммобилизации, физической 
нагрузки, термического действия и начальными клиническими призна-
ками являются тремор хвоста и сокращение мышц. При остром прояв-
лении клинических признаков возникает затруднение дыхания и на-
рушение его ритма, побледнение и покраснение участков кожи, циноз 
кожи, резкое повышение температуры, далее наступает коллапс, ри-
гидность мышц и гипертермия. 
В случае более острого проявления реакций процесс называют зло-

качественным гипертермическим синдромом. Он также характеризу-
ется тахикардией, гипервентиляцией легких, мышечной ригидностью, 
очаговым цинозом кожи, прогрессирующим повышением температуры 
тела до 42-45 ºС и возникновением молочнокислого ацитоза. В обоих 
случаях смерть наступает в шокоподобном состоянии [95; 242, с. 53-
59; 241, с. 527-559]. 
Механизм ответных реакций на стресс у стрессрезистентных жи-

вотных имеет нормальную реакцию на изменившиеся условия окру-
жающей среды и происходит ряд физиолого-биохимических процес-
сов, направленных на преодоление, восстановление организма после 
снятия стрессовой нагрузки и адаптации организма к изменившимся 
условиям. В целом устойчивые к стрессу животные имеют менее ост-
рую реакцию на стресс-факторы, у них менее выражены клинические 
расстройства отологических и физиологических реакций, поэтому бы-
стрее адаптируются к изменившимся условиям среды с минимальными 
продуктивными и экономическими потерями. 
Установлено, что до 70 % вынуждено убитых и павших животных 

от MHS (стрессчуствительных) по результатам анализа физико-
химических свойств мяса имеют его пороки – PSE или DFD [203, с. 
919-932]. 
Биохимической основой, приводящей к данным симптомам, явля-

ется денатурация белка скелетных мышц по причине высокой концен-
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трации в них молочной кислоты и высокой температуры тела. 
В практике мирового свиноводства оценка устойчивости свиней к 

стрессу используются различные методы. В странах Западной Европы 
повсеместно используется метод, основанный на физико-химических 
характеристиках качества свинины: кислотности, цвета мяса и его вла-
гоудерживающей способности. 
Практически все туши на бойнях проходят данный тест, получен-

ные результаты косвенно учитываются в программах селекции. Для 
целей эффективной селекции свиней метод малопригоден, так как свя-
зан с их убоем. 
Наиболее практичный и эффективный с точки зрения селекции стал 

разработанный в США в 1974 году галотановый тест. Суть его заклю-
чается в выявлении стрессчуствительных животных по силе их клини-
ческой реакции на воздействие наркотического газа галотана. Оценка 
проводится в раннем возрасте на поросятах 5-12 недель выращивания, 
которым индивидуально накладывается специальная дыхательная мас-
ка, в которую подается смесь галотана 2-5 % и кислорода 95-98 % и 
диагностируется клиническое проявление стрессчуствительности. У 
поросят, неустойчивых к стрессу, спустя 45-50 секунд возникает зло-
качественная гипертермия, учащение пульса, одышка и другие харак-
терные признаки. 
Недостатком метода является неабсолютная точность (наличие 

группы животных с сомнительным диагнозом до 10-15 %) и значи-
тельная гибель молодняка (до 2,5 %) [96, с. 36-37]. 
Дальнейшие работы по совершенствованию метода с учетом отри-

цательных и положительных моментов проведегы Романовым Ю.Д., 
Трощенковой Л.В. и Никитченко И.Н. и в 1982 году был разработан 
новый метод оценки свиней различного возраста на устойчивость к 
стрессу по иммунологическому шоку. Свиньям в возрасте 45-80 дней 
вводили 1,5-2,5 мл. 50%-ной суспензии смеси эритроцитов в краевую 
ушную вену. Реакцией на внутривенную инъекцию стрессирующего 
вещества некоторых животных был посттрансфузионный иммуноло-
гический шок легкой степени, по наличию или отсутствию которого 
свиней подразделяют на стрессчуствительных и стрессустойчивых. 
Кроме вышеописанных, существует еще ряд других методов диаг-

ностики стресса, основанных на воздействии химических, биологиче-
ских стрессантов, а также ряд зоотехнических и технологических 
приемов. Однако существенным недостатком этих методов является 
то, что они выявляют лишь животных с клиническим проявлением 
стресса и не позволяют определить скрытых носителей заболевания. 
Для современной эффективной селекции этого недостаточно, так как 
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невозможно гарантированно выявить всех больных животных и скры-
тых генетических носителей стресса и создать стада, генетически сво-
бодные от болезни. 
Учитывая то, что примерно две трети от общей изменчивости ин-

дивидуальной стрессреактивности обусловлено генетическим влияни-
ем, необходимо разрабатывать методы диагностики на генно-
молекулярном уровне [88, с. 2-4]. 
Первопричина появления у животных MHS была впервые опреде-

лена O’Brien P.J. [241; 242, с. 53-59] при изучении аномалий в регуля-
ции внутриклеточной концентрации ионов кальция. Эти нарушения 
наступали у животных вследствие мутаций в генах, кодирующих вы-
работку белков кальциевого насоса, кальциевого канала и группы бел-
ков релаксационно-сократительного процесса [119, 230, с. 9310-9315]. 
Последующие биохимические исследования ряда авторов [119; 

1120, с. 422-423; 25, с. 31-36; 32, с. 54-60; 58, с. 46-51] позволили иден-
тифицировать нарушения в функционировании кальциевого насоса и 
подтвердили закономерность о нарушении в гене, кодирующего синтез 
одного из белков, а именно рианодин-рецепторного-RIR1, кальциевого 
насоса. 
Активное изучение генетической природы стресса у свиней было 

вызвано их интенсивной селекцией на мясность и значительным уве-
личением процента животных, чувствительных к стрессу и имеющих 
свинину плохого качества. Анализ наследования этого синдрома в по-
колениях свиней различных пород выявил аутосомный рецессивный 
характер с неполной пенетрантностью (неполное фенотипическое про-
явление аллеля) [103, с. 91-96; 124, 125]. 
В исследованиях TakesimaH. [259; 260, с. 42-46] была впервые вы-

делена и изучена к ДНК рианодинового рецептора из человеческих и 
кроличьих соматических клеток. 
Позже анализ гена RYR1 у свиней проводили J. Fujiietal. [186, с. 

448-451]. Им было установлено в гене RYR1 три изоформы: RYR1, 
RYR2 и RYR3, в зависимости от вида ткани. RYR1 идентифицировали 
в клетках скелетных мышц и пищевода, RYR2 – в клетках мышц серд-
ца, RYR3 – в клетках легких, скелетных мышц и сердца. Серия анало-
гичных исследований проведена Князьевым С.П. и др. [69, с. 674-680; 
70] по сравнению последовательности ДНК галотан-негативных сви-
ней породы йоркшир и галотан-позитивных породы пьетрен, обнару-
жили в мутантном аллеле RYR T- не единичную инсерцию С и Т, а 18 
точковых мутаций – замен нуклеотидов. Но только одна из них, на-
званная транзицией 1843-ого нуклеотида, фактически обуславливает 
замену аминокислот (Arg на Cys в 615-й позиции полипептидной цепи 
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– продукте RYR-гена) и является причиной MHS. С целью проведения 
ПЦР (полимеразно-цепной реакции) были подготовлены праймеры по 
известной секвенции участка гена RYR1, которые выделяли фрагмент 
в 74 п.н., находящийся между нуклеотидами 1811 и 1884. 
Тестирование мутаций в аплифицированном фрагменте проводи-

лось ферментами рестрикции – эндонуклеазы Hin6I и Hgi AI. Мутация 
вызывает исчезновение сайта рестрикции первой рестриктазы и воз-
никновение участка узнавания и разрезания другой. Таким методом 
исследователями был выявлен полиморфизм гена RYR1 в стадах сви-
ней пород пьетрен, йоркшир, ландрас, была также установлена частот-
ность мутантного аллеля и его взаимосвязь с проявлением MHS. 
Правомерность данной гипотезы была подтверждена в работах K. 

Otsu, K. K. Khanna [243; 244, с.832-838], I. Harbitzetal. [192; 193, с. 395-
402; 248] и подтверждена многочисленными исследованиями на 
свиньях различных пород.  
Генетическое тестирование свиней различных пород в Российской 

Федерации проводилось с 2000 года, было определено, что частота 
встречаемости рецессивного аллеля n составляет около 7 %. В то же 
время, у мясных пород ландрас, пьетрен она достигала 40 % и более 
[20, с. 114-115]. 
По результатам исследований, проведенных на 120 свиньях породы 

ландрас селекционно-гибридного центра ЗАО «Индустриальный» 
Краснодарского края (Россия), было установлено, что среди проанали-
зированных животных 32 % свинок и 39 % хряков оказались гетерози-
готными по мутации в гене RYR1. Среди хряков-производителей не 
было обнаружено ни одного животного с генотипом nn, однако при 
скрещивании 3 пар гетерозиготных родителей в потомстве удалось 
выявить двух поросят с генотипом nn, которые выбыли по различным 
причинам. 
Очевидно, большинство зародышей и плодов в гомозиготной ре-

цессивной форме погибают в утробный период, а родившиеся позже – 
нежизнеспособные. Анализ развития свинок живой массы 100 кг, их 
среднесуточной прирост, затраты корма на 1 кг прироста были недос-
товерно выше у генотипов Nn по отношению к NN. Следовательно, 
можно предположить, что именно в этом причина такого широкого 
распространения мутации в популяции. 
Следовательно, при отборе более продуктивных животных по мяс-

ным качествам без проведения генетического тестирования мутация в 
RYR1-гене даже в гетерозиготном состоянии оказывает значительное 
влияние на организм. Степень этого влияния, по нашему мнению, оп-
ределяется влиянием генотипов других генов и теми условиями среды, 
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в которые попадает особь. Часто это взаимодействие оказывается бла-
гоприятным для формирования некоторых выдающихся хозяйственно 
полезных признаков (мясных или откормочных). Этим можно объяс-
нить постоянное количество Nn животных в поколениях (количество 
гетерозигот в F1 такое же, как и в F2) и по причине их более высокой в 
среднем активностью ферментов, что коррелирует с интенсивностью 
роста мышечной ткани. Однако эти часто недостоверные преимущест-
ва Nn животных не компенсируют убытки, получаемые при воспроиз-
водстве из-за снижения резистентности и сохранности поросят [132, с. 
5-6]. 
Впервые исследования по оценке генетической мутации гена RYR1 

в Республике Беларусь было проведено нами [26-А, 27-А, 28-А, 29-А, 
30-А, 39-А; 41-А, с.74-76; 42-А, с. 23-27; 45-А, 46-А, 47-А, 48-А] в 
2001-2002 годах на поголовье в 714 голов пяти плановых пород свиней 
и их помесей и составила в среднем по частотности проявление му-
тантного аллеля – 0,07, от минимальных значений -0,01 у БКБ до мак-
симальных -0,20 у ландрасов, или 1,3 до 40,8 % животных с генотипом 
Nn, соответственно. Следует отметить, что оценка хряков, маток и мо-
лодняка на контрольном откорме по 384 головам трех племхозов: СГЦ 
«Заднепровский», племзаводе «Индустрия» и совхозе-комбинате 
«Сож» практически не выявила генной мутации по аллелю N, отмечен 
лишь два случая наличия животных с генотипом Nn у молодняка на 
контрольном откорме. 
Первые исследования по оценке стресса у свиней генетическим ме-

тодом на поголовье свиней БКБ, БМ и Л пород были проведены нами в 
2001-2002 гг. Была установлена частота проявления мутантного аллеля 
n в рианодиновом гене-рецепторе RYR1, она составляла от 0,01 до 0,3, 
соответственно [26-А, 27-А, 28-А]. 
Мутантный аллель n наиболее часто встречается в генотипах сви-

ней породы пьетрен, отличающихся наиболее высоким содержанием 
мяса в туше: у французского пьетрена частота встречаемости состав-
ляет 80 %, у немецкого – 94-100 % [210, 250; 206, с. 277-283]. 
В наших более поздних исследованиях (2003-2004 гг.) [41-А, с. 74-

76; 42-А, с. 23-27] установлено методом генетического тестирования, 
ПЦР-анализа частотность рецессивного аллеля n в рианодиновом гене-
рецепторе RYR1. Она составила по породам следующие значения в ге-
нотипах RYR1 Nn: ландрас – 39,4 %, БЧП – 7,0 %, помесей БКБ×БМ – 
3,0 % и БКБ – 1,7 %. 
Столь малое количество животных-носителей стресса у отечест-

венных пород и отсутствие положительной динамики – результат по-
стоянной и целенаправленной селекционной работы с породами и 
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обеспечение генетически детерминации устойчивости отечественных 
пород к стрессу. 
Сравнительный анализ пород мира показывает, что рекордсменом 

по встречаемости аллеля RYR1n является «супермясная» порода – 
пьетрен [215, с. 45-50]. 
Национальные популяции породы пьетрен имеют следующую 

встречаемость диагностируемого стресса: до 80-100 % бельгийской, до 
80 % французской, 94-100 % немецкой. 
Данные о встречаемости «мутантного» аллеля в геноме француз-

ского пьетрена до 100 % проводятся в сообщении М. Kocwin [210, 211, 
с. 31-36]. 
Генетический скрининг гена рианодинового рецептора RYR1 у 

свиней породы пьетрен, завезенных в Польшу, показал, что 98 % жи-
вотных имели генотипы рецессивных гомозигот-RYR1nn.  
Следующей наиболее подверженной стрессу породой является 

ландрас, у которой частота мутантного аллель RYR1n колеблется от 
0,03 до 0,85, у ландрасов немецкой и бельгийской селекции – 0,3-0,8; 
шведской – 0,15, швейцарской – 0,2 [198, с. 856-862], у разводимых в 
Республике Беларусь – 15-35 % [41-А, с. 74-75; 42-А, с. 20-25; 26-А, 
27-А, 28-А, 29-А, 30-А, 39-А] и в Российской Федерации – от 0,03 до 
0,15 [122, 123, 89; 49, с. 82-85; 61, с. 210-212]. 
В более поздних исследованиях, проведенных на белорусской 

крупной белой породе [41-А, с. 74-75; 42-А, с. 20-25], установлено, что 
частотность носительства мутантного аллеля в данной популяции со-
ставляла от 0,01 до 0,03, или не более 1,0-3,0 % животных. Это харак-
теризует стабильность генетического профиля породы на стрессустой-
чивость в связи с практически аналогичными данными по исследова-
нию нами стресса на 360 головах в 5 заводских стадах породы, прове-
денные 5 годами ранее [26-А, 27-А, 28-А, 29-А, 30-А, 39-А]. 
Влияние на оплодотворяющую способность и плодовитость маток 

в зависимости от генотипа хряков по RYR1 определил M. Rothschild 
[252, 253; с. 201-205]. 
Анализ ассоциации генотипов хряков породы немецкий ландрас по 

RYR1 с их оплодотворяющей способностью позволил установить пре-
имущество генотипов RYR1NN над RYR1nn по объему эякулята, кон-
центрации сперматозоидов, их подвижности и количеству спермодоз 
[275, с. 105-114]. Гетерозиготные генотипы хряков RYR1Nn имели 
промежуточные характеристики фертильности. 
Следовательно, ДНК-тест на стресс позволяет получить наиболее 

точные результаты, т. к. он исключает сомнительную реакцию и его 
проведение возможно на животных всех половозрастных групп [215-
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244]. 
Учеными ВИЖ определен спектр генов-кандидатов и их локусов 

количественных признаков. При оценке стресса использовался скри-
нинг рианодинового рецептора (RYR1). С этой целью были разработа-
ны тест-системы для анализа аллельного полиморфизма, основанные 
на методе ПЦР-ПДРФ-анализа, и выполнены популяционно-
генетические исследования по установлению частоты встречаемости 
аллелей [13, с. 1009-1013]. 
В данных исследованиях были идентифицированы генотипы сви-

ней (NN – стрессустойчивые неносители; Nn – стрессустойчивые 
скрытые носители; nn – стресчувствительные носители). 
Метод ДНК-тестирования по выявлению рианодинового рецептора 

«галотанового локуса» нашел широкое практическое применение в на-
циональных программах селекции [148, с. 49-50; 173, с. 539-552]. 
Распределение частот встречаемости n-аллелей гена RYR1 в раз-

личных популяциях зависит от общей стратегии селекционной работы 
по выбраковке животных-носителей мутаций в галотановом локусе 
при отборе [55, с. 73-74]. 
В силу того, что установлена положительная корреляция между на-

правлением селекции на мясность и повышенной чувствительностью к 
стрессам в странах Евросоюза, была принята новая классификация 
свиных туш (SEUROP), основным критерием в которой является со-
держание и качество мяса в них. В соответствии с этими требования-
ми, все матки (чистопородные и терминальные родительские свинки – 
F1), а также хряки-производители мясных пород, используемые в це-
лях селекции и воспроизводства, должны быть свободными от носи-
тельства мутантного аллеля n в гене RYR1 [220-150]. 
В исследованиях немецких и австрийских биологов [166, с. 277-

279; 222, 17] было проанализировано 405 свиней породы немецкий 
ландрас и установлено, что 52,8 % из них имели устойчивый к стрессу 
генотип RYR1NN, 37,8 % - носители мутантного аллеля RYR1Nn и 9,4 % 
- стрессчуствительных животных генотипа RYR1nn. Параллельные тес-
ты метом галотановой пробы позволили выявить по фенотипу положи-
тельный тест на стресс HAL-реактивности только у животных с гено-
типом RYR1nn, что указывает на ограниченные возможности данного 
метода. 
Аналогичные исследования, проведенные позже в России [69; 70, с. 

674-680], подтвердили дискордантность (различия в проявлении фено-
типических признаков у генетических близнецов) экспрессии HAL-
реактивности по отношению к частоте встречаемости мутаций RYR1n. 
Было высказано предположение, что PSS-синдром свиней обусловлен 
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не единственной точковой мутацией, а многими, произошедшими в 
разных генах. 
О весьма сложной и комплексной природе фенотипа галотан-

чуствительности как критерия PSS свидетельствуют многочисленные 
сообщения разных ученых [225-8, 147; 135, с. 141-142; 199, с. 145-156], 
которые также обнаружили явление дискордантности. 
Как отмечает один из исследователей [239, с.176-179], в будущем, 

возможно, обнаружатся случаи MHS у свиней, не связанные с геном 
RYR1, что ставит под сомнение некоторые ассоциации, прежде казав-
шиеся незыблемыми. 
Таким образом, основываясь на достаточном объеме исследова-

тельского материала о методах диагностики MHS, HAL-метода, имму-
ногенетических приемах и ПЦР-ПДРФ-методе о гене RYR1, мы можем 
диагностировать по его фенотипу и генотипу как индивидуально, так и 
у популяций различного уровня для разработки стратегии и методов 
профилактики стресса у свиней. 
Установлено, что только метод ДНК-диагностики мутаций в гене 

RYR1 направлен на полное выявление генетической предрасположен-
ности животных к стрессам на молекулярном уровне при изменении 
нуклеотидной последовательности гена, кодирующего одно из ключе-
вых звеньев метаболических процессов, являющихся причиной свино-
го стресс-синдрома. Однако следует отметить, что отечественные по-
роды свиней, особенно материнские, недостаточно изучены в русле 
данной проблемы в ассоциации с их продуктивностью и резистентно-
стью молодняка. 

 
1.4.1. Анализ генетической структуры популяций свиней по ге-

ну RYR1 в их ассоциации с продуктивностью 
 
Проблемой изучения генетической структуры популяций свиней по 

полиморфизму гена RYR1 в ассоциации с продуктивными качествами 
в мире занимаются не более 15 лет. Получены многочисленные ре-
зультаты, на которые следует обратить внимание. 
Было отмечено, что интенсивная селекция на увеличение мясности 

и одновременно снижение содержания жира в туши привели к значи-
тельному ухудшению физико-химических или качественных характе-
ристик свинины.  
Отмечается парадокс: в стадах, где наиболее интенсивно идет се-

лекция на увеличение содержания мяса в туше, наибольшее количест-
во стрессчуствительных животных [129, с. 48-51]. 
Причиной данного осложнения в селекции является дисбаланс го-
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меостаза в результате разнонаправленности биологических механиз-
мов естественного и искусственного отборов, возникновение генных 
мутаций и фенотипическое проявление стресса как механизма защит-
ной реакции организма и жизнеспособности популяции [174, с. 775]. 
Вследствие мутации в рианодин-рецепторном гене RYR1 происхо-

дит снижение естественной резистентности, ослабление гуморальных, 
тканевых и клеточных механизмов иммунитета, что приводит к увели-
чению непроизводительного выбытия молодняка (падеж и вынужден-
ная прирезка), снижению энергии роста и качества свинины откормоч-
ного молодняка, а также снижению воспроизводительных функций 
хряков и маток [28; 7, с. 43-49; 9, с. 2-3; 88, с. 2-4]. 
Между мутацией стресс-синдрома и общим уровнем генных и хро-

мосомных мутаций существует прямая взаимосвязь [258, с. 564-569], 
например, повышение уровня полиплоидия в 1,54 (Р≤0,01) раза и час-
тоты хромосомных аберраций в 1,6 (Р≤0,01) раза. 
Установлено значительное влияние в генотипах RYR1 на феноти-

пическую реализацию признаков продуктивности свиней: на признаки 
качества туш от 3,5 до 27 %, качество мяса – до 60 %, энергию роста 
молодняка – 10 % [194, с. 320-325]. 
Частотность проявления рецессивного аллеля RYR1n у большинст-

ва российских пород свиней составляет не более 7 % [69, с. 674-680]. 
Сравнительный анализ пород свиней по частоте генотипов показы-

вает, что носителей генной мутации в гетерозиготной RYR1Nn было 
больше у скороспелой мясной – 8 %, у крупной белой – от 2 до 8 %, в 
популяциях породы ландрас – от 3 до 15 % [193; 59, с. 7-9]. Следова-
тельно, в целом в популяциях различных пород от 5 до 30 % животных 
имеют генетическую детерминацию фенотипического проявления 
стресса либо являются скрытыми носителями мутации [48, 141, 42-А, 
с. 25-27]. 
Если анализировать основную породу свиней в России – крупную 

белую (до 90 % от общей численности племенных животных), частот-
ность распространения мутантного аллеля RYRn в среднем составляет 
0,04 с разбежкой по хозяйствам от 0,03 до 0,06 [141]. 
Данные скрининга популяций на стрессносительство по мутации 

гена RYR1 свидетельствуют о том, что крупная белая порода в Рос-
сийской Федерации еще не вовлечена в интенсивный отбор по мясным 
качествам, являясь одной из стрессрезистентных. О чем свидетельст-
вует более высокая концентрация мутантного аллеля до 0,15 у живот-
ных данной породы эстонского генотипа с более высокими мясными 
качествами [245, 142]. 
По данным украинских биологов [246, 9; 135, с. 141-142], не опре-
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делен генотип с мутантным аллелям RYR1n в популяциях свиней 
крупной белой и миргородской пород. Однако концентрация рецес-
сивного аллеля в гетерозиготных генотипах свиней полтавской мясной 
породы составила до 20 %.  
В Беларуси впервые комплексные исследования по изучению рас-

пространения стресс-синдрома свиней с помощью галотанового теста 
были проведены И.Н. Никитченко, В.В. Гориным и В.Н. Якушиком 
[97; 98, с. 85-87]. Установлены существенные различия по количеству 
стрессчуствительных животных между породами, линиями и помес-
ным молодняком от 12,9 % у породы ландрас до 1,9 % у БКБ-1. Выяв-
лено, что при двухпородном скрещивании (БКБ-1×БЧП; БКБ-1×ЭБ и 
БКБ-1×Л) количество животных генотипа (БКБ-1×БЧП) × ЭБ положи-
тельно реагирующих поросят было незначительное количество (3,5 %). 
В собственных исследованиях [24-А, 25-А, 27-А], проведенных по 

аналогичной методике в то же время, было установлено наличие 
стрессчуствительных животных в исходных (1-й, 5-й и 6-й) специали-
зированных линиях от 0,0 % (1-я линия БКБ-1 откормочный тип) до 7-
16 % в 5-й и 6-й синтетических линиях. В шести вариантах двухлиней-
ного кросса исходных линий содержание животных с положительной 
реакцией увеличилось в среднем только на 0,9 % и составило 3,2 %. В 
вариантах трехлинейной гибридизации произошло уменьшение таких 
животных до 2,1 % к 2,3 % к исходным линиям, что подтверждает ус-
тановленную раньше закономерность о большей устойчивости гибри-
дов к стрессу. 
В сообщениях российских ученых [141; 156, с. 274-277] и много-

численных материалах зарубежных исследователей [233; 184, с. 97-
105, 268, 269] приводятся данные о положительной ассоциации откор-
мочных качеств у молодняка с генотипом RYR1NN на более высоком 
уровне (выше на 7-15 %) по отношению к животным-носителям мута-
ции в гетеро- и гомозиготной форме; RYR1Nnи RYR1nn. 
Однако взаимосвязи мясных качеств с генотипами по RYR1 гену 

имеют обратное значение и, как сообщают Zawada [273, с. 11-12] и 
Krzetio E. [215, с. 45-50], животные с генотипами RYR1nnи RYR1Nn ха-
рактеризуются мясными тушами, меньшей толщиной шпика по отно-
шению к генотипу RYR1NN. 
В этих же исследованиях установлены и негативные ассоциации, 

связанные с ростом затрат корма и ухудшением качественных харак-
теристик мяса (порок PSE) у животных-носителей точковой мутации 
аллеля RYR1nn. Как отмечалось ранее, свиньи, чувствительные к 
стрессу (PSS), имеют пороки мяса; PSE (бледное, мягкое, экссудатив-
ное) и DFD (твердое, сухое, жесткое).   
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Причиной первого порока является резкое повышение pH впервые 
45 минут после убоя до 5,4-5,8 (норма-6,8-7,0), при этом значительно 
возрастают влагопотери мяса, и свинина, как технологическое сырье, 
непригодна для изготовления деликатесной продукции. 
Порок «кислое мясо» связан с мутацией в гене RN (вареного око-

рока) и на полигенной основе в ассоциации с мутацией RYR1-гена, 
при этом в мясе после охлаждения туш падают значения pH, растет 
электропроводность, что приводит к значительному падению коммер-
ческой ценности туш из-за снижения потребительских и технологиче-
ских свойств свинины [203, с. 919-932; 13, 18, 32, 40, 41, 59, 89].   
Причиной более редкого порока мяса-синдрома DFD является бло-

кировка под воздействием стресс-факторов в организме распада глико-
гена, высокий уровень pH45 мин. и pH24 час. из-за низкого содержания 
молочной кислоты в мышцах [170, с. 37-53; 171, с. 179-189; 140]. 
Мясо приходит в негодность из-за недостаточного бактерицидного 

воздействия молочной кислоты, микробиологических и биохимиче-
ских процессов, ухудшающих цвет, запах, консистенцию и процессов 
разложения белка.   
По мнению ряда отечественных и зарубежных авторов [40, 49, 50, 

52, 89, 122, 141, 217, 219, 233], стрессустойчивость у свиней имеет ха-
рактер неполного доминантного наследования и как генетически обу-
словленное свойство передается потомству в 20-40 % случаев, на что в 
значительной степени влияют паратипические факторы. 
По мнению ведущих ученых Белоруссии [150; 152, с. 38-44] и Мол-

довы [30], влияние стресса в селекции и промышленном свиноводстве 
можно свести к минимуму, если в скрещиваниях использовать породы 
универсального направления продуктивности как материнские (устой-
чивые к стрессу) и специализированные мясные (носители стресса), 
так отцовские формы на финале, а помесный молодняк отправлять на 
убой. 
Несмотря на более чем 30-летние усилия селекционеров всего ми-

ра, проблему стресса решить не удаётся, более того, в странах Запад-
ной Европы при убое только 16 % туш свиней имеют оценку «идеаль-
ного» качества, а более 30 % бракуются по PSE и DFD-порокам. В со-
общениях польских исследователей [215], 40 % туш имеют пороки 
PSE, 26,7 % - RSE и 33,3 % - АSE в тушах финальных гибридов, полу-
ченных с участием хряков породы пьетрен. 
В Англии, Франции, Голландии, США и Швейцарии у животных со 

стресс-синдромом при убое выбраковываются до 42 % свиных туш 
[137, с. 47-49]. 
Наиболее часто пороки туш диагностируются в ценных отрубах – в 
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длиннейшей мышце спины, окороках. В Голландии эта проблема ре-
шена селекционными методами, а во Франции, Норвегии, Швеции и 
Финляндии ее пытаются решить с помощью кроссбридинга, однако 
эти попытки не решают полностью проблему качества мяса. 
Немецкие ученые Kauffman R.G. и Fischer [204, 205; 184, с. 97-105] 

установили, что наибольшая концентрация точковой мутации гена 
RYR1n отмечается у мясных пород свиней с тонким шпиком (ландрас, 
пьетрен). Минимальное наличие мутации или вообще её отсутствие 
характерно для пород комбинированного типа (крупная белая, крупная 
черная) с более толстым шпиком, а, следовательно, более высокими 
вкусовыми качествами. 
Повышение качества мяса возможно при осеменении устойчивых к 

стрессу маток генотипа RYR1NN хряками генотипа RYR1Nn и при этом 
не отмечается клиническое проявление стресса, сохраняются темпы 
роста молодняка и конверсия корма [170; 171, с. 179-185]. 
Относительно качества свинины у молодняка с гетерозиготным ге-

нотипом по RYR1Nn-гену только 43 % туш нормального качества, ос-
тальные – с PSE [170, 185]. 
Следовательно, необходимо исключать гетерозиготных животных 

из программ скрещивания для повышения качества мяса финальных 
гибридов, однако даже эти мероприятия не решают проблему полно-
стью, и синдром PSE может сохраниться [225].  
В исследованиях Kŕenkova N. et al. [214, с. 41-46] в послеубойных 

образцах мяса животных в гомозиготной рецессивной форме генотипа 
RYR1nn тестировались пороки PSE (около 46 %). Оптимизация техно-
логических условий погрузки транспортировки убоя и отработки туш 
позволила до минимума сократить проявление PSE-синдрома туш, но 
для генотипа RYR1nn исключит полностью невозможно. В данном слу-
чае у животных с гетерозиготным генотипом не проявлялись клиниче-
ски пороки мяса, а, следовательно, это не учитывалось в селекционных 
программах, и родители-носители и их потомство оставались в пле-
менных стадах. 
В работах Franch M. et al. установлено, что у животных с гетерози-

готным генотипом в зависимости от технологических условий в 13-38 
% проявлялись пороки мяса (PSE-синдром), их мясо имело предельно 
кислую реакцию pH45 мин.≤5,8 ед., что указывает на необходимость 
строгого соблюдения технологических условий предубойного содер-
жания и убоя [185, с. 199-200]. 
Однако не во всех аналогичных исследованиях определялись дос-

товерные различия по качеству мяса между генотипами свиней 
RYR1NN и RYR1Nn [203, с. 919-922]. 
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Анализируя значительный объем вышеприведенной литературной 
информации и материалы собственных исследований по данной теме, 
отметим их разнообразие и неоднозначность выводов по проблеме ди-
агностирования стресса у свиней и его фенотипических проявлениях 
различными методами от галотанового теста до ДНК-контроля. 
Следовательно, данная тема требует более глубокого изучения, 

анализа и разработки селекционной стратегии с учетом генетических 
мутаций в RYR1-гене и особенно материнских пород свиней отечест-
венной (БКБ, БЧП) и импортной селекции (Й) для получения от маток 
многочисленного, здорового и высокопродуктивного гибридного мо-
лодняка. 

 
1.5. Повышение откормочных и мясных качеств свиней мето-

дами маркер-зависимой селекции 
 
Основная задача селекционеров при решении проблемы увеличе-

ния производства свинины заключается в повышении генетического 
потенциала продуктивности свиней путем перехода к селекции по ог-
раниченному числу признаков, в том числе по мясным и откормочным 
качествам с последующей дифференциацией пород, линий и заводских 
типов на материнские и отцовские формы [139, с. 26; 93]. 
Основными критериями отбора и создания более продуктивных ге-

нотипов по откормочным качествам являются следующие: возраст 
достижения живой массы 100 кг, среднесуточный прирост, затраты 
корма на 1 кг прироста [204, с. 283-300]. 
Уровень значений мясных качеств оцениваются при убое свиней с 

живой массой 100 кг, по убойному выходу, массе туши, длине туши, 
массе внутреннего жира, толщине шпика в четырех точках по линии 
хребта, площади «мышечного глазка», массе задней трети полутуши, 
выходу в туше мяса, сала и костей. По результатам контрольного вы-
ращивания, у свиней прижизненно измеряется толщина шпика, а в по-
следнее время ультразвуковыми приборами Piglog-105 содержание мя-
са (прижизненно), высоту мышцы и площадь «мышечного глазка». 
При этом в селекции на повышение откормочных и мясных качеств 
свиней учитывается только та часть изменчивости признаков, которая 
детерминирована наследственностью. Установлено, что откормочные 
качества имеют среднюю величину наследуемости, а мясные качества 
– высокую. На основании этого планируется и проводится вся селек-
ция по данным признакам, но значение коэффициентов наследуемости 
признаков имеют различные величины. Они зависят от уровня продук-
тивности в стаде, интенсивности селекции, методов вычисления, мето-
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дов разведения и ряда других причин.  
Как следует из работ В. Шталя, из 32 признаков, по которым вы-

числялись коэффициенты наследуемости у свиней, наиболее высокой 
изменчивостью характеризовались: оплата корма – от 0 до 90 %, тол-
щина шпика – от 10 до 95, среднесуточный прирост – от 5 до 80 и дли-
на туши – от 10 до 90 %. В более конкретизированных и уточненных 
данных Г. Бажова [5, с.135-152](за 1970-2001 гг.) размах изменчивости 
по этим признакам был ниже и составил, соответственно, 14-56, 9-70, 
6-50 и 20-90 %, связано это с унификацией технологических условий 
содержания, роста и генетического потенциала животных. 
Указанные лимиты колебаний коэффициентов наследуемости сви-

детельствуют о довольно высокой генетической изменчивости откор-
мочных и мясных качеств в популяциях и на сохранение возможности 
улучшения их селекционными методами. 
Следует отметить, что интенсивная селекция на повышение откор-

мочных и мясных качеств свиней невозможна без учета коррелятив-
ных связей между признаками, закономерности которых заключаются 
в следующем: 

1. В более тесной зависимости находятся между собой показатели, 
характеризующие откормочные качества свиней. Величины коэффи-
циентов корреляции между скороспелостью и величиной среднесуточ-
ных приростов колеблются от 0,68 до 0,87, между затратами корма на 
прирост и скороспелостью – от 0,31 до 0,90, между затратами корма и 
среднесуточными приростами – от 0,32 до 0,98. Поэтому селекция на 
повышение скорости роста и сокращение сроков откорма положитель-
но отражается на снижении расхода кормов на прирост. Значит, из от-
меченной группы селекционируемых признаков наиболее эффектив-
ным может быть отбор по величине среднесуточных приростов. Усло-
вия генетических корреляций между среднесуточными приростами и 
оплатой корма находятся в пределах от 0,22 до 0,72. 

2. Нейтральные или низкие коэффициенты корреляции между от-
кормочными и мясными качествами дают основание считать, что эти 
признаки наследуются независимо друг от друга, и селекция по одним 
практически не влияет на изменчивость других. Следовательно, эф-
фективной может быть только прямая селекция по двум группам при-
знаков откормочной и мясной продуктивности. 
Однако следует обратить внимание на наличие, хотя и незначи-

тельной, тенденции более тесной связи показателей мясности со ско-
роспелостью. Коэффициенты корреляции среднесуточных приростов с 
показателями мясности вдвое ниже, чем со скороспелостью. Следова-
тельно, при одновременной селекции свиней на повышение энергии 
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роста и улучшение мясности предпочтительнее оценку и отбор живот-
ных по откормочным качествам проводить по скороспелости. 

3. Достаточно высокий прогноз уровня содержания мышечной тка-
ни в туше с наибольшей вероятностью связан с другими косвенными 
признаками мясных признаков: толщиной шпика (r=0,52), площадью 
«мышечного глазка» (r=0,53) и массой задней трети полутуши (r=0,53). 
Однако два последних показателя можно получить только после убоя 
животных, тогда как толщина шпика измеряется не только на тушах, 
но и прижизненно ультразвуковыми приборами. Именно последнее 
обстоятельство послужило основанием для использования прижизнен-
но измеряемой толщины шпика в качестве основного показателя отбо-
ра при селекции свиней на улучшение мясных качеств. Коэффициенты 
корреляции между толщиной шпика и содержанием мышечной ткани в 
туше изменяются в довольно узком диапазоне – от 0,35 до 0,79. Сни-
жение толщины шпика связано с увеличением мышечной ткани и 
уменьшением количества сала в туше (r=0,60). Именно на этом прин-
ципе построен алгоритм оценки содержания мяса на ремонтном мо-
лодняке прибором Piglog-105, который сейчас широко применяется. 

4. Меньше всего информации о мясных качествах свиней дает по-
казатель длины туши. Корреляция этого признака с выходом мышеч-
ной ткани, массой окорока и площадью «мышечного глазка» уклады-
вается в интервал от 0,02 до 0,12, с толщиной шпика и содержанием 
сала в туше от 0,11 до 0,17. Следовательно, можно говорить лишь о 
весьма слабой тенденции улучшения мясности туш с увеличением их 
длины. Очень низка корреляция длины туши со скоростью роста и оп-
латой корма (r=0,05). Так что единственная цель, которая в какой-то 
степени оправдывает использование промера длины туш при отборе 
свиней, это оценка пригодности туш для переработки на бекон. 
Наиболее объективным и комплексным методом оценки генотипа 

свиней по мясным и откормочным качествам считается оценка хряков 
и маток по качеству потомства методом контрольного откорма, спо-
собным выразить суммарный эффект всех факторов, применяемых се-
лекционерами с целью улучшения продуктивности свиней. Широкую 
популярность этому методу придает то, что он позволяет оценивать 
генотип животного одновременно по всем наиболее важным призна-
кам продуктивности: скороспелости, эффективности использования 
кормов и мясности, т. е. по тем признакам, по которым осуществляется 
селекция свиней в большинстве племенных хозяйств. 
Однако успехи генетики в деле изучения закономерностей наследо-

вания признаков и их использования их с целью управления эволюци-
онным процессом показывают, что в широких масштабах метод кон-
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трольного откорма может быть заменен более доступными. К таким 
массовым и практичным методам можно отнести контрольное выра-
щивание ремонтного молодняка и оценка в секторах выращивания и 
элеверах как по собственной мясо-откормочной продуктивности жи-
вотных, так и по боковым родственникам (сибсам-полусибсам) и так-
же среднепопуляционными значениями групп оцениваемых животных, 
линий, типов и пород. 
С целью компромиссного решения проблемы повышения точности 

оценки племенной ценности животных по собственной продуктивно-
сти и упрощения оценки по качеству потомства методом контрольного 
откорма учеными разработано несколько комбинированных методов 
оценки генотипа свиней, сочетающих фрагменты контрольного выра-
щивания и откорма [205, с. 28-34]. Однако, несмотря на все применяе-
мые методы, в нашей республике в среднем по породам свиней в пе-
риод с 1995 по 2005 гг. удалось увеличить среднесуточные приросты 
животных на откорме всего лишь на 22-50 г, массу задней трети полу-
туши – на 0,3-0,5 кг, площадь «мышечного глазка» - на 1,2-2,2 см2, 
толщину шпика снизить на 1-1,5 мм. Подобный результат селекции 
связан как с отрицательным влиянием паратипических факторов, так и 
сложившейся в республике системой селекционно-племенной работы в 
свиноводстве, которая, как правило, замыкается в рамках отбора и 
подбора животных по фенотипу. Ускорению генетического прогресса 
препятствует и отсутствие более совершенных методов оценки комби-
национной способности пород свиней, а также адекватной оценки от-
дельных племенных животных на уровне генома, то есть по их истин-
ному генетическому потенциалу [40]. 
Следовательно, для достижения высокой племенной ценности и 

продуктивности свиней, в том числе откормочных и мясных качеств, 
разводимых в республике пород и гибридного молодняка, необходимо 
внедрение передовых методов ДНК-технологий. При этом определя-
ются генетические маркеры, отвечающие за определенные показатели 
продуктивности, и исключаются из селекционного процесса животные 
с генными мутациями, которые вызывают снижение продуктивности и 
ее качество [152, с. 38-44]. 
Как сообщают ряд исследователей, при интенсивной селекции на 

повышение мясной продуктивности использование маркерных генов 
позволяет значительно повысить эффект селекции [4, c. 94-96; 39, с. 
58-59]. 
Комплексное влияние методов классической и маркерной селекции 

позволило значительно ускорить эффект селекции по мясо-
откормочной продуктивности и в ряде наших исследований [33-А, 35-
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А, 37-А, 39-А; 41-А, с. 81-85; 42-А, с. 27-34]. 
Важнейшими селекционными признаками свиней являются мясная 

продуктивность и качество мяса при производстве постной свинины. 
Однако при высоком среднесуточном приросте и низких затратах кор-
ма практически исчезли такие качественные показатели, как аромат-
ность, сочность и нежность мяса. Основной из причин ухудшения тех-
нологических качеств свинины – резкое снижение содержания в ней 
внутримышечного жира [71, 72, 73]. 

Ген связанного белка жирных кислот (H-FABP) рассматривается 
как маркер содержания внутримышечного жира у свиней [188, с. 347-
354; 237, с. 750-756; 221; 153, с.112-115].  
Данный ген локализован на длинном плече 6 хромосомы [190, с. 

328-331; 245, 274; 227, с. 3-48].  
В ходе исследований в гене H-FABP было выявлено три аллеля: A, 

D и H, обуславливающих три типа полиморфизма генов (AA, Aa и aa; 
DD, Dd и dd; HH, Hh и hh). Сейчас уже установлено, что предпочти-
тельным с точки зрения селекции является генотип aaddHH [232, с. 
144-150; 41-А, с. 81-85; 42-А, с. 27-34]. 
Как было установлено ранее нами и подтверждено позже, ген H-

FABP связан с такими показателями откормочной и мясной продук-
тивности у свиней, как энергия роста, среднесуточный прирост, пло-
щадь «мышечного глазка», затраты корма, длина туши, толщина шпи-
ка, масса окорока и выход мяса в туше [33-А, 35-А, 37-А, 39-А, 41-А, с. 
81-85, 42-А, с. 27-34]. 
Анализ результатов генетических тестов свиней крупной белой и 

белорусской мясной пород позволил выявить частоту встречаемости 
аллеля генотипов D и H гена H-FABP. По аллелю А полиморфизм не 
был выявлен. Все животные имели генотип АА.  
Частота встречаемости предпочтительного генотипа dd у свиней 

крупной белой породы составила 49,3 %, у белорусской мясной – 
34,8%, а генотипа HH – соответственно, 80,3 и 71,4 %. Нежелательные 
аллели D и h у изучаемых пород свиней присутствовали примерно в 
одинаковой степени – соответственно, 0,32-0,34 и 0,14-0,17 %. 
Степень влияния данного гена на продуктивность свиней была ус-

тановлена в ходе исследований, проводившихся в условиях КИСС 
СГЦ «Заднепровский» Витебской области и Гродненской КИСС на от-
кормочном молодняке свиней крупной белой и белорусской мясной 
пород.  
Установлена устойчивая положительная тенденция роста всех от-

кормочных и мясных качеств свиней крупной белой породы с пред-
почтительными генотипами dd и HH. Отмечено достоверное снижение 
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толщины шпика на 4,1 и 8,0 % у животных с генотипами dd и HH по 
сравнению с рецессивными гомозиготными генотипами DD и hh. У 
свиней с предпочтительными генотипами площадь «мышечного глаз-
ка» была выше на 12,5-8,1 %, а скорость роста – на 0,79-3,3 %. Следо-
вательно, по продуктивности свиней крупной белой породы можно ус-
тановить следующее приоритетное соотношение генотипов: 
dd>Dd>DD и HH>Hh>hh [42-А, с. 27-31; 156, с. 2784-278]. 
Анализ сочетаний генотипов по H-FABP в ассоциации с продук-

тивными признаками указывает на достоверную тенденцию к увеличе-
нию прироста живой массы, снижению толщины шпика и повышению 
площади «мышечного глазка» у животных, несущих сочетания гено-
типов dd-HH и -Dd-HH по сравнению с генотипом -Dd-hh. Среднесу-
точный прирост живой массы у них был выше, соответственно, на 15,3 
и 13,9 %, толщина шпика ниже на 15,7 и 14,7 % по сравнению с соче-
танием Dd-hh. Эта тенденция распространяется также на все остальные 
показатели откормочной и мясной продуктивности свиней крупной 
белой породы. Животные, несущие гетерозиготные генотипы Dd-Hh, 
занимают промежуточное положение. 
Дальнейшие исследования, проведенные на откармливаемых жи-

вотных белорусской мясной породы, подтверждают вышеизложенные 
результаты. Отмечена устойчивая положительная тенденция роста 
продуктивности животных с генотипом HH и hh по скорости роста (на 
0,62 и 2,5 % выше) и толщине шпика (на 0,4 и 3,1 % ниже). Аналогич-
ную тенденцию можно отметить и по генотипам D-системы. При этом 
надо отметить преимущество предпочтительного генотипа dd по пока-
зателям продуктивности животных.  
Результаты контрольного откорма свиней белорусской мясной по-

роды в зависимости от сочетаний генотипов по H-FABP показали тен-
денцию к увеличению прироста живой массы и снижению толщины 
шпика у свиней, несущих предпочтительные сочетания генотипов dd-
HH и Dd-HH, по сравнению с Dd-hh (скорость роста – 808, 822 и 795 г, 
толщина шпика – 22,4, 22,8 и 23,3 мм). Данная тенденция распростра-
няется и на затраты корма, и на длину туши животных. 
Таким образом, было выявлено, что тип полиморфизма гена H-

FABP оказывает определенное влияние на некоторые откормочные и 
мясные качества свиней крупной белой и белорусской мясной пород 
[33-А, 35-А, 71, 72, 73]. 
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1.6. Маркер-зависимая селекция в профилактике заболевания 
свиней колибактериозом 

 
Проблеме профилактики желудочно-кишечных болезней уделяют 

внимание многие исследователи, тем не менее, она остается весьма ак-
туальной [37, с. 128]. В большинстве свиноводческих хозяйств с не-
прерывной системой опоросов по этой причине гибель молодняка со-
ставляет 20-30 %, что приводит к значительному экономическому 
ущербу, издержкам и снижению прибыли при производстве свинины 
[117, с. 56-59]. 
Основным фактором в возникновении желудочно-кишечных забо-

леваний новорожденных поросят являются различные виды микроор-
ганизмов (стрептококки, вибрионы, кишечная палочка), выделяемые 
при бактериологическом исследовании из кишечника и внутренних 
органов новорожденных животных, павших от диареи [99, с. 7]. 
Колибактериоз – острое инфекционное заболевание, чаще всего 

протекающее с признаками диареи, интоксикации, расстройств сер-
дечно-сосудистой и центральной нервной систем [2, с. 120; 87, 322-
110]. 
Основными причинами, способствующими широкому распростра-

нению болезни, особенно в хозяйствах промышленного типа, является 
высокой концентрацией животных на ограниченной территории, не-
выполнением ветеринарно-санитарных норм на свинофермах, отсутст-
вием эффективных мер профилактики и лечения [15, с. 23-25]. 
Возбудитель – E. coli – грамотрицательная бактерия с закрученны-

ми концами, длиной 2-3 и шириной 0,4-0,6 мкм, часто обладающая 
подвижностью за счет перетрихиально расположенных жгутиков [157, 
80]. 
В обычном состоянии организма кишечная палочка является посто-

янным обитателем кишечника всех животных и оказывает несомнен-
ную пользу в ходе пищеварения. Однако при ослаблении его сопро-
тивляемости и нарушении деятельности кишечника свойства E. coli 
изменяются, создаются патогенные штаммы, которые отрицательно 
влияют на здоровье животных [146, 31]. 
Одним из основных способов дифференциации штаммов E. сoli 

служит серотипирование. Его проводят по четырем группам поверхно-
стных антигенов: соматическим липополисахаридным (О), капсуль-
ным (К), жгутиковым (Н) и пильным (F) [116, с.42-43]  
Заболевания у свиней вызывают штаммы E. сoli, продуцирующие 

следующие токсины: 
1. Эндотоксины, которые являются общими для всех грамотрица-
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тельных бактерий. Они считаются ответственными за эндоксиновый 
бактериально-токсический шок, повышенную чувствительность и ал-
лергические реакции; 

2. Энтеротоксины, которые проявляют свою активность в кишеч-
ном тракте животных, где в результате их стимулирующего действия 
тонкий кишечник секретирует жидкость, приводящую к диарее и бло-
кировке всасывания питательных компонентов. 

3. Нейротоксины, которые поглощаются из кишечника и приводят 
к явным нарушениям работы центральной нервной системы. Считает-
ся, что они вызывают так называемую отечную болезнь [104, с. 4-6]. 
Пильные серогруппы E. coli продуцируют специфические адгезины 

– факторы прикрепления к соответствующим рецепторам энтероцитов 
тонкого кишечника (К88 ab, ac, ad (F4), 987P (F6), K99 (F5), F41, F165, 
F42, CS 1541), в результате чего поступающие токсины прекращают 
жидкоабсорбирующую деятельность эпителиальных клеток, что при-
водит к развитию диареи [202, с. 157-162]. 
Патогенные серогруппы кишечной палочки могут вызывать у мо-

лодых поросят (до 21-дневного возраста) колибактериоз, который мо-
жет проявляться колиэнтеритом, колисепсисом и колиэнтеротоксеми-
ей, у отъемышей – отечную болезнь, у свиноматок и хряков – пораже-
ние мочеполовых путей. Особенно опасным в условиях свиноводче-
ских комплексов является колибактериоз новорожденных поросят 
[111, с. 67; 3, с. 10-17]. 
Из специфических адгезинов при колибактериозе поросят наиболее 

важную роль играют F18 [187, с. 129-161;181, с. 17-39]и F4 (К 88). Ус-
тановлено, что причиной возникновения колибактериоза у новорож-
денных поросят и в начале подсосного периода является, в основном, 
E. coli с типом фибрий F4 (К 88), в то время как послеотъемная диарея 
вызывается адгезинами F18 [34, с. 3-22; 193, с. 395-402; 42-А, с. 37-39]. 
Колибактериоз является проблемным заболеванием для свиноком-

плексов России и Беларуси и для эффективной борьбы с этой болезнью 
помимо известной специфической и неспецифической профилактики 
требуется привлечение дополнительных качественно новых средств 
[76, с. 17].  
Одним из наиболее эффективных и экономически выгодных явля-

ется использование в селекции генетически устойчивых особей [26, с. 
31-32]. 
В качестве возможных генетических маркеров, представляющих 

практический интерес в свиноводстве, а также для повышения рези-
стентности и сохранности поросят можно рассматривать ген рецептор 
ECRF18 / FUT1 и F4 (МUC4). В основе полиморфизма гена F4 (МUC4) 
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лежит точечная мутация C→G в позиции 243 в 17 интроне [64, с. 61-
65], при этом предполагается, что желательным с точки зрения устой-
чивости к диареи является аллель А [246, с. 397-400]. Причиной поли-
морфизма гена ECRF18 / FUT1 является точечная мутация А→G в по-
зиции 307. 
Как установлено в наших исследованиях, которые подтверждаются 

российскими авторами, свиньи, имеющие генотип GG или AG, пред-
положительно являются восприимчивыми к колибактериозу, а генотип 
АА – устойчивыми [40-А, с. 6-7; 86, с. 123-125; 44-А; 226, с. 736-741]. 
По результатам анализа исследования свиноматок плановых пород 

Республики Беларусь установлена частота встречаемости аллелей ге-
нотипов гена ECRF18. При этом встречаемость чувствительного к ко-
либактериозу аллеля G у различных пород относительно высока: от 
46% у свиней породы ландрас до 77 % у животных крупной белой по-
роды. Самая высокая частота встречаемости устойчивого к колибакте-
риозу генотипаАА наблюдалась у животных мясных пород: белорус-
ская мясная – 16 %, ландрас – 11,2 % [59-А, с. 9-11]. 
Нами было установлено, что у основной плановой породы свиней 

нашей республики – крупной белой – следует ожидать относительно 
высокую частоту встречаемости нежелательного аллеля G в гене 
ECRF18, что значительно усложняет задачу профилактики колибакте-
риоза немедикаментозными методами [61-А, с. 116-119]. 
Была установлена взаимосвязь между генотипами свиноматок по 

гену ECRF18 с уровнем заболеваний колибактериозом их молодняка 
[63-А, с. 71-72].  
Значения частот встречаемости данного заболевания у потомства 

свиноматок с генотипом АА была в 1,98 раза ниже, чем у животных с 
генотипом GG, что позволяет говорить о наличии тенденции влияния 
генотипов гена ECRF18 на проявление колибактериоза у поросят-
отъемышей. 
В наших комплексных исследованиях, проведенных в РУСПП 

«Свинокомплекс Борисовский» Минской области, были выявлены час-
тоты встречаемости генотипов гена ECRF18. Как у свиноматок, так и у 
хряков они были близки: А – 0,17-0,20; G – 0,80-0,83, соответственно 
[50-А, с. 38-43]. 
Установлена взаимосвязь сохранности поросят от матерей с их ге-

нотипами в вариантах АА и AG была выше на 5,5 и 2,8 п. п. по отно-
шению к животным с генотипом GG.  
В наших исследованиях установлено, что генотип отца в вариантах 

подбора оказывает определенное влияние на показатели продуктивно-
сти свиноматок крупной белой породы по гену ECRF18. При наличии 
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аллеля А в генотипе как матери, так и отца (AG х AG) сохранность по-
росят достоверно повышалась на 11,6 п. п., или только матери или от-
ца (AG х GG и GG х AG) – на 10,1 и 9,1 п. п., соответственно, по срав-
нению с потомством родителей, несущих в генотипе только аллель G. 
Установлено, что наиболее высокое и достоверное частотное влияние 
генотипа матери на ее продуктивность было по массе гнезда при отъе-
ме, которое у животных, несущих аллель А, было на 9,0-12,2 п.п. вы-
ше, чем у родителей с генотипом GG [52-А, с. 98-102]. 
Вопросы практического использования методом маркерной селек-

ции усложнены тем фактом, что ген ECRF18 расположен на одной 
хромосоме (6) с геном рианодинового рецептора RYR 1 – главного ге-
на, обусловливающего чувствительность свиней к стрессам. Более то-
го, мутантный аллель G в высокой степени сцеплен со стрессустойчи-
вым аллелем N гена RYR 1 свиней, поэтому в практике наблюдается 
отрицательная тенденция снижения устойчивости к колибактериозу у 
генотипов с высокой стрессустойчивостью [41-А, с. 80-81]. 

 
1.7. Генетическая оценка свиней по ДНК-микросателлитам 
 
Интенсификация породообразовательного процесса в свиноводстве 

ставит перед селекционерами задачу целенаправленного формирова-
ния генетической (линейной) структуры заводской или породной по-
пуляции или создание ряда генетически различающихся и консолиди-
рованных линий животных [98-А, с. 99-102]. 
Эффективное решение этой задачи, наряду с использованием тра-

диционных методов селекции и зоотехнического анализа, требует вне-
дрения новых подходов, основанных непосредственно на оценке гено-
типа. 
Наиболее перспективным и точным методом оценки истинной ге-

нетической структуры породы является использование ДНК-
микросателлитов, на долю которых приходится до 30 % генома сель-
скохозяйственных животных [251, с. 231-245; 261, с. 6463-6471]. 
Высокополиморфный характер и менделевский тип наследования 

микросателлитов характеризует их как идеальный инструмент для вы-
явления степени генетических различий между породами, группами 
(линиями) животных, оценки и управления степенью инбредности, 
поддержания оптимального уровня гетерозиготности стада, сохране-
ния в потомстве уникальных генетических профилей, свойственных 
определенным линиям, стадам, типам и породам свиней. Этот метод 
получил широкое практическое применение в зарубежной селекцион-
ной практике [156, с. 294-305; 112, с. 155-158]. 
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Учеными ВИЖ данный метод используется для оценки генетиче-
ского сходства пород различного происхождения для овец, КРС и сви-
ней [74, с. 6-9; 22, 24]. Полученные результаты позволили более обос-
новано, и эффективно планировать селекционно-племенную работу с 
породами. В классификации генетических маркеров (ДНК-маркеров) 
микросателлитный анализ относится к маркерам типа II, базируются 
на повторяющихся последовательностях, отличающихся высокой сте-
пенью полиморфизма. 
Данные повторяющиеся последовательности подразделяются на 

два класса: дисперсные последовательности и тандемные повторы. 
Дисперсные последовательности в зависимости от длины классифици-
руются на два класса: длинные интерсперсионные элементы (LINEs) 
длинной более 100 п. о. и короткие интерсперсионные элементы 
(SINEs) длинной менее 500 п. о. 
Функции этих элементов пока ещё не изучены и не отличаются 

межвидовой консервативностью. К примеру, между SINEs КРС и сви-
ней не выявлено гомологии [270, с. 433-456; 220, с. 33-39]. Тандемные 
повторы – это повторение определенных последовательностей в ори-
ентации «голова к хвосту». Поскольку в них в одном локусе повторя-
ется один и тот же мотив, эти последовательности получили название 
сателлитов.  
В силу большой вариации числа тандемных копий в сателлитах они 

нашли применение в качестве высокоинформационного генетического 
маркера у сельскохозяйственных животных. У животных различных 
видов число повторов сильно варьирует и характеризуется степенью 
гетерозиготности более 90 %. 
В зависимости от длин повторяющихся участков их подразделяют 

на несколько классов: макси-, мини- и микросателлиты [156, с. 254-
270; 189, с. 151-159]. К максисателлитам относят повторяющиеся по-
следовательности локуса с общей длиной более 5х105 п. о. Если общая 
длина повторяющихся фрагментов составляет от нескольких тысяч до 
30 тысяч п. о., речь идет о минисателлитах. Длина мотивов в них со-
ставляет от 10 до 60 пар оснований [197, с. 76-79]. Микросателлиты 
нашли применение в так называемой геномной дактилоскопии для 
контроля происхождения. Однако этот метод имеет низкую точность, 
так как основан лишь на определении различий в молекулярной массе. 
В силу этого, фрагменты ДНК одинаковой длины, имеющие одина-

ковые повторяющиеся последовательности и случайно одинаковое 
число повторов, но имеющие различные фланкирующие последова-
тельностии, поэтому относящиеся к двум разным локусам, которые не 
могут быть точно идентифицированы. 
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В связи с этим, более широкое распространение для определения 
генетического полиморфизма нашли микросателлиты. В данном слу-
чае, речь идет о фрагментах ДНК различной длины, образующегося в 
результате разного числа копий очень коротких повторяющихся по-
следовательностей, ограниченных с обеих сторон однокопийными по-
следовательностями. Однако в случае с микросателлитами длина 
фрагментов не превышает 350 п. о., а длина мотива составляет от 1 до 
5 п. о. [22]. 
В настоящее время у свиней диагностировано более 400 микроса-

теллитных маркеров. Так как микросателлиты характеризуются боль-
шей степенью полиморфизма по сравнению с ПДРФ, такие маркеры 
будут играть всё большую роль в изучении генома животных.  
Генетические маркеры могут использоваться для локализации QTL, 

если между ними существует тесное сцепление. С этой целью требует-
ся наличие полных карт маркеров, что означает идентификацию мар-
керов, которые плотно покрывают весь геном [159, с. 21-28; 77, с. 97-
98; 91], с другой стороны, наличие информативных семейств, в кото-
рых в последующем проводится анализ наследования маркеров и QTL. 
Косегрегация, или параллельное наследование, означает, что оба 

локуса тесно сцеплены. Следовательно, выявление полиморфизма 
маркера позволяет использовать его для изучения наследования алле-
лей QTL или наследственных дефектов. 
Микросателлиты находят применение в качестве маркерных систем 

при решении фундаментальных и прикладных проблем биологии и 
биотехнологии, таких как геномное картирование, характеристика ге-
нетической структуры популяций и степени инбредности, оценки ге-
нетических расстояний между линиями, породами и популяциями, фи-
логенетические исследования и контроль происхождения [91, с. 4-9; 
90, 66]. 
Контроль происхождения (отцовства) племенных животных мето-

дом МС-анализа широко применяется в мире, в том числе в РФ и на 
Украине [16, 17; 77, с. 97-98], и является обязательным условием для 
ведения селекционной работы. 
По сравнению с традиционным методом контроля происхождения 

животных (анализ систем групп крови) использование ДНК-
микросателлитов имеет ряд преимуществ, таких как возможность ис-
пользования любого биологического материала (кровь, сперму, ушные 
пробы), меньшая трудоемкость и более высокая производительность, 
автоматическая обработка, сохранение первичных данных и докумен-
тация результатов анализов в электронном виде [156, с. 234-235]. 
В этой связи исследование ДНК-микросателлитов может рассмат-
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риваться как более точный и современный метод генетического кон-
троля происхождения животных их линейной и породной чистоты, а 
так же уровня гетерозиготности исследуемых генотипов, что очень 
важно в практической селекции. Для внедрения ДНК-
микросателлитного анализа животных необходимо выделить спектр 
локусов и оценить их информативность. Она определяется, с одной 
стороны, числом аллелей, с другой – равномерностью их распределе-
ния в популяции. Для этого необходимо выбирать информативные 
микросателлиты, то есть со средним числом аллелей не менее 8-ми и 
частотой встречаемости отдельных аллелей не менее 5 %. Методы МС-
анализа хорошо освоены и широко используются учеными Центра 
биотехнологии и молекулярной диагностики ГНУ «ВНИИЖ» [24, с. 
47-48; 112, с. 155-158; 113, 114, 115].  
Наиболее распространенным методом микросателлитного анализа 

является ПЦР (полимеразно-цепная реакция), которая как метод была 
впервые предложена Weber с соавторами в 1989 году [267] для иссле-
дования диспергированных повторов: (dC-dA)n,(dG-dT)n, как наиболее 
распространенных семейств повторов в ДНК человека.  
Впоследствии были разработаны чрезвычайно эффективные мето-

ды анализа микросателлитов. Исследователь Diehl с соавторами [177, 
с. 177] предложил использовать праймеры, меченые флоуоресцентным 
красителем, для ПЦР-анализа динуклеотидных повторов с последую-
щей детекцией продуктов реакции с помощью автоматического лазер-
ного детектора. 
Позже Ziegl с соавторами [22] разработали автоматизированный 

метод анализа тандемных повторов с помощью стандартных автома-
тических секвенаторов ДНК. Они предложили метить праймеры 3-мя 
различными флуоресцентными красителями, что позволяет анализиро-
вать не менее 3 образцов на одной дорожке. Это позволило резко под-
нять производительность метода и повысить точность определения 
длин фрагментов до 0,05 п. о. 
В настоящее время стандартной методикой анализа ДНК-

микросателлитов с известными фланкирующими последовательностя-
ми является мультиплексный ПЦР (реакция с несколькими парами 
праймеров) с последующим разделением продуктов амплификации 
методом капиллярного электрофореза и их одновременной лазерной 
детекцией [55, с. 73-74; 144, с. 44-51]. 
Автоматизация методики микросателлитного анализа сделала воз-

можными исследование большого числа проб за короткое время и пре-
допределила рутинное её использование в повседневной лабораторной 
практике [77, с. 97-98]. Для анализа ДНК-микросателлитов использу-
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ются автоматические системы для генотипирования Mega-BACE 500 и 
ABI 3730x1. Суть метода заключается в проведении мультиплексных 
ПЦР с мечеными праймерами и последующим разделением продуктов 
посредством капиллярного электрофореза и лазерной детекцией длин 
амплифицированных фрагментов. Например, для исследования овец, 
согласно рекомендациям Международного общества генетиков, смо-
делировано две мультиплексные панели, включающие12 микросател-
литных локусов [112, с. 155-158; 114, 115]. 
К первой и второй МС-панелям относятся следующие локусы: SO 

155; SO 355; SO 386; SO 24; SW 24; SW 72; SW 951. Данные локусы 
имеют по два различных аллея, отличающиеся различными числами, 
означающими их длину в парах оснований. Например, в микросател-
литы SO 155 первой панели с длинами 161 и 163 п. о., а во второй с 
длинами 211 и 213 п. о. [93, с. 149-153]. Данная система пригодна как 
для контроля достоверности происхождения свиней (методом сравне-
ния аллелей МС-локусов по двум сайтам панели триады: отец-мать-
потомок), так и для контроля внутрилинейной структуры стада, что 
особенно важно для практической селекции и планирования стратегии 
совершенствования пород, линий и типов свиней [60, с. 46-51; 77, 23]. 
Характеристика животных по микросателлитам и расчетные значения 
общих аллелей для каждой особи позволяет наиболее точно опреде-
лить, находятся ли животные, составляющие общую группу, в близком 
родстве и на основе данных построить индивидуальные или групповое 
(гнездовое) филогенетическое дерево. 
К примеру, анализ заводской популяции свиней крупной белой по-

роды заводского типа « Ачинский» Краснодарского края по четырем 
линиям показал [156, с. 240-243], что число аллелей в локусах варьи-
ровало от 2 до 9. По линиям составляло в среднем: в линии Свата – 
5,00+

-0,57, в линии Сталлактита – 4,58+-0,37, в линии Самсона – 4,58+-

0,30 и в линии Драчуна – 4,50+-0,33. Это позволяет рассматривать дан-
ные локусы как информативные для характеристики линейной и внут-
рилинейной структуры изучаемой группы животных. 
Одним из критериев оценки генетических различий между линиями 

является значение индекса фиксации Fst при парном сравнении. Ге-
неалогические линии, имеющие при сравнении минимальные генети-
ческие дистанции, характеризуются общностью происхождения и мо-
гут быть объединены, а с большим различием дистанции удалены и 
подтверждают свои генеалогические особенности как генеалогические 
или заводские линии в породах. В проведенных исследованиях мини-
мальные различия обнаружены между линиями Сталактита и Драчуна 
и минимальные между ними и линией Самсона. 
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Графическое изображение сравнительного анализа генетических 
дистанций изучаемых линий позволяет создать дендрограмму филоге-
нетического родства или генеалогического древа заводской или по-
родной популяций животных. 
Аналогичные исследования были проведены автором [98, с. 99-102] 

на заводской популяции свиней СГЦ «Заднепровский», включающей 8 
заводских линий, и было установлено фактическое генетическое род-
ство, создана дендрограмма и проведена некоторая коррекция в стра-
тегии племенной работы с популяцией. 
Учитывая, что до сих пор в Республике Беларусь не проводились 

научные исследования, аналогичные исследованиям, результаты кото-
рых изложены выше, следует проводить МС-анализ племенных свиней 
в комплексе селекционно-генетических исследований. На основании 
этого следует устанавливать фактический генетический профиль жи-
вотных и генеалогических структур. 
Это позволит значительно интенсифицировать породообразова-

тельный процесс разработать концептуально новую стратегию пле-
менной работы для решения практических вопросов роста продуктив-
ности, как исходных родительских форм, так и финальных гибридов 
для производства конкурентоспособной свинины. 

 
1.8. Цитогенетические методы в селекции свиней и использо-

вание кариотипирования 
 
Эта группа методов, имея длинную историю, в настоящее время 

продолжает быстро развиваться. Цитогенетические методы анализа 
приобрели особую важность в связи с необходимостью составления 
генетических карт хромосом сельскохозяйственных животных. 
Кариотип свиней состоит из 38 хромосом, 18 пар артосом и поло-

вых хромосом. Анализ кариотипа позволяет точно идентифицировать 
каждую хромосому набора, определить гомологичные хромосомы и 
пронумеровать хромосомы согласно стандартной номенклатуре карио-
типа. 
Кариотипический анализ позволяет совершенно точно определить 

у каждого животного: модальное число хромосом, генетический пол, 
наличие или отсутствие хромосомных аберраций и т. д. 
Исторически цитогенетические методы анализа имеют особую 

важность в связи с необходимостью выявления у сельскохозяйствен-
ных животных носителей цитогенетических аномалий, приводящих к 
нарушению жизнеспособности, функции воспроизводства и накопле-
нию «генетического груза» в стадах. 
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Кариотип характеризуется постоянством и стабильностью. Под 
воздействием естественного и искусственного отбора практически у 
каждого животного происходят изменения хромосомного аппарата, у 
отдельных особей, в частности, в отдельных клетках и во всех клетках 
организма. Уровень спонтанных изменений кариотипа является важ-
ным критерием определения племенной ценности свиней. 
У животных частота встречаемости хромосомных транслокаций за-

висит от видовой, породной и линейной принадлежности. 
С использованием потомка радиомутанта, т. е. кариологически 

маркированного хряка, в случае реципрокной транслокации происхо-
дит снижение многоплодия свиней, вызванное ранней гибелью эм-
брионов, несущих несбалансированный вариант транслокации [42; 43, 
с. 279-301; 46]. 
Степень фенотипического проявления хромосомной перестройки 

реципрокной транслокации у свиней зависит от уровня презиготиче-
ского, направленного против аберрантных гамет и летального дейст-
вия несбалансированных вариантов транслокаций. 
Абсолютное большинство хряков, несущих реципрокную трансло-

кацию, характеризуются нормальным проявлением половых рефлек-
сов, удовлетворительной спермопродукцией. У них не обнаружено, 
как правило, морфологических и физиологических изменений. Случаи, 
когда реципрокные транслокации приводили к нарушению нормально-
го сперматогенеза, описаны лишь единичные случаи. 
У свиней установлена отрицательная взаимосвязь между частотой 

спонтанных нарушений кариотипа в соматических клетках и уровнем 
репродуктивной функции. Эти данные подтверждают и исследования 
Джапаридзе С.Т. [35]. 
Завада А.Н. [42; 43, с. 279-301; 44, с. 168-169; 45, с. 92-93; 46, с. 93-

94], изучая структурные особенности хромосом свиней цивильской 
породы, показал наличие двух структурных типов измененных акро-
центрических хромосом. Измененые акроцентрические хромосомы 
только одного типа присутствуют у каждого из 16 хряков-
производителей. 
Высокий общий уровень анеуплоидии и гиперплоидии при сапо-

ставлении с другими породами уровнем полиплоидии отмечают у сви-
ней цивильской породы [46]. 
Цитогенетическое обследование 12 хряков цивильской породы в 

возрасте 22-24 месяца, проведенное впервые, показало, что у них об-
наруживается не только довольно высокий общий уровень анеуплои-
дии, но и высокий уровень гиперплоидии при сопоставимом с другими 
породами уровнем полиплоидии. 
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Стабильность хромосомного набора является одним из основных 
условий нормальной жизнедеятельности организма. У свиней различ-
ные нарушения в кариотипе влияют в первую очередь на репродук-
тивную функцию, что проявляется в снижении многоплодия живот-
ных. В связи с этим в странах с развитым животноводством существу-
ют программы генетического мониторинга, включающие в качестве 
обязательного элемента цитогенетические исследования, как сообща-
ют российские исследователи Л.Г. Майсейкин и П.М. Кленовицкий 
[91, с. 4-9]. 
По мнению П.М. Кленовицкого и др. [66], хромосомные аберрации 

можно разделить на две группы: конституциональные – присущие 
всем клеткам, унаследованные от родителей или возникшие в процессе 
созревания гамет, и соматические – возникающие в отдельных клетках 
в ходе онтогенеза. Особое влияние на фенотип свиней имеют ядрыш-
ковые организаторы рибосомной РНК во взаимодействии с группой 
кластеров ДНК 8 и 10 хромосомы [67, с. 9-10]. Оценка кариотипа сви-
ней на предмет структурных аномалий во взаимосвязи с нарушением 
фенотипа имеет определяющее значение в селекции [68, с. 53-55]. 
У домашних свиней конституциональные аномалии представлены 

главным образом реципрокными транслокациями (взаимными обме-
нами фрагментов хромосом), значительно реже встречаются робертсо-
новские транслокации (слияния акроцентрических хромосом) и инвер-
сии. Робертсоновские транслокации связаны с изменением числа 
двухплечих хромосом и у большинства видов могут быть выявлены на 
основании визуального анализа и подсчета числа хромосом. Иденти-
фикация других типов конституциональных аномалий возможна толь-
ко на основании кариотипирования. Соматические аберрации выявля-
ют путем микроскопирования метафазных пластинок. В ряде случаев 
целесообразно выборочное кариотипирование. 
Известно, что породы свиней характеризуются разной частотой 

распространения хромосомных аномалий. С этой целью мы провели 
выборочное цитогенетическое обследование хряков в селекционно-
гибридном центре «Заднепровский». Было обследовано 14 хряков, ус-
тановлено, что все животные имели нормальный кариотип, соответст-
вующий видовой норме [36, с. 108-110; 41, с. 69-73; 42, с. 16-20; 49, с. 
178]. Диплоидное число хромосом у них было равно 38. Хромосомный 
набор содержал 12 пар двухплечих хромосом и 6 пар акроцентриков 
без каких-либо конституциональных нарушений. Состав половых хро-
мосом у всех хряков соответствовал биологическому полу. 
Как видно из приведенного материала количественный, видовой и 

структурный состав кариотипа соответствуют норме, без изменений. 
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Уровень спонтанных нарушений хромосом по выборочной оценке в 
среднем составил 7,5 %. Для примера укажем, что при выборочной 
оценке помесей ландрас × крупная белая в экспериментальном хозяй-
стве ВИЖ этот показатель был равен 3,12 %, а у хряков породы ланд-
рас из ГПЗ им. Цветкова наблюдался повышенный уровень – 12,3 %. 
Следовательно, в практической селекции очень важно при закладке 

генеалогических структур, породообразовательном процессе и апроба-
ции селекционных достижений проводить кариотипирование. Таким 
образом, можно считать, что спонтанная изменчивость хромосом у 
хряков в СГЦ «Заднепровский» находится в пределах генетико-
биологической нормы (10 %). Справедливость этого утверждения под-
тверждается и тем, что у всех обследованных хряков спонтанные абер-
рации хромосом были представлены единичными генами и разрывами, 
что характерно для естественного уровня изменчивости хромосом. Ни 
в одной из клеток не было обнаружено транслокаций и дицентриче-
ских хромосом, являющихся индикаторами действия эндогенных или 
экзогенных факторов, вызывающих повышенную нестабильность ка-
риотипа.  
Таким образом, цитогенетический анализ кариотипа свиней нового 

заводского типа в крупной белой породе «Заднепровский» подтвердил 
их хромосомную и генетическую стабильность и возможность исполь-
зования хряков мясо-откормочного типа в промышленном и племен-
ном свиноводстве для получения жизнеспособного молодняка. Это по-
зволит выявлять и профилактировать заболевания хряков и маток, а 
также их потомства, достигая их высокой продуктивности.   
В заключение обзора литературных данных по данной теме следует 

сделать следжующие выводы: 
1. В связи с тем, что скорость селекционного прогресса при разве-

дении сельскохозяйственных животных в настоящее время не превы-
шает 2 % за поколение с каждым годом, ввиду постоянного роста аб-
солютной продуктивности, становится все труднее не только увели-
чить ее, но и хотя бы удержать на достигнутом уровне при использо-
вании методов классической селекции. 

2. Результаты исследований в области цитогенетики, биохимиче-
ской и популяционной генетики показывают надежность использова-
ния в оценке генотипа маркерных генов. 

3. Разработка и активное внедрение методов маркер-зависимой се-
лекции по количественным и качественным признакам продуктивно-
сти животных является крайне актуальным, разрабатываемым и вне-
дряемым в различные животноводческие отрасли сельского хозяйства 
направлением исследований. 
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4. Широкое внедрение в селекционную практику методов геномной 
селекции в комплексе с классическими методами позволит значитель-
но ускорить селекционный прогресс, сократить сроки выращивания, 
себестоимость и повысить точность оценки племенной ценности жи-
вотных. 

5. При выявлении альтернативных генов-маркеров у свиней на по-
лигенной основе позволит прогнозировать продуктивность и предрас-
положенность к различным заболеваниям последних, даже на ранних 
этапах онтогенеза по истинному генетическому потенциалу. 

6. Выявление и активное использование в селекционной практике 
животных с желательными аллеломорфными вариантами по извест-
ным генам-маркерам и элиминация нежелательных генотипов позво-
лят повысить, а также удержать на высоком уровне хозяйственно-
полезные качества животных и выявить особей, устойчивых к заболе-
ваниям. Подтверждением этому являются многочисленные научные 
сообщения отечественных и зарубежных авторов. 
Таким образом, назрела необходимость в широком практическом 

применении генетических методов повышения хозяйственно-полезных 
качеств, а так е профилактики заболеваний свиней. Данная комплекс-
ная система, основанная на применении селекционно-генетических и 
профилактических приемов отбора животных, генетически устойчи-
вых к заболеваниям, в ассоциации с полиморфными вариантами генов 
продуктивных качеств позволит создать резервные популяции здоро-
вых и высокопродуктивных животных, адаптированных к условиям 
свиноводческих хозяйств Республики Беларусь. Это позволит вывести 
систему племенной работы на более качественный и эффективный 
уровень и, как результат, обеспечит высокую продуктивность пород, 
терминальных родительских форм и конкурентоспособность свинины, 
получаемой от финального гибридного молодняка. 
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2. НАУЧНЫЕ РАЗРАБОТКИ И ИХ ЭФФЕКТИВНОСТЬ 
В ОБЛАСТИ ГЕНОМНОЙ СЕЛЕКЦИИ 

 
2.1. Краткая характеристика породного состава свиней, разво-

димых в Республике Беларусь, эффективность их селекции и ис-
пользования в системах разведения 

 
Породы – основа системы разведения, необходимы в промышлен-

ном свиноводстве в качестве исходных родительских форм, созданных 
на моно- или полигибридной основе. От того как высоки их генетиче-
ский потенциал и эффект сочетаемости (гетерозиса) в скрещивании и 
гибридизации зависит уровень продуктивности откормочного молод-
няка и в целом экономическая эффективность производства свинины. 
На рисунке 2.1 представлен породный состав и удельный вес разводи-
мых в стране генотипов свиней. Традиционно, как и во всем мире, до-
минирует крупная белая порода свиней. В последнее время белорус-
ская популяция свиней крупной белой породы была значительно 
улучшена и на её основе апробирована и утверждена «Белорусская 
крупная белая» порода свиней (Патент № 3785 Минсельхоза РФ)[66, 
67, 68]. Позже созданы заводские стада свиней породы йоркшир и ап-
робирован заводской тип «Днепробугский». 

 

 
Рисунок 2.1 − Породный состав свиней в Республике 

 Беларусь 
 

1%  6%  2% 
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2.1.1. Белорусская крупная белая порода 
 
Белорусская крупная белая является основной плановой породой, 

относящейся к материнской форме в различных системах разведения. 
До 1963 года генеалогическая структура породы в племхозах респуб-
лики была еще несовершенной, а продуктивность животных – низкой с 
преобладанием свиней сального и мясосального типов. В 1963-1965 гг. 
ученые Белорусского НИИ животноводства совместно с селекционе-
рами племзаводов и племхозов начали работу по упорядочению зо-
нальной структуры породы и созданию однородного массива высоко-
продуктивных свиней, отличающихся повышенной мясностью и хо-
рошими откормочными качествами. Работа была завершена созданием 
внутрипородного типа БКБ-1, утвержденного в 1975 году. Животные 
этого типа характеризовались универсальным направлением продук-
тивности, т. е. наряду с высокими репродуктивными качествами отли-
чались хорошими мясо-откормочными. Они имели крепкую конститу-
цию, глубокое умеренной длины туловище, окорок средней величины. 
Ноги средней длины, крепкие, правильно поставленные, голова легкая 
с прямостоячими ушами. Масса взрослых хряков – 300-350 кг, свино-
маток – 220-250 кг, длина туловища – 175-185 и 155-165 см. Для даль-
нейшего совершенствования зональной структуры породы, ускорения 
селекционного процесса и более эффективного использования явления 
гетерозиса было решено дифференцировать внутрипородный тип БКБ-
1 на два заводских типа: «Минский» и «Витебский». Заводской тип 
«Минский» специализирован на высокие репродуктивные качества: 
многоплодие – 12 и более поросят, молочность – 56 кг, масса гнезда 
поросят при отъеме в возрасте 2 месяцев – 200 кг. 
Заводской тип «Витебский» создан с преимущественной селекцией 

по откормочным качествам: среднесуточный прирост – не менее 750 г, 
затраты корма на 1 кг прироста – не более 3,4 корм. ед. с пониженным 
содержанием сала в тушах (толщина шпика – не более 27 мм) при со-
хранении на высоком уровне многоплодия маток.  
Животные этих типов характеризовались крепкой конституцией, 

высокой естественной резистентностью организма, приспособленно-
стью к региональным условиям разведения, стрессустойчивостью и 
высокими адаптационными качествами при промышленном производ-
стве свинины. 
В 2007 г. создан заводской тип «Заднепровский» численностью 56 

хрячков и 516 свиноматок с продуктивностью: многоплодие – 11,8 по-
росят, молочность – 55,5 кг, масса гнезда при отъеме в 35 дней – 87,7 
кг, молодняк которого достигает возраста живой массы 100 кг за 187 
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дней при среднесуточном приросте – 738 г и затратам корма – 3,6 
корм. ед., толщине шпика – 26,8 мм и массе окорока – 10,9 кг.   
В результате выполнения ГНТП программы импортозамещения в 

2006 году завершена работа по созданию Белорусской крупной белой 
породы свиней (БКБП). Новое селекционное достижение утверждено 
Государственной комиссией по апробации, а в 2007 году на неё полу-
чен Патент № 3785 (рисунок 2.2) и Авторское свидетельство № 47510, 
Российской Федерации [66, 67, 68]. 
Животные характеризуются крепким типом конституции и высокой 

резистентностью молодняка. Порода соответствует лучшим мировым 
стандартам по воспроизводительным качествам (таблица 2.1, рисунки 
2.3-2.6). 

 
Таблица.2.1 − Динамика продуктивности свиней крупной белой поро-
ды в Республике Беларусь. 

Наименование показателей 
Годы 

1994 2003 2005 2010 
Многоплодие, голов 11,30 11,87 11,90 11,90 
Возраст достижения живой мас-
сы 100 кг, дн. 185 185 183 180 
Среднесуточный прирост, г 740 750 750 780 
Расход корма на 1 кг прироста, 
к.ед. 3,7 3,5 3,4 3,3 
Толщина шпика над 6-7 грудны-
ми позвонками, мм 27,7 27,0 26,0 25,0 
Масса задней трети полутуши, кг 10,5 10,9 11,0 11,1 
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Рисунок 2.2 − Международный патент на селекционное 

достижение – БКБ порода свиней. 
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Рисунок 2.3 − Хряк крупной белой породы. 

 

 

Рисунок 2.4 − Свиноматка крупной белой породы 
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Рисунок2.5 − Свиноматка крупной белой породы с поросятами 
 

 

Рисунок 2.6 − Ремонтные свинки крупной белой породы в  
возрасте 5-5,5 мес. 
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2.1.2. Белорусская черно-пестрая порода 
 
До 1965 года совершенствование популяции черно-пестрых свиней 

проводилось с целью выведения нового скороспелого сального типа, 
хорошо приспособленного к условиям кормления и содержания во 
всех областях республики. Позже, в связи с улучшением благосостоя-
ния населения, появилась потребность в мясной свинине. Поэтому с 
1965 г. учеными БелНИИЖ началась селекция по улучшению мясных 
качеств белорусских черно-пестрых свиней и выведению на их основе 
новой породы, предназначенной для промышленного скрещивания с 
животными крупной белой породы в хозяйствах республики. В 1976 г. 
порода была утверждена под названием «Белорусская черно-пестрая».  
Порода выведена методом сложного воспроизводительного скре-

щивания. Определенную роль сыграло и «прилитие» крови дикого ка-
бана, способствовавшее созданию у черно-пестрых свиней большой 
выносливости, нетребовательности к кормам, условиям содержания, 
устойчивости к заболеваниям, обладающих высокими мясосальными 
качествами. В скрещивании использовали местных маток, которых по-
крывали хряками крупной белой, крупной черной и беркширской по-
род. Помесей в 4 поколении с 1/4 кровности по породам разводили в 
себе. В дальнейшем для улучшения мясных качеств однократно «при-
лили кровь» пород ландрас и эстонской беконной. Тип телосложения 
животных – универсальный, конституция крепкая, масть черно-
пестрая. Туловище глубокое, спина и поясница прямые и широкие, но-
ги крепкие, голова небольшая со слегка нависающими ушами (рисунки 
2.7-2.8). Живая масса взрослых хряков – 300-340 кг, маток – 220-250 
кг, длина туловища – 170-180 и 155-160 см. Многоплодие в среднем 
составляет 10,0-10,5 поросят (таблица 2.2). 
 
Таблица 2.2 − Динамика численности и продуктивности свиней бело-
русской черно-пестрой породы в Республике Беларусь 

Наименование показателей 
Годы 

1994 2003 2005 2010 
Многоплодие, голов 10,5 10,8 10,8 10,9 
Возраст достижения живой массы 
100 кг, дн. 187 186 185 183 
Среднесуточный прирост, г 719 749 750 760 
Расход корма на 1 кг прироста, к.ед. 3,69 3,54 3,5 3,4-3,5 
Толщина шпика, мм 29 28 28 28 
Масса задней трети полутуши, кг 10,4 10,8 10,8 10,9 
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Рисунок 2.7 − Хряк белоруской черно-пестрой породы 
 

 
 

Рисунок 2.8 − Свиноматка белоруской черно-пестрой породы 



64 
 

В последние годы с целью повышения мясности и длины туши 
проводится «прилитие крови» пород ландрас и дюрок. Получены чер-
но-пестрые животные с кровностью 1/2, 1/4 и 1/8 пород дюрок и фин-
ский ландрас, предварительная оценка которых показала перспектив-
ность данного направления. Ведущий племзавод по породе – «Ленино» 
Могилевской области. 

 
2.1.3. Белорусская мясная порода  
 
Белорусская мясная порода была выведена методом сложного вос-

производительного скрещивания белорусского и полтавского мясных 
типов с использованием маток крупной белой породы и мирового ге-
нофонда пород: шведский ландрас, йоркшир, уэссекс-сэдлбекской, 
пьетрен, эстонской беконной. Основная цель, поставленная при выве-
дении породы, – создание популяции свиней, обладающих высокими 
показателями откормочной и мясной продуктивности и пригодных к 
использованию в системе скрещивания и гибридизации. Работа по соз-
данию белорусской мясной породы выполнялась в три этапа. На пер-
вом этапе (1971-1980 гг.) учеными-селекционерами БелНИИЖ были 
выведены три специализированные линии: первая – на основе БКБ-1 
при селекции на энергию роста; пятая – на основе крупной белой и эс-
тонской беконной пород, ландрас и шведского йоркшира; шестая – с 
использованием тех же пород, кроме шведского йоркшира. В пятой 
линии крупная белая порода и шведский йоркшир составили по 37,5 
%, эстонская беконная и ландрас – по 12,5%. В шестой линии на долю 
крупной белой породы приходилось 50 %, эстонской беконной. В ре-
зультате государственной апробации в базовых хозяйствах, занимаю-
щихся разведением животных этой породы, насчитывалось 2100 сви-
номаток и 188 хряков-производителей (патент на селекционное дости-
жение № 0283, свидетельство № 31306 Российской Федерации). 
Параметры продуктивности: 

• многоплодие – 10,7-11,0 поросят 
• энергия роста – 785-831 г  
• затраты корма – 3,26-3,33 к.ед.  
• толщина шпика – 24,0 мм 
• площадь «мышечного глазка» - 36,5 см2 
• выход мяса – 62-64 % 

Созданный массив взрослых хряков и маток представлен крупными 
развитыми животными, которые соответствуют модели животных 
мясного направления продуктивности. У них крепкая конституция, 
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широкое и глубокое удлиненное туловище. Цвет кожи и щетины бе-
лый. Голова облегченная, с прямым профилем. Спина ровная и широ-
кая с хорошо развитым окороком (рисунки 2.9-2.10). 
 

 
Рисунок 2.9 − Хряк белорусской мясной породы 

 

 
Рисунок 2.10 − Свиноматка белорусской мясной породы 

 
Разведением и совершенствованием породы занимаются три селек-

ционно-гибридных центра: «Заднепровский» Витебской области, «Бе-
лая Русь» Минской и «Западный» Брестской областей, эксперимен-
тальных базах «Заречье» и «Будагово» Смолевичского р-на Минской 
области. 
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2.1.4. Дюрок 
 
Официально порода была зарегистрирована в 1883 году. Вначале 

она имела сальное направление продуктивности. Позднее, за счет 
внутрипородной селекции и незначительного «прилития крови» сви-
ней породы темворс, свиноводами США создана современная мясная 
порода. 
Масть свиней красная, с оттенками от светло-красного до коричне-

вого. Взрослые животные крупные, высокие, с аркообразной спиной, 
окорока длинные, хорошо выполненные, костяк крепкий, голова не-
большая с коротким лычом. Темперамент животных спокойный. Для 
свиней этой породы характерны высокая скороспелость и отличные 
мясные качества, устойчивость к стрессовому синдрому. 
Большой интерес для использования представляет эта порода в 

Республике Беларусь и в странах СНГ. В бывший СССР ее завезли в 
1975-1976 гг. Завоз свиней осуществлялся для создания собственной 
племенной базы и использования их в системах гибридизации. После-
дующие работы с породой свидетельствуют о высокой эффективности 
её использования в различных системах промышленного скрещивания 
и гибридизации. Эта порода, как и белорусская чёрно-пёстрая, имеет 
очень высокую резистентность и сохранность поросят и больше, чем 
ландрас, подходит к условиям товарных хозяйств. 
В Республике Беларусь наибольшее поголовье хряков и маток по-

роды сосредоточено на СГЦ «Заднепровский» Витебской, «Западный» 
Брестской областей. Создаются стада в СГЦ «Василишки» и колхозе 
«Озеры» Гродненской области. Генеалогическую структуру породы 
составляют 8 линий и 17 семейств. 

 
2.1.5. Ландрас 
 
Порода выведена в Дании на основе скрещивания местных свиней с 

английскими породами (в основном крупной белой) с преимуществен-
ной селекцией на мясные качества. Первоначально свиноводы Дании 
разводили и поставляли на германский рынок тяжелых сальных сви-
ней. Однако к концу XIX века рынок потребовал беконной свинины. 
Свиноводы нашли выход в импорте хряков крупной белой породы и 
скрещивании с ними местных маток, отбирая на племя белых метисов 
с уклоном в сторону беконного типа. Порода быстро совершенствова-
лась по воспроизводительным и мясным качествам. В Дании впервые 
были созданы селекционные контрольные станции, где оценивались 
хряки по качеству потомства. 
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Современный тип ландраса распространен во многих странах мира, 
особенно в Германии, Бельгии, Голландии. Это типично беконные 
свиньи среднего и крупного размеров, с сильно растянутым, узким, но 
глубоким туловищем, широким и плоским окороком. К отрицатель-
ным свойствам можно отнести стрессчувствительность, слабость кон-
ституции, плохую акклиматизацию. Живая масса хряков – 300-320 кг, 
свиноматок – 200-220 кг, длина туловища равна 180-185 и 165-170 см, 
многоплодие составляет 10,5-11,0 поросят. 
Порода широко применяется в скрещиваниях и гибридизации в ка-

честве отцовской формы. В республике животные породы ландрас раз-
водятся на племенной ферме колхоза «Красный Октябрь» и СГЦ «Ва-
силишки» Гродненской области. 

 
2.1.6. Эффективность использования пород в системе разведе-

ния 
 
Как показывает сравнительный анализ продуктивности маток ве-

дущей группы (30-35 % от поголовья основных свиноматок), лиди-
рующее положение по всем параметрам занимает КБ порода (таблица 
2.3). Эта порода имеет так же и лучшие характеристики по воспроиз-
водительным качествам, фертильности или продуктивности хряков и 
их оплодотворяющей способности. Крупная белая и белорусская чер-
но-пестрая породы имеют более крепкую конституцию, более высо-
кую адаптацию к условиям среды, поэтому они используются во всех 
схемах получения товарного молодняка в качестве материнской фор-
мы.  

 
Таблица 2.3 − Сравнительный анализ продуктивных качеств плановых 
пород свиней в Республике Беларусь 

Продуктивные 
качества 

Породы В 
средн. КБ БЧ БМ Д Л 

1 2 3 4 5 6 7 
Репродуктивные качества свиноматок 

Число голов 1900 500 
230
0 140 60 4900 

Многоплодие по основ-
ным маткам, гол. 11,8 10,8 10,9 9,7 10,2 10,7 

Молочность, кг 51,9 52,0 51,0 44,4 48,0 49,5 

Количество поросят при 
отъёме, гол. 10,5 9,4 9,6 8,7 8,8 9,4 
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Продолжение таблицы 2.3 
1 2 3 4 5 6 7 

Масса гнезда при отъеме 
в 2 мес., кг 173,0 168,0 187,0 70∗ 76,0 169,3 

Сохранность, % 89,0 87,3 86,0 89,7 86,0 87,7 

Откормочные и мясные качества (в ср. за 1995 -2000 гг.) 
Число голов молодняка, 
гол. 3699 1597 544 60 50 5950 

Возраст достижения 
массы 100 кг, дн. 188 189 192 191 191 190,2 

Среднесуточный при-
рост, г 703 688 690 696 675 690,4 

Расход корма на 1 кг 
прироста, корм. ед. 3,7 3,75 3,8 3,6 3,7 3,71 

Длина туши, см 95,7 95 96,4 97,3 101,3 97,1 

Толщина шпика, мм 27,5 29,7 26,2 22,9 24,7 26,2 

Масса окорока, кг 10,7 10,5 11,0 11,3 11,3 11,0 

Площадь «мышечного 
глазка», см2 28,5 27,7 30,6 37,4 35,3 31,9 

Содержание мяса в ту-
ше, % 59,2 58,4 62,0 65,4 62,4 61,5 

Примечание - здесь и далее: КБ - крупная белая порода; БЧ - белорусская черно-
пестрая; БМ - белорусская мясная; Д - дюрок; Л - ландрас. 
* - масса гнезда в 35 дней 
 
По данным оценки значительного количества молодняка различных 

пород на Гродненской КИСС, достоверных различий между ними не 
обнаружено, отмечается лишь некоторое улучшение мясных качеств у 
молодняка мясных пород. Более высокая энергия роста при низких за-
тратах кормов животных крупной белой породы указывает на их гене-
тическую консолидацию по этим признакам и адаптации их организма 
к условиям станции. 
В Республике Беларусь, начиная с 60-х годов прошлого столетия, 

сложилась оптимальная организационная структура племенной рабо-
ты, по «принципу пирамиды» (рисунок 2.11). Углубленная селекцион-
но-племенная работа по линиям ведется на племзаводах и «нуклеусах» 
СГЦ первой ступени разведения, и вектор передачи селекционного ма-
териала направлен вертикально вниз посредством племпродажи хряч-
ков и свинок дочерним хозяйствам. На современном этапе ускоряют 
передачу лучших мировых достижений в селекции станции искусст-
венного осеменения, на которых получают, оценивают и на коммерче-
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ской основе реализуют сперму на СИО потребителей. 
 

 
Рисунок 2.11 − Организационно-структурная система разведения  

свиней КБ породы по «принципу пирамиды». 
 
Основой программ гибридизации в свиноводстве и выращивания 

высокопродуктивного товарного молодняка является выведение пород 
и их скрещивание (рисунок 2.12). В данной схеме приведен наиболее 
эффективный вариант получения товарного гибрида, позволяющий 
получить прибыль на 1 свиноматку (КБ × БМ) 290 у. е. в год. Этот 
процесс требует генетического контроля при подборе пород с целью 
получения животных с необходимым генотипом и уровнем продук-
тивности. 
Использование современной организационной структуры воспро-

изводства и современных биотехнологических приемов (метод внут-
риматочного осеменения и технология получения и длительного хра-
нения спермы) позволяет значительно увеличить эффективность ис-
пользования хряков (получение до 5-10 тыс. спермодоз от хряка в год). 
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В этой связи на первый план выступает оценка генетического статуса 
племенных животных: наличие у них структурных хромосомных на-
рушений, генных аберраций, мутаций генов, влияющих на проявление 
хозяйственно-полезных признаков. 

 

 
Рисунок 2.12 − Схема получения трехпородного гибридного молодняка 
 
Как показывает многолетняя селекционная практика, очень сложно 

в данных технологических условиях достичь селекционного сдвига 
продуктивности свиней, особенно материнских качеств, которые име-
ют низкие коэффициенты наследования, отрицательно коррелируют с 
мясными качествами (рисунок 2.13). 



71 
 

 
Рисунок 2.13 − Продуктивность свиней крупной белой породы 

 
Особенность селекции белорусской популяции племенных свиней 

крупной белой породы заключается в том, что она дифференцирована 
на материнскую и отцовские формы с преобладанием однофакторного 
отбора по репродуктивным и мясным качествам. По мнению ряда уче-
ных-свиноводов [36, с. 52-61; 58, с. 52-61], это позволяет создавать 
специализированные популяции в породе с высоким уровнем про-
фильной продуктивности, консолидированным генотипом и выров-
ненным фенотипом. Эти генотипы отселекционированы на высокую 
гетерозисную сочетаемость при их внутрипородном кроссе, межпо-
родном скрещивании и породно-линейной гибридизации. 
Использование нами этих принципов позволило достичь некоторых 

успехов в селекции мясо-откормочных качеств (рисунок 2.14). По 
энергии роста за 8 поколений (в период 1990-2004 гг.) эффект селек-
ции составил 135 г., или 17 г. за поколение. Соответственно, снизились 
затраты кормов на 0,42 корм. ед., или 11 %. По продуктивности сви-
номаток, их многоплодию и молочности в селекционных стадах прак-
тически отсутствовал эффект селекции и работа проводилась в основ-
ном на поддержание уровня, стабилизации численности, сохранение 
генеалогических структур их генетического разнообразия и консоли-
дации. 
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Рисунок 2.14 − Динамика энергии роста и затрат корма 

 
Эффективная селекционная работа с линиями, генотипами свиней в 

племхозах проводится методами классической селекции, при которых 
наблюдается значительное отрицательное влияние средовых факторов. 
Генетический потенциал животных из-за неблагоприятного влияния 
условий кормления и содержания реализуется лишь на 60-70 %. Отме-
чается снижение эффекта селекции в популяциях во временном аспек-
те и в поколениях. По данным наших исследований и сообщений Ду-
нина И.М. [41, с. 44-46; 42, с. 12-14; 36], наблюдается тесная взаимо-
связь между уровнями генетического потенциала и условиями среды 
при практической реализации возможностей генотипа (рисунок 2.15).  
Превышение условий среды над генетическим потенциалом (дви-

жение вектора в область повышения) позволяет получать прогресс в 
селекции. 
При ухудшении условий среды, дрейф вектора вправо от W = const 

с 1 по 3 зоны наблюдается регресс признаков, однако возможно сохра-
нение генетического постоянства до 3-5 поколений.  
Дальнейшее снижение от 3 к 5 зоне или к 10-30 % соответствия 

приводит к полной генетической деградации популяции, резкому сни-
жению ее численности и ликвидации. 
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Рисунок 2.15 − Зависимость селекционного эффекта (∆X) 

от условий среды (α) 
 
Большинство улучшаемых (селекционируемых) признаков носит 

количественный характер и определяется полигенно, в зависимости от 
совпадения направления векторов отбора и улучшения (ухудшения) 
средовых факторов, то есть прогресс в селекции зависит от совпадения 
векторов отбора и технологических условий. При несовпадении (раз-
новекторности) процессов наблюдается замедление и регресс продук-
тивности заводских популяций и в целом пород. Для нивелирования 
этой отрицательной зависимости и прямого воздействия на консоли-
дацию и улучшение генотипа животных необходимо использовать ме-
тоды ген- и маркер-зависимой селекции. В данном случае селекция ве-
дется комбинированным методом: по генотипу и фенотипу, при этом 
отмечается снижение отрицательного влияния средовых факторов. В 
своей работе селекционер уверен в том, что отобранные на воспроиз-
водство животные имеют желательный набор генов и аллелей. Это по-
зволит создавать резервные популяции, ускоренно их размножать и 
значительно быстрее повышать эффект селекции по признакам разви-
тия и продуктивности, чем при классических методах селекции.  
Анализируя вышеизложенный материал, можно сделать вывод о 

необходимости использования методов ДНК-технологии в практиче-
ской селекции, что позволит в 2-3 раза повысить ее эффективность. 
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2.2. Использование кариотипирования 
 
Стабильность хромосомного набора является одним из основных 

условий нормальной жизнедеятельности организма. У свиней различ-
ные нарушения в кариотипе влияют, в первую очередь, на репродук-
тивную функцию, что проявляется в снижении многоплодия живот-
ных. В связи с этим в странах с развитым животноводством существу-
ют программы генетического мониторинга, включающие в качестве 
обязательного элемента цитогенетические исследования. В Республике 
Беларусь оценка кариотипа свиней проведена впервые.  
По мнению Кленовицкого М. П.[66; 68, с. 53-55], хромосомные 

аберрации можно разделить на две группы: конституциональные – 
присущие всем клеткам, унаследованные от родителей или возникшие 
в процессе созревания гамет, и соматические – возникающие в отдель-
ных клетках в ходе онтогенеза. У домашних свиней конституциональ-
ные аномалии представлены в основном реципрокными транслока-
циями (взаимными обменами фрагментов хромосом), значительно ре-
же встречаются робертсоновские транслокации (слияния акроцентри-
ческих хромосом) и инверсии. Робертсоновские транслокации связаны 
с изменением числа двухплечих хромосом и у большинства видов мо-
гут быть выявлены на основании визуального анализа и подсчета чис-
ла хромосом. Идентификация других типов конституциональных ано-
малий возможна только на основании кариотипирования. Соматиче-
ские аберрации выявляют путем микроскопирования метафазных пла-
стинок. В ряде случаев целесообразно выборочное кариотипирование.  
Известно, что породы свиней характеризуются разной частотой 

распространения хромосомных аномалий. С этой целью было прове-
дено выборочное цитогенетическое обследование хряков селекционно-
гибридного центра «Заднепровский». Исследования проводили в рам-
ках совместной работы между БелНИИЖ и отделом биотехнологии 
ВИЖ. Анализ хромосом проводили в клетках 72-часовой культуры 
лимфоцитов периферической крови по методике Кленовицкого П.М. 
(1997) [66]. Кровь для анализа брали в стерильные шприцы с гепари-
ном из глазного синуса. В качестве агента, стимулирующего деление 
лимфоцитов, использовали фитогемагглютинин (ФГА) производства 
фирмы ПанЭко (Россия) в дозе 20 мкг/мл. Культивирование лимфоци-
тов и приготовление препаратов хромосом осуществляли по стандарт-
ным прописям. 
Анализ препаратов проводили на микроскопе Nikonmicrophot-FX с 

использованием цифровой видеокамеры КС-583С и программ 
«ImageScope 1» (фирма СМА, Россия) и AdobePhotoshop 5.5. Програм-
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му «ImageScope 1» использовали для видеозаписи изображения препа-
ратов хромосом и их измерения. Подсчет хромосом, кариотипирование 
и анализ аберраций проводили с использованием программы 
AdobePhotoshop 5.5. При анализе соматических аберраций от каждого 
животного исследовали не менее 20 вариантов развития лейкоцитов в 
стадии метафаз. Видеозапись препаратов проводили под масляной им-
мерсией при увеличении 100х. Всего было обследовано 14 хряков. В 
результате исследования установлено, что все животные имели нор-
мальный кариотип, соответствующий видовой норме. Диплоидное 
число хромосом у них было равно 38. Хромосомный набор содержал 
12 пар двухплечих хромосом и 6 пар акроцентриков без каких-либо 
конституциональных нарушений. Состав половых хромосом у всех 
хряков соответствовал биологическому полу. 

В качестве примера приводится кариотип лимфоцита в стадии ме-
тафазного деления по хряку Секрету 222019 (рисунок 2.16). Ниже при-
водится рисунок компьютерной идентификации и ранжирования по 
всему хромосомному аппарату этого хряка. Как видно из приведенно-
го материала, количественный, видовой и структурный состав карио-
типа соответствует норме, без изменений. 

 

 

Рисунок 2.16 – Кариотип лейкоцит хряка Секрета 222019  
в метафазной стадии развития 
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Уровень спонтанных нарушений хромосом по выборочной
среднем составил 7,5 %. В качестве примера укажем, что
рочной оценке помесей ландрас × крупная белая в экспериментальном
хозяйстве ВИЖа этот показатель был равен 3,12 %, а у хряков
ландрас из ГПЗ им. Цветкова наблюдался повышенный
12,3%.  
Схема исследований представлена на рисунке 2.17. 
Таким образом, можно считать, что спонтанная изменчивость

мосом у хряков в СГЦ «Заднепровский» находится в пределах
ко-биологической нормы (10 %). Справедливость этого утверждения
подтверждается и тем, что у всех обследованных хряков
аберрации хромосом были представлены единичными генами
вами, что характерно для естественного уровня изменчивости
сом. Ни в одной из клеток не было обнаружено транслокаций
трических хромосом, являющихся индикаторами действия
или экзогенных факторов, вызывающих повышенную нестабильность
кариотипа. Таким образом, цитогенетический анализ кариотипа
нового заводского типа в крупной белой породе «Заднепровский
твердил их хромосомную и генетическую стабильность и возможность
использования хряков нового типа в промышленном и племенном
новодстве для получения жизнеспособного молодняка. 
Данное заключение подтверждается большим количеством

дований – 20-30 метафаз по каждому из 14 тестированных
рисунке 2.18 приводится ранжированный вид хромосом данного
без видимых структурных нарушений.    

Рисунок 2.18 − Ранжированный кариотип хряка Секрета
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2.3. Генные маркеры в селекции свиней 
 
Термин сигналь (английский его синоним «маркер» вошел в науч-

ный обиход гораздо позднее) ввел в двадцатые годы выдающийся рус-
ский генетик А.С. Серебровский. Под этим термином он понимал ал-
леломорфный ген (дискретный признак), сцепленный с группой алле-
лей, определяющих проявление интересующего исследователя призна-
ка, как правило, полигенного, и тем самым выступающий в качестве 
своеобразной метки, позволяющей проследить наследование данной 
группы аллелей. В более широком смысле маркер – это любая насле-
дуемая модификация структурных генов (аллелей), анонимных нук-
леотидных последовательностей или их материальных носителей – 
хромосом, с которыми сцеплена группа «аллелей интереса». 
Марзанов Н.С. [90] сообщает, что сигналь должен метить группы 

аллелей, генетическое расстояние между которыми менее 50 сМ (сан-
тиморган). Таким образом, минимальное числомаркеров должно соот-
ветствовать диплоидному числу хромосом. Вопрос о максимальном их 
числе остается дискуссионным. Очевидно только одно: чем больше 
маркеров локализовано на хромосоме, тем эффективнее их использо-
вание. 
В простейшем случае в качестве маркера можно рассматривать 

признак, «замкнутый сам на себя», к таковым относятся генные мута-
ции, приводящие к возникновению наследственной патологии. Собст-
венно говоря, маркером может служить любой аллель любого гена, 
имеющего дискретное проявление (масть, комолость и т. п.). 
У свиней сцеплены локусы Н- и С- групп крови. Кроме того, J-

локус сцеплен с генами SLA (главного комплекса гистосовместимо-
сти). Частота кроссинговера между локусами J- и SLA- составляет 9,8 
сМ. Расстояние между локусом F-системы групп крови и геном эпи-
статической белой масти у свиней равно 16,7 сМ.  
Все известные системы групп крови у сельскохозяйственных жи-

вотных локализованы на аутосомах. Так, Н-система у свиней, тесно 
связанная с геном чувствительности к синдрому злокачественной ги-
пертермии (MHS), локализована на 6 хромосоме, здесь же находится и 
S-система. Ген F-системы у свиней локализован на 17 хромосоме, а В- 
и J-систем – на 7 хромосоме. 
С развитием иммуногенетических методов был обнаружен ряд но-

вых систем крови у человека и животных. В настоящее время известно 
12 систем групп крови у рогатого скота, 17 у свиней, 8 у овец, 9 у ло-
шадей и 14 у птиц. Таким образом, число известных систем групп кро-
ви оказалось меньше числа хромосом. И хотя эти генетические струк-
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туры позволяют маркировать часть хромосом, но значительная часть 
генома остается немеченой. Напрашивалось естественное решение –
использовать в качестве маркеров структурные гены, не связанные с 
иммунной системой. 
В настоящее время оформилось два направления, основанные на 

использовании методов молекулярной генетики в селекции: выявление 
полиморфизма структурных генов (маркеры первого типа), связанного 
с генетическими заболеваниями или продуктивными особенностями 
животных, и использование полиморфизма анонимных нуклеотидных 
последовательностей (маркеры второго типа) в маркерной селекции. 
Для селекции свиней по мясным качествам представляет интерес 

изучение полиморфизма по гену гормона роста (GH), генов семейства 
MYOD, связанных с приростом и качеством мяса, лептина и рецептора 
лептина (LEP и LEPR) и других. С репродуктивными признаками у 
свиней связаны гены эстрогенового рецептора (ESR), бета-
субъединицы фолликулостимулирующего гормона (FSHB), I и II под-
семейств цитохрома Н450 (CYP19, CYP21). В свиноводстве представ-
ляет также интерес выявление животных, несущих рецепторы к анти-
генам E.coli. Ряд штаммов кишечной палочки вызывают диарею ново-
рожденных, часто сопровождающуюся высоким отходом поросят.  
Ген, аналогичный по фенотипическому проявлению бурула, был 

выявлен у свиней породы мэйшан. Было показано, что различие в мно-
гоплодии у них связано с полиморфизмом по гену эстрогенового ре-
цептора (ESR), матки с генотипом ВВ превосходят по многоплодию 
животных, гомозиготных по аллелю АА, в среднем на 0,9-1,5 поросен-
ка. Аллель В был также выявлен у коммерческих североамериканских 
пород свиней, ведущих свое происхождение от крупной белой породы. 
Полагают, что он был внесен в эту породу с кровью мэйшан. Аллель В 
с частотой от 0,04 до 0,15 встречается и у российских свиней [406].  
Продуктивность сельскохозяйственных животных зависит от фено-

типических признаков, которые определяются генетическими факто-
рами наследуемости. При традиционной селекции, основанной на 
оценке животных по фенотипу, его качественным и количественным 
признакам, их истинный генетический потенциал может быть занижен 
или необъективно оценен. На качество оценки оказывают негативное 
влияние факторы среды, она сложна и продолжительна. Положитель-
ное или отрицательное взаимодействие факторов генотип-среда уско-
ряет или замедляет селекционный процесс и определяет его эффектив-
ность. В настоящее время в связи с развитием молекулярной генетики 
появилась возможность идентификации генов, напрямую или косвенно 
связанных с хозяйственно-полезными признаками (геномный анализ). 
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В свиноводстве, по нашему мнению, актуальным является первооче-
редное внедрение в селекцию следующих маркеров: ген эстрогенового 
рецептора (ЕSR), влияющий на плодовитость маток, ген рианодиново-
го рецептора (RYR1), определяющий чувствительность к стрессам и 
ген белка, связывающего жирные кислоты (FABР), влияющий на каче-
ство свинины [55, с. 73-74.]. 

 
2.4. Генетические аномалии в свиноводстве 
 
С развитием технологии искусственного осеменения существует 

вероятность распространения за короткое время вредных генетических 
мутаций или аберраций хромосом в результате тиражирования геноти-
па производителя. Для своевременного выявления дефектов необхо-
дима организация генетического мониторинга аномалий у животных.  
Экономические потери в животноводстве в результате нарушений 

репродуктивной функции у самцов могут быть значительными. Хотя 
некоторые случаи мужского бесплодия можно объяснить влиянием та-
ких факторов как инфекции, экология, нарушения иммунитета и гор-
мональные дефициты, многие из них вызваны генетическими факто-
рами. Проблемы, связанные с образованием и созреванием спермато-
зоидов, являются наиболее распространенными причинами мужского 
бесплодия, приводящими к сниженному количеству и морфологиче-
ским нарушениям сперматозоидов или уменьшению их подвижности. 
Репродуктивные проблемы у хряков породы финский йоркшир бы-

ли обнаружены в 1987 году, когда был выявлен первый хряк с дефек-
том неподвижного короткого хвоста сперматозоида (ISTS - Immotile 
short tail sperm). Этот дефект является причиной бесплодия вследствие 
неподвижности, укороченности и нарушения всех структур хвоста 
сперматозоида [156, с. 233-235] . 
В 2000 году 37 % поголовья свиней породы йоркшир в Финляндии 

являлись носителями этого дефекта, представляющего значительную 
экономическую угрозу свиноводству.  
На рисунке 2.19 показаны сперматозоиды нормального и дефектно-

го хряков. Хвост сперматозоидов от хряков с дефектом ISTS короткий 
и имеет проксимальную каплю (стрелка) в районе шейки. Аксонема и 
другие структуры (митохондриальный матрикс, система микротрубо-
чек, указаны стрелками) хвоста сперматозоидов также неправильно 
расположены. Сравнение последовательностей транскрипта гена KPL2 
нормальных и дефектных хряков показало наличие 10 SNP и отсутст-
вие экзона 30 у хряков с дефектом ISTS. Впоследствии выяснилось, 
что отсутствие экзона 30 является основной причиной возникновения 
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дефекта у свиней. Кроме того, кодирующая последовательность экзона 
30 присутствует в ДНК дефектных хряков, таким образом выясняется 
что мутация, вызывающая возникновение дефекта ISTS, находится в 
интронной части гена. Дальнейшие исследования показали наличие 
уникальной для свиней-носителей дефекта ISTS большой вставки вна-
чале интрона 30. 

 

 
Рисунок 2.19 − Структура сперматозоидов полученных  

от здоровых и дефектных (ISTS) хряков. 
 
Эта проблема актуальна и для нашей страны, в связи с возросшими 

проблемами снижения оплодотворяющей способности спермы хряков 
по причинам повреждения акросомы и морфологических отклонений 
спермотозоидов в результате генных мутаций. Например, с помощью 
генетического анализа на Минской областной СИО был выявлен хряк 
№113784 породы йоркшир нодвежской селекции (таблица 3.12) с де-
фектом ISTS. Его сперма содержала мало сперматозоидов с нарушен-
ным строением, малой подвижностью и была непригодна к осемене-
нию. Опосность данной мутации состоит в том, что даже в геторози-
годной форме она имеет доминантный характер и передается потомст-
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ву, поэтому данное животное-выбраковано из стада. Следовательно, 
необходимо тестировать всю активную часть популяции хряков и ре-
монтного молодняка в раннем возрасте на предмет выявления мутации 
с целью профилактики бесплодия. В противном случае издержки про-
изводства будут значительными. Следует отметить, что БКБ порода 
устойчива к данной генетической мутации. 

 
2.5. Маркер-зависимая селекция 
 
Использование современных достижений биотехнологии открывает 

новые возможности в селекции животных. В отличие от традиционной 
селекции по фенотипу, применение знаний в области молекулярной 
генетики делает возможным проведение селекции непосредственно на 
уровне ДНК, то есть по генотипу (рисунок 2.20).  

 

 

Рисунок 2.20 − Структура исследований по маркер- и 
 ген-зависимой селекции. 

 
Селекция, базирующаяся на наличии или отсутствии у животных 

генетических маркеров, сцепленных с желательными или нежелатель-
ными признаками, получила название маркерзависимой селекции. Ес-
ли селекция ведется на основании полиморфизма главного гена, отве-
чающего за проявления признака, то такая селекции – гензависимая 
селекция (рисунок 2.21) [50, с. 44-49; 156, с. 222-233]. Наиболее важ-
ным направлением данных исследований является микросателлитный 
анализ, используемый в практике для подтверждения происхождения, 
а также породной и линейной принадлежности животных (рисунок 
2.22). 
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Рисунок 2.21 − Типы ДНК-маркеров, используемых 

 в животноводстве 
 

 
Рисунок 2.22 − Схема анализа ДНК-микросателлитов  

сельскохозяйственных животных 
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2.6. ДНК-диагностика в свиноводстве 
 
Анализ и последующее использование маркеров признаков продук-

тивности представляют большой интерес для селекции свиней. В на-
стоящее время выявлен целый ряд генов-кандидатов и определены их 
полиморфные варианты, которые могут оказывать прямое или косвен-
ное влияние на развитие признаков продуктивности свиней (таблица 
2.4) [50]. 
Примером использования молекулярной генной диагностики в се-

лекции свиней является анализ полиморфизма гена рианодинового ре-
цептора (RYR1). 
Как известно, чувствительность свиней к стрессам является боль-

шой проблемой в мясном свиноводстве, так как часто приводит к ги-
бели животных. 
Под действием стресса у свиней развивается злокачественный ги-

пертермический синдром (MHS). У чувствительных к стрессу свиней 
наблюдается чрезвычайно сильное снижение pH на фоне высокой тем-
пературы тела (38-40 °С), что приводит к образованию так называемо-
го PSE-мяса («Pale» – бледное, «Soft» – мягкое, «Exudative» – водяни-
стое).  

Fujii и др. было установлено [186, с. 448-451], что чувствительность 
к злокачественной гипертермии у свиней вызывается точковой мута-
цией Ц→Т в позиции +1843 гена рианодинового рецептора RYR1, 
приводящей к аминокислотной замене Arg→Cys в позиции 615. От-
крытие данной мутации позволило разработать молекулярно-
генетический тест, позволяющий четко идентифицировать генотипы 
свиней (NN – стрессоустойчивые не носители, Nn – стрессоустойчи-
вые скрытые носители, nn – стрессочувствительные носители).  
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2.7. Разработка и эффективность использования методов мар-
керной селекции 

 
2.7.1. Сравнительная оценка методов диагностики стрессчувст-

вительности свиней и методов профилактики 
 
Современное развитие свиноводства предполагает использование 

интенсивной селекции на повышение мясности туш, что способствует 
возникновению ряда негативных явлений. Наиболее распространен-
ными из них являются: ослабление естественной резистентности и 
стрессовый синдром злокачественной гипертермии, который приводит 
к увеличению отхода поросят и резкому ухудшению качества свини-
ны. 
Причиной возникновения стресса является недостаток в организме 

противовоспалительных гормонов (глюкокортикостероидов) и, в част-
ности, антистрессового гормона – кортизона, который отвечает за по-
вышение глюкозы в крови при стрессе. 
Проверка животных на подверженность к стрессу различными ме-

тодами имеет большое значение в селекционном процессе. Ряд авторов 
[167] указывают на различную степень проявления стресс-синдрома у 
животных разных пород в зависимости от их отселекционированности 
на мясные качества. О высокой эффективности селекции животных с 
использованием стресс-тестов на улучшение мясной продуктивности 
указывают Carden A.E., Hill W.G. (1985); Clarce H. (1972) [168; 176, с. 
33-34; 208, 216,]. 
В практике мирового свиноводства для оценки устойчивости сви-

ней к стрессам применяют различные методы. Наиболее надежным из 
них считается способ, основанный на измерении кислотности, цвета и 
влагоудержания мяса. Он широко используется в странах Западной 
Европы, особенно в Германии, где при убое по этим признакам оцени-
вают почти все туши, а результаты косвенно используют в селекции. 
Однако этот метод для ведения эффективной селекции малопригоден, 
так как связан с убоем животных. 
Широкое распространение получил разработанный в США в 1974 

году так называемый галотановый тест. Для этой цели поросятам в 
возрасте 5-12 недель накладывается специальная маска и подается 
смесь галотана – 2-5 % и кислорода – 95-98 %. У неустойчивых к 
стрессам животных спустя 45-50 секунд возникает злокачественная 
гипертермия, учащение пульса, одышка и другие характерные призна-
ки [234, с. 46-49; 247, с. 68-72]. 
Проведенные исследования показали, что свиньи породы ландрас 
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реагировали на галотан в 87 % случаев, немецкий ландрас – в 70 % 
случаев. У свиней крупной белой породы не зарегистрировано ни од-
ного случая чувствительности к стрессам. Частота положительной ре-
акции у различных пород варьировала в странах Европы от 0 до 88 % 
[219, 220, 223, 224, 225, 263, 265, 266, 268, 273]. 
Учитывая положительные и отрицательные стороны изложенных 

способов, Романовым Ю.Д., Трощенковой Л.В. и Никитченко И.Н. в 
1982 г. был разработан новый метод оценки свиней различного возрас-
та на устойчивость к стрессу по иммунологическому шоку. Свиньям в 
возрасте 45-80 дней вводили 1,5-2,5 мл 50%-ной суспензии смеси 
эритроцитов в краевую ушную вену. При внутривенной инъекции 50% 
суспензии антигена Ас у некоторых из них наступает посттрансфузи-
онный иммунологический шок легкой степени, по наличию или отсут-
ствию которого свиней подразделяют на стрессположительных и 
стрессустойчивых. 
С развитием молекулярной генетики и молекулярной биологии 

становится возможным идентификация генов, напрямую или косвенно 
связанных с хозяйственно-полезными признаками (геномный анализ). 
Выявление первоначальных, с точки зрения селекции, вариантов таких 
генов позволит, дополнительно к традиционному отбору животных, 
проводить селекцию непосредственно на уровне ДНК, то есть по гено-
типу (маркерзависимая селекция). 
Селекция по генотипу имеет ряд преимуществ перед традицион-

ными методами. Она не учитывает изменчивости хозяйственно-
полезных признаков, обусловленных внешней средой, и делает воз-
можной селекцию в раннем возрасте независимо от пола животных. 
Селекция по генотипу способствует идентификации и быстрому вве-
дению предпочтительных аллелей из ресурсных популяций и популя-
ций реципиентов с целью повышения продуктивности и устойчивости 
к заболеваниям улучшаемых пород животных.  
Во Всероссийском государственном научно-исследовательском ин-

ституте животноводства (ВИЖ) был проведен анализ данных, позво-
ляющих определить спектр генов-кандидатов локусов количественных 
признаков, оказывающих влияние на развитие признаков (рисунок 
2.23). Геном-кандидатом чувствительности к стрессам выявлен риано-
диновый рецептор (Ryr1). Затем для этого гена были разработаны тест-
системы для анализа их аллельного полиморфизма, основанных на ме-
тоде ПУР-ПДРФ анализа, и выполнены популяционно-генетические 
исследования с установлением частоты встречаемости аллелей. [49, с. 
82-85; 141.]. 
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Риунок 2.23 − ПЦР-ПДРФ анализ свиней по вариантам гена RYR1 
 
Результаты собственных исследований: 
Галотановый тест. Определялась стрессустойчивость 5-6-

недельных поросят крупной белой породы и их помесей. Данные пред-
ставлены в таблице 2.5. 

 
Таблица 2.5 − Результаты тестирования свиней на стресс методом 
галотановой пробы 

Генотипы n 

C ++ C+- C  -  - 
кол
.го
л. 

% 
кол. 
гол. 

% 
кол. 
гол. 

% 

Крупная белая 318 - - 9 2,9 309 97,1 

Двухпородная 
помесь 

230 7 3,0 5 2,11 218 94,9 

Трехпородная 
помесь 

305 16 5,5 10 3,0 279 91,5 

Примечание:  
 С ++  - положительная реакция на галотан 
 С + -  - сомнительная реакция 
 С - -   - отрицательная реакция 
 
В двухпородном скрещивании использовались, кроме крупной бе-

лой породы, мясные породы ландрас и эстонская беконная, в трехпо-
родном – те же породы и йоркшир. Анализ результатов тестирования 
позволяет судить о различном уровне стрессчувствительности кон-
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трольных животных от 0 у крупной белой до 5,5 % у трехпородных 
помесей. Отсюда можно сделать вывод о сцеплении признаков поло-
жительной реакции на галотан у животных с большой долей крови им-
портных мясных пород. Животные крупной белой породы не имели 
положительной реакции на галотан, отмечалась лишь сомнительная 
реакция. 

Тест по иммунологическому шоку. Изучалась стрессустойчи-
вость поросят двух заводских типов крупной белой породы свиней: 
«Минского» (Мт) и «Витебского» (Вт). Данные представлены в табли-
це 2.6. 

 
Таблица 2.6 − Результаты теста на стресс методом иммунологиче-
ского шока 
№ 
п/п 

Генотипы Количе-
ство жи-
вотных 

Количество животных реагирую-
щих на анти ген Ас 

положительно сомнительно 
голов % голов % 

1 Мт ×Мт 15 - - - - 
2 Вт ×Вт 15 1 6,67 1 6,67 
3 Вт× Мт 15 2 13,33 1 6,67 
4 Мт × Вт 15 - - - - 

 
В результате проведенных исследований установлено, что наиболее 

устойчивыми к стрессу являются поросята заводского типа «Минский» 
и помеси, полученные от сочетания Мт х Вт, у которых не выявлено 
положительной реакции на введение антигена Ас. Во 2 группе обнару-
жено 6,67 % стрессчувствительных поросят и незначительное увели-
чение их в 3 группе – 13,33 %, положительно реагирующих на антиген 
Ас. 
Таким образом, животные «Витебского» типа более подвержены 

стресссиндрому, чем свиньи «Минского». Это подтверждает реакция 
свиней на стресс в 3 группе, где частота стресснеустойчивых свиней 
повышалась до 13,33 %. 

Тест на рианодиновый ген-рецептор.  
Результаты генетического тестирования самой крупной популяции 

свиней в Беларуси – крупной белой породы – представлены в таблице 
2.7. Стрессустойчивость изучалась на основных и ремонтных хряках и 
свиноматках, а также откормочном поголовье в различных регионах 
республики. На рисунке 2.23 визуально представлены генотипы жи-
ватных погену RYR 1.  
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Таблица 2.7 − Частота аллелей и генов рианодинового гена-рецептора 
у свиней крупной белой породы 

Хозяйство Половозра-
стная группа 

Кол. 
гол. 

Частоты 
генотипов, 

% 

Частоты 
аллелей 

NN Nn N n 

СГЦ «За-
днепровский» 

хр. Основные 20 100,0 0,0 1,0 0,0 
хр. ремонт. 36 100,0 0,0 1,0 0,0 
к. откорм 47 95,7 4,3 0,98 0,02 

Племзавод 
«Индустрия» хр. Основные 59 100,0 0,0 1,0 0,0 
Совхоз-комб. 
«Заря» св. основные 87 100,0 0,0 1,0 0,0 
В среднем  384 98,7 1,3 0,99 0,01 

 
Анализ данных таблицы 2.7 показал, что у свиней крупной белой 

породы стрессчуствительного генотипа nn выявлено не было вообще, а 
гетерозиготный генотип Nn встречался в среднем с частотой 1,3 %. 
Результаты анализа остальных плановых пород по вариантам гена 

RYR1 представлены в таблице 2.8. Как показано в таблице, гомозигот-
ный генотип nn выявлен не был. Наиболее высокий процент особей, 
несущих чувствительный к стрессам аллель n в гетерозиготном со-
стоянии, отмечен у свиней породы ландрас (40,8 %).  

 
Таблица 2.8 − Частота аллелей и генов рианодинового (RYR1) гена ре-
цептора у свиней плановых пород РБ 

Порода 
Число 
голов 

Частоты гено-
типов, % 

Частота аллелей 

NN Nn N n 
Белорусская черно 
пестрая  104 94,3 5,7 0,97 0,03 
Белорусская мясная  55 98,2 1,8 0,99 0,10 
Ландрас 48 59,2 4,8 0,80 0,20 
Эстонская беконная 45 95,6 4,4 0,98 0,02 
Крупная белая × 
белорусская мясная 77 97,0 3,0 0,98 0,02 
Крупная белая 384 98,7 1,3 0,99 0,01 
В среднем 713 96,98 3,02 0,9849 0,0151 

 
Полученные результаты исследований на свиньях плановых пород 
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Беларуси согласуются с данными других авторов. Так, по данным Зи-
новьевой Н.А. с соавторами [55, с. 73-74], у крупной белой породы 
свиней частота встречаемости аллеля NN составила 96,4-100%, Nn – 0-
3,6 %. Исследованиями Калашниковой Л.А. [61;62, с. 33-39] установ-
лено, что носителями мутации в гетерозиготной форме оказались 8 % 
свиней скороспелой мясной породы, от 2 до 8 % свиней крупной белой 
породы мясного направления продуктивности эстонской селекции и 3-
15 % свиней породы ландрас. Согласно данным Соколова Н.В. с соав-
торами [132, с. 5-6] все животные крупной белой породы несли стрес-
сустойчивый генотип NN; 65,0 % свиней породы ландрас имели гено-
тип NN и 34,6% - Nn.  
Таким образом, низкая частота встречаемости, а также отсутствие 

чувствительных к стрессам животных с генотипом nn у основной пла-
новой породы Беларуси – крупной белой – указывает, что нет необхо-
димости проведения полной молекулярной генной диагностики стрес-
совой чувствительности. С целью исключения стрессчуствительных 
животных достаточно проведения диагностики среди используемых и 
ремонтных хряков.   
При селекции материнских пород свиней (крупная белая, белорус-

ская черно-пестрая) необходима полная элиминация животных-
носителей, а при работе со специализированными мясными породами 
необходимо проводить подбор с целью нивелирования отрицательных 
последствий мутации.  
Стрессустойчивость изучалась на основных хряках, ремонтных 

хряках и свинках и откормочном поголовье на контрольном откорме. 
Анализ данных таблицы 3 показал, что наиболее высокий процент 
особей, несущих чувствительность к стрессам ген-рецептор, отмечен у 
породы ландрас – 39,4 %, среднее значение наблюдалось у белорус-
ской черно-пестрой породы – 7 % и минимальное – у крупной белой 
породы – 1,7 %. 
Наиболее наглядно рассмотреть проблему распространения генети-

ческой мутации детерминирующей проявление стресс-синдрома воз-
можно по данным частотности аллелей гена RYR1 у различных пород 
свиней (рисунок 2.24). Как следует из данных ученных ВИЖ [122, 123, 
125, 141] и наших исследований [24-А, 25-А, 26-А, 27-А, 29-А, 45-А, 
55-А; 41-А, с. 74-75; 42, с. 25-27] в сравнительном аспекте, этот вопрос 
весьма актуален для белорусской популяции свиней и особенно мяс-
ных генотипов. 
Было установлено [186, с. 448-451], что чувствительность к злока-

чественной гипертермии у свиней вызывается точковой мутацией 
Ц→Т в позиции +1843 гена рианодинового рецептора RYR1, приво-
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дящей к аминокислотной замене Arg→Cys в позиции 615. Открытие 
данной мутации позволило разработать молекулярно-генетический 
тест, позволяющий четко идентифицировать генотипы свиней (NN – 
стрессоустойчивые не носители, Nn – стрессоустойчивые скрытые но-
сители, nn – стрессочувствительные носители). 

 

 

Рисунок 2.24 − Частоты встречаемости аллелей гена 
 Rir 1у различных пород свиней 

 
Нами разработана и предлагается схема профилактики стресса (ри-

сунок 2.25). Суть данной методики в тестировании всей активной час-
ти популяции хряков и хрякопроизводящей группы маток(30 % от ос-
новного стада или племядра) и выбраковка всех больных животных и 
носителей.  
Материнские породы свиней должны быть свободными от стресса! 
Допускается использование хряков мясных пород с генотипом Nn 

на финальном этапе в промзоне для получения финальных помесей 
или гибридного молодняка (без права саморемонта). 
Исследования нескольких пород свиней России и Белоруссии по 

вариантам RYR1 позволили установить относительно низкий процент 
особей, несущих чувствительный к стрессам аллель n среди животных 
крупной белой и родственных ей пород [168, 6, 7, 32, 40, 49, 70, 81, 82, 
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89, 98, 108, 122, 135, 141, 147]. У специализированных мясных пород 
свинейчастота нежелательного аллеля n и гетерозиготного аллеля Nn 
была относительно высокой и составляла у свиней породы ландрас, 
соответственно, 39,4 и 19,7 % [273, с. 11-13]. Носителями мутации в 
гетерозиготной форме оказались около 8 % свиней скороспелой мяс-
ной породы, от 2 до 8 % свиней крупной белой породы мясного на-
правления продуктивности эстонской селекции и от 3 до 15 % свиней 
породы ландрас [40]. 

 

 

Рисунок 2.25 −Метод подбора для профилактики стрессиндрома 
 
Низкая частота встречаемости, а также отсутствие чувствительных 

к стрессам животных с генотипом nn позволяет сделать вывод о том, 
что для товарного свиноводства России, базирующегося, в основном, 
на крупной белой породе, нет необходимости в проведении молеку-
лярной генной диагностики стрессовой чувствительности. С целью ис-
ключения появления стрессочувствительных животных в крупной бе-
лой породе достаточно проведения MHS-диагностики только среди 
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племенных хряков.  
У мясных пород, в случае относительно высокой частоты встре-

чаемости аллеля n среди хряков (>10 %), следует проводить диагно-
стику и среди племенных свиноматок [236]. Стрессчуствительность 
тесно связана с кислотностью мяса и косвенным, но наиболее точным 
методом оценки качества мяса (определение PSE и DFD пороков) яв-
ляется оценка уровня свободных водородных ионов H+. При этом ско-
рость повышения или понижения pH зависит от скорости гликолиза. 
При быстром повышении кислотности через 1 час, 6, 12 и 24 часа на-
блюдается закисание мяса, денатурация белков и большие потери мяс-
ного сока до уровня 1,5 ед. – порок PSE – мягкое бледное экссудатив-
ное и, наоборот, при низких значениях кислотности (рН более 6,5 ед.) 
отмечается порок DFD – тонкое, твердое, жесткое. Такое мясо подда-
ется гниению и плохо хранится. 
Поэтому в селекции свиней важно пользоваться способом быстрой 

оценки pH мяса для диагностирования пороков и стрессустойчивости. 
Наиболее подходящим прибором для этой цели, заменяющим все вы-
шеописанные дорогостоящие и трудоемкие методы, является мобиль-
ный ионометрический измеритель кислотности «Статус-2» с электро-
дом в стилете, позволяющий прямо на тушах определять уровень ки-
слотности и, сопоставляя с визуальными характеристиками, делать за-
ключение по качеству свинины. 
Встречающийся у свиней синдром злокачественной гипертермии, 

который определяется геном RYR1, приводит к значительным эконо-
мическим и продуктивным потерям в свиноводстве по причине сниже-
ния резистентности, энергии роста молодняка и качества свинины.  
Анализ эффективности различных методов оценки стресса у свиней 

позволяет сделать следующие выводы: 
1. Метод оценки стрессустойчивости свиней по тесту на рианоди-

новый рецептор является наиболее точным и современным из всех ны-
не существующих методов, так как он исключает сомнительную реак-
цию и его проведение возможно на всех половозрастных группах жи-
вотных. Применение этого метода перспективно как наиболее эффек-
тивного учитывающего селекционно-генетический фактор наследуе-
мости признака. 

2. Исследования показали, что более устойчивыми к стрессу были 
животные крупной белой породы, а стрессчувствительными – породы 
мясного направления продуктивности: ландрас, йоркшир, эстонская 
беконная. 

3. Для устранения негативного влияния этого фактора необходимо 
тестирование всей активной популяции свиней с выбраковкой стресс-
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чувствительных хряков. К свиноматкам-носителям гена RYR1 необхо-
димо подбирать стрессустойчивых хряков, что позволит получать здо-
ровый молодняк. 

4. В условиях товарного свиноводства целесообразно использовать 
способ косвенного тестирования качества мяса и стрессчуствительно-
сти животных мобильными pH-метрами. 

 
2.7.2. Повышение качества свинины и скороспелости молодня-

ка БКБ породы методом маркерной селекции 
 
Классические методы селекции по улучшению мясо-откормочных 

качеств, и особенно качества свинины, имеют определенные ограни-
чения, связанные с неблагоприятным действием среды и отсутствием 
объективной оценки генетического качества животных. Фактически 
селекция ведется методом оценки по фенотипу (отбор и подбор) с уче-
том некоторых генетических факторов определяемых косвенно мето-
дом популяционной генетики. В сложившихся условиях, при требова-
нии рынка на производство мясных туш с их высоким качеством, воз-
никла потребность в более точной оценке исходных генотипов мето-
дами ДНК-технологии. Достигнутый уровень этих признаков в попу-
ляциях свиней России и Белоруссии значительно отстает от данных 
требований. Необходимо наряду с использованием более эффективных 
селекционных методов (по принципу Pig-BLAP) применять приёмы 
маркер зависимой селекции. Одним из таких приёмов является исполь-
зование генетического маркера H-FABР. Полиморфизм данного гена 
влияет на показатели качества мяса, а именно на содержание внутри-
мышечного жира – суммы внутриклеточных, межклеточных и межво-
локонных жировых компонентов. Содержание внутримышечного жира 
и его высокие вкусовые и технологические качества определяет пока-
затель мраморности мяса. Селекция на мясность приводит к снижению 
количества внутримышечного жира и уменьшению мраморности мяса. 
Так, содержание его у свиней породы ландрас составляет 2,3 %, круп-
ной белой – 3,4-5,7 %. 
Показатели мраморности мяса и толщины шпика между собой кор-

релируют незначительно. Коэффициент же наследования содержания 
внутримышечного жира относительно высок (0,3). Это является пред-
посылкой для проведения селекции на увеличение содержания внут-
римышечного жира без значительного увеличения толщины шпика, 
однако из-за низкой вариабельности признака использование традици-
онных исходов селекции не позволяет добиться значительных успехов. 
В качестве гена-кандидата содержания внутримышечного жира 
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рассматриваются гены, кодирующие белки и ферменты, участвующие 
в обмене липидов. В этой связи интерес представляет FABP-белки, 
связывающие жирные кислоты.  
При исследовании полиморфизма гена H-FABP были выявлены три 

аллеля A, D и H, обуславливающие три класса полиморфизма. Иссле-
дованиями установлено, что предпочтительным с точки зрения селек-
ции является генотип aaddHH. В сообщении Gerbensetal [188, с. 347-
354] определено, что животные, имеющие такой генотип, превосходят 
аналогов по содержанию внутримышечного жира на 0,4 %, толщине 
шпика – на 0,6 мм и по живой массе – на 2,4 кг при достоверной раз-
нице (Р>0,95). Можно предположить, что ген Н-FABP оказывает кос-
венное влияние на некоторые показатели продуктивности откармли-
ваемого молодняка свиней (толщина шпика и др.). 
Частота презумптивно предпочтительных генотипов у свиней 

крупной белой породы российской селекции варьирует: dd – от 8 до 
34,8 %; HH – от 71,4 до 100 %. В исследованиях Арсиенко Р.Ю., Гла-
дырь Е.А. [4, c. 94-96] полиморфизм по аллелю А, как и в нашем опыте 
[33-А, 35-А; 41-А, с. 81-84; 42-А, с. 28-34], не выявлен. 
Исследование связи между откормочными и мясными качествами 

свиней и генотипами по H-FABP было проведено нами на свиньях бе-
лорусской селекции. Исследования проводились в 2 этапа: в условиях 
контрольно-испытательных станций по свиноводству (КИСС) СГЦ 
«Заднепровский» Витебской области и Республиканской станции (г. 
Гродно) на откормочном молодняке крупной белой и белорусской 
мясной пород. У исследуемых животных отбирали пробы генетическо-
го материала с ушной раковины, из которых в условиях лаборатории 
молекулярной генетики (ВИЖ, Россия) была выделена ДНК и оптими-
зированы тест-системы для анализа полиморфизма гена H-FABP (ри-
сунки 2.26-2.27). 

 
Рисунок 2.26 − ПЦР-ПДРФ анализ генотипов гена H-FABP свиней 
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Рисунок 2.27 − ПЦР-ПДРФ анализ генотипов гена H-FABP свиней 

 
Анализ результатов генетических тестов крупной белой и белорус-

ской мясной пород позволил выявить частоты встречаемости аллеля 
генотипов D и H гена H-FABP (таблица 2.9). По аллелю А полимор-
физма выявлено не было. Все животные имели генотип АА. 

 
Таблица 2.9 − Частоты встречаемости аллелей и генотипов системы 
H-FABP свиней крупной белой и белорусской мясной пород 

Порода 
Число 
голов 

Частоты геноти-
пов, % 

Частоты  
аллелей 

DD Dd dd D d 
Крупная белая 77 13,0 37,7 49,3 0,32 0,68 
Белорусская мясная 63 3,2 62,0 34,8 0,34 0,66 
  HH Hh hh H h 
Крупная белая 66 80,3 10,6 9,1 0,86 0,14 
Белорусская мясная 63 71,4 22,2 6,4 0,83 0,17 

 
Согласно представленным в таблице 2.9 данным, частота встречае-

мости предпочтительного генотипа dd у свиней крупной белой породы 
составила 49,3 %, белоруской мясной – 34,8 %, генотипа HH – 80,3 и 
71,4 %, соответственно. Нежелательные аллели D и h у изучаемых по-
род присутствовали примерно в одинаковой степени – 0,32-0,34 и 0,14-
0,17 %, соответственно. 
Результаты оценки молодняка крупной белой породы по откормоч-

ным и мясным качествам в зависимости от их генотипов (таблица 2.10) 
показали устойчивую положительную тенденцию роста всех откор-
мочных и мясных качеств свиней крупной белой породы с презумтив- 
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но-предпочтительными генотипами dd и HH. Отмечено достоверное 
(р<0,05) снижение толщины шпика на 4,1 и 8,0 % у животных с гено-
типами dd и HH по сравнению с рецессивными гомозиготными гено-
типами DD и hh. Также у свиней с предпочтительными генотипами 
площадь «мышечного глазка» была выше на 8,1-12,5 % (Р<0,05), а 
энергия роста – на 0,79-13,3 % (Р<0,05). Таким образом, по продуктив-
ности свиней крупной белой породы можно установить следующее па-
ритетное соотношение генотипов: dd>Dd>DD и HH>Hh>hh. 
Исследования сочетаний генотипов у крупной белой породы вы-

явило 4 из 9 возможных комбинаций аллелей. В таблице 2.11 пред-
ставлены данные взаимосвязи сочетаний генотипов по H-FABP с от-
кормочной и мясной продуктивностью свиней крупной белой породы. 
Анализ сочетаний генотипов по H-FABP указывает на статистиче-

ски достоверную (P<0,05) тенденцию к увеличению прироста живой 
массы, снижению толщины шпика и повышению площади «мышечно-
го глазка» у животных, несущих предпочтительные сочетания геноти-
пов dd-HH и Dd-HH по сравнению с генотипом Dd-hh. Среднесуточ-
ный прирост живой массы у них был выше на 15,3 и 13,9 % (P<0,05), 
толщина шпика – ниже на 15,7 и 14,7 % (P<0,05) по сравнению с соче-
танием Dd-hh. Отмеченная тенденция распространяется также на все 
остальные показатели откормочной и мясной продуктивности свиней 
крупной белой породы. Животные, несущие гетерозиготные генотипы 
Dd-Hh, занимали промежуточное положение.  
У молодняка свиней крупной белой породы по генотипам гена H-

FABP отмечалась значительная вариация признаков мясо-
откормочных качеств (Сv= 8,5-14,7 %), что указывает на резервы в се-
лекции. 
Для подтверждения полученных результатов было проведено вто-

рое, более полное и глубокое исследование на свиньях крупной белой 
породы в условиях контрольно-испытательной станции по свиновод-
ству (КИСС) СГЦ «Заднепровский» в аналогичных условиях кормле-
ния и содержания. Частоты встречаемости аллелей генотипов DиH ге-
на H-FABP у опытных свиней суммированы в таблице 2.12.  
 
Таблица 2.12 − Частоты встречаемости генотипов и аллелей систе-
мы H-FABP свиней крупной белой породы 

Число 
голов 

Частоты генотипов, % Частоты аллелей 
DD Dd dd D d 

40 15,0 52,5 32,5 0,41 0,59 
 HH Hh hh H h 

30 86,7 13,3 - 0,93 0,07 
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Результаты оценки молодняка крупной белой породы свиней по от-
кормочным и мясным качествам в разрезе их генотипов по гену H-
FABP представлены в таблице 2.13.  
Анализ данных таблицы 2.13 показывает, что достоверных разли-

чий между генотипами по показателям продуктивности откармливае-
мого молодняка выявлено не было. Отсутствие данных по генотипу hh 
связано с тем, что сравнение было невозможно из-за наличия только 
одного животного. Была отмечена устойчивая тенденция уменьшения 
толщины шпика у животных с генотипом dd над аналогами с геноти-
пами Dd и DD (22,8<23,6<24,5 мм, соответственно) и HH и Hh 
(23,5<26,0 мм). Также была отмечена тенденция к увеличению площа-
ди «мышечного глазка» у животных, несущих предпочтительные гено-
типы dd и HH.  
Исследования сочетаний генотипов выявило 4 из 9 возможных 

комбинаций. 
В таблице 2.14 представлены данные связи генотипов гена H-FABP 

с продуктивностью свиней. 
В результате исследований, суммированных в таблице 2.14, было 

выявлено, что тенденция к понижению толщины шпика у свиней с ге-
нотипами dd и Dd сохранилась. При сочетании генотипов по этому по-
казателю данные распределились следующим образом: 
DdHH<ddHH<DDHH<DdHh (21,6<23,3<24,6<26,7 мм, соответственно), 
причем разница между генотипами DdHH и DdHh была достоверной 
(Р< 0,05). 
Также была отмечена тенденция к увеличению площади «мышеч-

ного глазка» у свиней с предпочтительными сочетаниями генотипов 
ddHH и DdHH. Отсутствие достоверности полученных результатов в 
исследованиях можно объяснить малой выборкой животных в сочета-
ниях генотипов (3-10 голов). Результаты изменения толщины шпика и 
морфологического состава туш свиней крупной белой породы пред-
ставлены в таблице 2.15. 
Как свидетельствуют эти данные, подтверждается ранее обозна-

ченная устойчивая тенденция к снижению толщины шпика у живот-
ных, несущих предпочтительные сочетания генотипов ddHH и DdHH, 
по сравнению с гетерозиготным DdHh и доминантным гомозиготным 
генотипом DDHH, причем она сохранялась во всех шести точках, в ко-
торых проводилось измерение. 
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Исследования морфологического состава туш (рисунок 2.28) под-
опытных животных выявили тенденцию в уменьшении доли сала в 
общем морфологическом составе в зависимости от генотипа: 
ddHH<DdHH<DDHH<DdHh или 14,0<16,4<17,2<18,8 %, соответствен-
но. Содержание мяса в тушах было самым высоким у свиней с геноти-
пом ddHH – 70 %, что было на 1,5-3 % выше, чем у других генотипов. 
Нами были проведены исследования химического состава и физиче-
ских свойств мяса в зависимости от генотипов по H-FABP и представ-
лены в таблице 2.16. Анализ данных позволяет сделать вывод об от-
сутствии достоверных различий между сочетаниями генотипов по со-
держанию внутримышечного жира у исследуемого поголовья свиней. 

 

 
Рисунок 2.28 − Зависимость толщины шпика от генотипов H-FABP 

 
Таблица 2.16 − Химический состав и физические свойства мяса свиней 
крупной белой породы в зависимости от сочетаний по H-FABP 
Соче-
тание 
гено-
типов 

Внутри-
мышеч-
ный 

жир, % 

Проте-
ин,% 

Показа-
тель-
цветно-
сти, ед. 
экстин-
ции 

Актив-
ная ре-
акция 
среды, 
рН 

Уварива-
емость,% 

Влаго-
удер-

жание, % 

ddHH 5,8±0,4 19,6±0,2 81,7±1,86 5,8±0,06 38,0±0,5 52,2±0,38 
DdHH 5,0±0,3 19, 8± 0,2 82,0±2,19 5,9±0,03 36,3±0,82 51,6±0,36 
DDHH 5,7±0,3 19,9± 0,3 80,0±3,03 5,9±0,05 36,6±0,79 52,3±0,21 
DdHh 5,6±0,4 19,7± 0,2 84,2±2,35 5,8±0,05 37,6±0,76 51,8±0,28 

 
Однако некоторая тенденция по превосходству (рисунок 2.29) жи-

вотных с сочетанием предпочтительного генотипа ddHH наблюдается, 
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что выражается схемой: ddHH>DDHH>DdHh>DdHH или 5,86 > 5,7 > 
5,69 > 5,07 %, соответственно. Выявленная тенденция не получила 
статистического подтверждения, по всей видимости, из-за малой вы-
борки животных (4-6 голов). 

 

Рисунок 2.29 – Морфологический состав туш свиней в  
зависимости от генотипов гена H-FABP 

 
Показатели химического состава и физических свойств мяса между 

собой существенно не различались и находились в пределах физиоло-
гических норм. Изучение изменчивости откормочных и мясных ка-
честв показало значительную вариацию этих признаков. Так, коэффи-
циент изменчивости (Сv) по среднесуточному приросту колебался в 
пределах 6,73-10,8 %, толщины шпика – 6,9-23,3 %, площади «мышеч-
ного глазка» - 2,8-5,7 %, содержания внутримышечного жира – 5,8-
14,3 %, что указывает на значительные резервы в селекционной рабо-
те. 
По сообщениям российских исследователей Гладырь Е.А. и др. [18, 

с.64-65; 20, с. 52-56], установлены аналогичные предпочтительные ге-
нотипы: dd и HH и их сочетания ddHH и DdHH, что также подтвер-
ждается ранее полученными данными. 
В результате наших исследований было выявлено, что по показате-

лям толщины шпика в четырех точках, содержанию внутримышечного 
жира, а также по содержанию сала в туше по данным обвалки наблю-
далось тенденция к снижению этих показателей у животных с сочета-
ниями генотипов ddHH и DdHH по сравнению с сочетаниями DDHH и 
DdHh. 
Наглядным подтверждением результатов исследований по сочета-

ниям генотипов по Н-FABP свиней крупной белой породы служат изо-
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бражения полутуши свиней и отрубов полутуш (рисунки 2.30 и 2.31). 
На них представлены (слева направо) сочетания генотипов: dd-HH; 
Dd-HH и Dd-Hh. На изображениях визуально отмечается значительная 
вариация признаков фенотипического проявления исследуемых гено-
типов по таким показателям, как толщина шпика и площадь «мышеч-
ного глазка». 
Топография жироотложения на полутушах ровная и его величины 

соответствуют качеству для туш I и II категории. По морфологическо-
му составу, в тушах содержится от 58 до 62 % мяса, что подтверждают 
материалы приведенных выше исследований и соответствует самым 
высоким потребительским свойствам свинины. 
Основным критерием оценки генотипов являются их убойные ка-

чества или масса и качество туши, её коммерческая стоимость. Наибо-
лее наглядно эти кретерии можно оценить по результатам сравнения 
полутуш и отрубов (рисунки 2.30 и 2.31). Очевидно, что наиболее ка-
чественная туша и отруб корейки между 6 и 7 грудными позвонками 
был в 1 варианте (генотип ddHH). 

 

 

Рисунок 2.30 − Полутуши свиней крупной белой породы  
при убое в 100 кг 
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Рисунок 2.31 − Отруба полутуш свиней крупной белой породы 
 
В результате проведенных исследований было установлено: 
- полиморфизм гена H-FABP оказывает определенное влияние на 

некоторые откормочные и мясные качества свиней белорусской круп-
ной белой и белорусской мясной пород; 

- можно предположительно рассматривать ген H-FABP как генети-
ческий маркер, достоверно (P<0,05) определяющий некоторые продук-
тивные качества свиней (среднесуточный прирост живой массы, тол-
щину шпика, площадь «мышечного глазка»); 

- для повышения эффекта селекции по рассматриваемым продук-
тивным признакам, отбор и подбор животных желательно проводить с 
учетом генотипов по H-FABP; 

- необходимо создавать резервные популяции желательных геноти-
пов, активно их размножать и использовать. 

 
2.7.3. Повышение продуктивности свиноматок белорусской 

крупной белой породы методами маркерной селекции  
 
2.7.3.1. Оценка частотности генотипов эстрогенового гена-

рецептора ESR в БКБ породе и их ассоциации с воспроизводи-
тельными качествами 

 
Одним из важнейших показателей эффективности селекционной 

работы является повышение многоплодия свиноматок. В свиноводстве 
работы по увеличению размеров гнезда проводят с использованием 
различных селекционных программ с высокопродуктивными линиями 
свиноматок, методами гибридизации и вводного скрещивания. Однако 
прямая селекция на плодовитость малоэффективна в силу низких ко-
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эффициентов наследования (h = 0,1-0,3) и отрицательного влияния 
признака фенотипических факторов. 
В связи с развитием молекулярной биологии, в настоящее время 

появилась возможность выделять гены, определяющие признаки про-
дуктивности, определять их полиморфизм и использовать в селекци-
онной работе в качестве маркеров [18, 50]. 
В качестве маркеров плодовитости свиней рассматриваются гены: 

эстрогенового рецептора – ESR, бета-субъединицы фолликулостиму-
лирующего гормона (FSHB), рецептора пролактина (PRLR) и др. [429; 
156, с. 276-278]. 
Наиболее широкое распространение в качестве генетического мар-

кера получил ген эстрогенового рецептора (ESR). Полиморфизм дан-
ного гена обусловлен наличием двух аллелей: А и В. Исследованиями 
установлено, что предпочтительным с точки зрения селекции является 
генотип ВВ. По данным американских ученых, превосходство по мно-
гоплодию свиноматок с генотипом ВВ составляло 0,9 поросенка по 
сравнению с генотипом АА. Исследованиями Н.А. Зиновьевой и др. 
установлено, что свиноматки крупной белой и уржумской пород с ге-
нотипом ВВ превосходили в среднем по размерам гнезда животных с 
генотипом АА на 0,7-1,4 и 1,3 поросенка, соответственно [54, с. 50-57; 
55, с. 73-74]. 
Следует отметить, что использование гена ESR в качестве маркера 

плодовитости свиней из Северной Америки и, частично, Европы лими-
тируется отсутствием у них желательного аллеля В. Особенно это от-
носится к специализированным мясным породам [19, с. 114-115]. 
Актуальность данных исследований по основной материнской по-

роде свиней в Республике Беларусь – крупной белой – заключается в 
том, что только данная порода характеризуется полиморфизмом по ге-
ну ESR в вариантах аллелей АВ и ВВ. Аллель В положительно 
влияющий на воспроизводительную функцию и, в частности, на мно-
гоплодие, английская крупная белая порода получила от китайской 
многоплодной породы мэйншан в процессе ее создания в 19 веке. В 
дальнейшем аллель В перемещался во все вновь создаваемые породы 
свиней с участием крупной белой. 
Механизм генетического влияния эстрогенового рецептора ESR на 

проявление признака продуктивности свиноматок по многоплодию за-
ключается в контроле выработки женского полового гормона – эстро-
гена, который определяет воспроизводительные качества. Животные с 
генотипом АА имеют гипофункцию, а ВВ-гиперфункцию выработки 
эстрогена, в гетерозиготном варианте АВ его выработка имеет среднее 
значение. 
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В качестве исходного материала используются пробы ткани из уш-
ной раковины свиней. Из образцов выделяется ДНК для последующего 
анализа в лаборатории молекулярной генетики (ВИЖ) полиморфизма 
гена ESR методом ПЦР-ПДРФ (полимеразно-цепной реакции поли-
морфизма длин рестрикционных фрагментов). При этом производился 
отбор хряков и маток с предпочтительными генотипами. Данные ис-
следования необходимы для выявления животных желательного гено-
типа и их использования в селекционной программе для повышения 
многоплодия. Визуально полиморфизм гена ESR свиней по серии проб 
в агаровой среде после электрофореза представлен на рисунке 2.32 по 
флюрисценции аллельных фракций. 

 

 
Рисунок 2.32 − ПЦР-ПДРФ анализ генотипов гена ESR свиней 

 
Статистическая обработка результатов исследований проводилась 

по стандартной методике (Меркурьева и др., 1991 г.). В настоящее 
время в мировой практике молекулярно-генетические методы исследо-
вания ДНК всё более широко используются для оценки генотипа жи-
вотных. Представляет значительный интерес изучения полиморфизма 
генов, варианты которых оказывают прямое или косвенное влияние на 
продуктивные качества животных. 
Целью наших исследований было изучение полиморфизма гена 

ESR и его влияния на плодовитость и продуктивность свиней крупной 
белой породы в условиях Республики Беларусь. Результаты исследо-
ваний по генотипическому тестированию свиней крупной белой поро-
ды по вариантам эстрогенового рецептора представлены в таблице 
2.17 и на рисунке 2.33. 
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Рисунок 2.33 − Распределение аллелей гена ESR у свиней БКБ  

породы по хозяйствам. 
 
Как следует из данных таблицы 2.17, частота встречаемости пред-

почтительного генотипа ВВ у животных в различных хозяйствах варь-
ировала в достаточно широком диапазоне – от 9,6 до 49,6 % у свино-
маток с/к «Южный» и СГЦ «Заднепровский», соответственно. В сред-
нем же по породе частота генотипа ВВ составляла 23,2 %, аллеля В – 
0,41, то есть находилась на достаточно высоком уровне. Для сравне-
ния, у животных специализированных мясных пород (дюрок, ландрас) 
генотип ВВ отсутствует. 
Исследование влияния генотипа по ESR на продуктивность свино-

маток крупной белой породы в условиях ЗАО «Нарцизово» представ-
лено в таблице 2.18. 
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Таблица 2.18 − Продуктивность свиноматок крупной белой породы в 
зависимости от генотипа ESR 
Генотипы Многоплодие, 

гол. 
Количество  
поросят при 
отъеме, гол. 

Масса гнезда 
при отъеме, кг 

АА 9,74±0,25 8,35±0,78 71,58±4,45 
АВ 10,63±0,63 7,93±1,02 71,30±12,1 
ВВ 11,31±0,21ххх 9,45±0,25 73,67±3,32 

Здесь и далее; ххх - разница с генотипом АА достоверна при Р<0,001 
 
Исходя из данных таблицы 2.18, свиноматки с генотипом ВВ пре-

восходили по многоплодию аналогов с генотипом АА на 1,57 поросен-
ка на опорос при достовреной разнице (Р<0,001). 
Наличие в генотипе свиней аллеля В гена ESR в гетерозиготном со-

стоянии (генотип АВ) также выражалось в повышении многоплодия на 
0,89 поросенка. 
Количество поросят и масса гнезда при отъеме у опытных свино-

маток по генотипам существенно не различались и находились в пре-
делах статистической погрешности. 
Исследование влияния генотипа по эстрогеновому рецептору на 

многоплодие свиноматок, проведенное в условиях СГЦ «Заднепров-
ский», подтвердило выявленную тенденцию. Так, многоплодие свино-
маток по генотипам было следующим: АА – 11,42 гол; АВ – 11,83; ВВ 
– 12,81 гол., т. е. в среднем от животных с генотипом ВВ и АВ было 
получено на 1,39 и 0,41 поросят больше. 
Хотя, как известно, плодовитость наследуется со стороны матери, 

несомненный интерес представляет изучение влияния полиморфизма 
гена ESR продуктивность по отцовской линии. 
Результаты анализа влияния генотипа хряков ESR на многоплодие 

и продуктивность свиноматок крупной белой породы представлены в 
таблице 2.19.  
Как и следовало ожидать, многоплодие маток и их крупноплод-

ность не имели достоверных различий, поскольку эти показатели на-
следуются по линии матери. 
По массе гнезда в 21 день выявлены положительные достоверные 

различия (Р<0,001) между потомством свиноматок,осемененных хря-
ками с генотипами АВ и ВВ по сравнению с АА на 2,7 и 2,6 кг, или 6,5 
и 6,0 %. Также у них отмечена тенденция к увеличению отъемной мас-
сы гнезда и сохранности поросят на 2,3 и 1,1; 0,5 и 1,6 %, соответст-
венно, по сравнению с потомством маток, покрытых хряками с гено-
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типом АА. Для интегрированной оценки селекционного уровня репро-
дуктивных качеств рассчитывался комплексный показатель воспроиз-
водительных качеств (КПВК).  
По генотипам хряков он распределился следующим образом: АА – 

102,5; АВ – 104,2; ВВ – 103,4 ед., т.е. выше на 1,7 и 0,9 единиц у гено-
типов АВ и ВВ по сравнению с АА. Более полный анализ влияния ге-
нотипа хряка на воспроизводительный фитнес свиноматок и мясо-
откормочную продуктивность потомства представлен в таблице 2.20. 
Отмечалась устойчивая и достоверная ассоциативная взаимосязь и 
рост продуктивности, в том числе и через плейотропный механизм 
действия генов и на мясо-откормочную продуктивность молодняка. 
Механизм влияния генотипа отца по ESR на продуктивность осе-

менных им свиноматок неизвестен и требует дополнительного изуче-
ния. Можно лишь предположить, основываясь на положительной кор-
реляции генотипа хряка и продуктивности маток, что наличие и кон-
центрация аллеля В в геноме хряка повышает его фертильность (эф-
фективность случки) (АА – 67,8 %, АВ – 68,8, ВВ – 69 %) при передаче 
продуктивных признаков потомству (энергии роста поросят, их круп-
ноплодности, резистентности и сохранности). 
Второй этап исследований был проведен через 5 лет, в 2007-2008 

гг. Данные генотипического тестирования свиней крупной белой по-
роды по вариантам эстрогенового рецептора представлены в таблице 
2.21.   
Как следует из данных таблицы, частота встречаемости предпочти-

тельного генотипа ВВ у свиней крупной белой породы в различных 
хозяйствах варьировала в достаточно широком диапазоне – от 11,0 до 
41,2 % у свиноматок с/к «Заря» и РУСПП «Свинокомплекс Борисов-
ский», соответственно. В среднем же по породе частота генотипа ВВ 
составила 23,2 %, аллеля В – 0,42 %, т. е. находилась на высоком уров-
не. Различная концентрация аллеля В в геноме свиней по стадам зави-
сит от «породной чистоты» и уровня селекционной работы. В чисто-
породных заводских стадах она была максимальной (0,52-0,64) и ми-
нимальной в товарных стадах, где активно используется межпородное 
ротационное скрещивание. Следует особо отметить свиноматок с ЗАО 
«Нарцизово» - 43,5 % с генотипом ВВ, чистопородных животных БКБ 
породы с племфермы, где авторами более 10 лет осуществлялась се-
лекционная программа.  
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У животных специализированных мясных пород (дюрок, эстонская 
беконная, ландрас) генотип ВВ отсутствует, отмечено лишь наличие 
гетерозиготного генотипа АВ. Таким образом, подтверждается целесо-
образность использования эстрогенового рецептора ESR в качестве ге-
нетического маркера многоплодия у свиней крупной белой породы. 
Исследования влияния генотипа ESR на продуктивность свиноматок 
крупной белой породы проводились в условиях промышленной техно-
логии на предприятиях Республики Беларусь (таблица 2.22.). 
 
Таблица 2.22 − Продуктивность свиноматок крупной белой породы в 
зависимости от генотипа ESR 

Ге-
но-
типы 

n Многопло-
дие, голов 

Отъем в 35 дней 
Сохран-
ность, % Количест-

во поросят 
Масса 

гнезда, кг 
ЗАО «Нарцизово» 

АА 9 9,74±0,25 8,35±0,78 71,58±4,45 85,7±2,03 
АВ 4 10,63±0,63 7,93±1,02 71,3±12,1 74,6±1,27 
ВВ 10 11,31±0,21***  9,45±0,25 73,67±3,32 83,6±1,98 

ЗАО «Огневское» 
АА 23 10,11±0,2 8,94±0,18 65,18±1,12 88,4±2,1 
АВ 35 10,61±0,18 9,15±0,16 66,75±0,7 86,2±2,83 
ВВ 10 11,17±0,44* 9,57±0,2* 69,24±1,25* 85,7±3,0 

ООО «Торговый дом «Ждановичи-Агро»» 
АА 42 9,7±0,19 7,9±0,22 60,3±1,52 81,4±2,92 
АВ 37 10,3±0,26*** 8,42±0,26 62,4±1,85 77,7±3,12 
ВВ 15 11,27±0,42***  9,33±0,19***  66,4±1,99* 82,8±1,62 

Племферма РУСПП «Свинокомплекс Борисовский» 
АА 24 11,0±0,14 9,76±0,13 77,22±1,91Х 88,7±2,12 
АВ 49 11,07±0,12 9,78±0,1 77,42±1,37 88,3±3,03 
ВВ 21 11,87±0,19***  9,98±0,16 80,17±2,29 84,1±2,2 

В среднем по хозяйствам 
АА 98 10,12±0,14 8,64±0,15 66,62±1,16 85,23±1,48 
АВ 125 10,7±0,11** 9,14±0,11** 69,79±1,03* 84,14±1,74 
ВВ 56 11,48±0,16***  9,64±0,1*** 73,37±1,4***  83,95±1,11 

Примечание здесь и далее: разница с генотипом АА достоверна при * 
- р<0,05; ** - р<0,01; *** - р<0,001. 

 
Анализ данных таблицы 2.22 показывает, что свиноматки с геноти-
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пом ВВ превосходят по многоплодию аналогов с генотипом АА на 
0,87-1,57 поросенка на опорос при достоверной разнице (р<0,05; 
р<0,001). Наличие в генотипе свиней аллеля В в гетерозиготном со-
стоянии (АВ) также выражается в устойчивой тенденции повышения 
многоплодия – на 0,5-0,89 поросят (р<0,01). Отъемная масса гнезда у 
свиноматок-носителей гена ВВ, выше, чем у их аналогов с генотипом 
АА, на 2,09-6,1 кг (р<0,05). В среднем по хозяйствам, отмечено досто-
верное превосходство свиноматок с генотипом ВВ над аналогами с ге-
нотипом АА: по многоплодию – на 13,4 % (р<0,001); количеству поро-
сят к отъему – на 11,6 % (р<0,001); массе гнезда – на 10,1 % (р<0,001). 
Отмечено также статистически достоверное повышение показателей 
продуктивности у свиноматок, несущих генотип АВ, по сравнению с 
животными с генотипом АА. 
Достоверных различий изменения сохранности в относительном 

выражении (% сохранности) не было в силу отрицательного влияния 
корреляционных взаимосвязей с многоплодием. 
Установлено достоверное влияние наличия аллеля В в геноме сви-

номаток на их воспроизводительные качества: повышение эффектив-
ности осеменения на 5-7 % (р<0,01), снижение абортов и количества 
мертворожденных поросят на 25-10 % (р<0,001). Отмечалось положи-
тельное влияние полиморфизма в геноме хряка (генотипы АВ и ВВ) на 
качество его спермопродукции, эффективность ее использования и 
продуктивность осемененных маток.  
Как известно, плодовитость наследуется (проявляется в I поколе-

нии) со стороны матери. Механизм влияния генотипа отца по ESR на 
продуктивность свиноматок пока не совсем ясен и требует дополни-
тельного изучения. Однако на данном этапе исследований в селекци-
онной работе следует учитывать генотип хряков. 
Для определения оптимальных вариантов подбора генотипов изу-

чалось 9 сочетаний матерей (119 голов) и отцов (48 голов) по ESR 
(таблица 2.23) в условиях племфермы РУСПП «Свинокомплекс Бори-
совский». Отмечено, что хряки, несущие генотип ВВ, оказывают по-
ложительное влияние на продуктивность покрытых ими маток, сопос-
тавимое с влиянием аналогичного материнского генотипа (рисунок 
2.34). Наиболее высокое многоплодие (13 поросят) отмечено у родите-
лей с сочетанием генотипов ВВ х ВВ.  

 
 
 
 



117 
 

Таблица 2.23 − Продуктивность свиноматок крупной белой породы в 
зависимости от сочетаний генотипов по ESR 
Генотип 
(мать х 
отец) 

Опо-
росов 

Много-
плодие, 
гол 

Отъем в 45 дней Сохран-
ность, % Кол-во по-

росят, голов
Масса 

гнезда, кг 
АА-АА 10 10,2±0,2 9,3±0,26 78,0±4,23 91,2±3,6 
АА-АВ 7 11,0±0,31 9,57±0,3 74,43±3,72 87,0±3,03 
АА-ВВ 9 11,44±0,24 10,0±0,33 82,44±3,65 87,4±2,32 
В среднем 26 10,85±0,17 9,62±0,18 78,58±2,29 88,5±2,98 
ВВ-ВВ 3 13,0±0,58 9,67±0,88 72,67±12,67 74,4±2,12 
ВВ-АВ 12 11,67±0,36 9,5±0,31 77,92±4,36 81,4±3,22 
ВВ-АА 5 11,4±0,4 10,0±0,55 84,8±7,53 87,7±2,86 
В среднем 20 11,8±0,27** 9,65±0,25 78,85±3,59 81,2±2,73 
АВ-АА 11 10,55±0,34 10,0±0,19 80,27±3,12 94,8±2,7 
АВ-АВ 16 11,25±0,25 9,81±0,2 79,31±2,96 87,2±2,85 
АВ-ВВ 11 11,45±0,31 9,91±0,28 80,36±3,56 86,6±3,12 
В среднем 38 11,11±0,18 9,89±0,13 79,89±1,8 89,5±2,89 

 

 
Рисунок 2.34 − Продуктивность свиноматок крупной белой 
 породы в зависимости от сочетаний генотипов по ЕSR 

 
По результатам наших исследований предлагается примерная схе-

ма подбора по повышению многоплодия свиноматок крупной белой 
породы (рисунок 2.35).  
Таким образом, приведенные в настоящей работе данные свиде-

тельствуют о положительном влиянии аллеля В гена ESR на много-
плодие свиноматок белорусской популяции свиней крупной белой по-
роды. Использование анализа ПЦР-ПДРФ и метода подбора желатель-
ных генотипов позволяет значительно (на 0,5-1,57 поросенка) повы-
сить продуктивность свиноматок крупной белой породы.  
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Исходя из вышеизложенного, можно рекомендовать данный гене-
тический маркер в качестве дополнительного критерия в селекцион-
ных программах, направленных на повышение многоплодия. 
Использование анализа ПЦР-ПДРФ и метода подбора желательных 

генотипов позволяет значительно (на 0,5-1,57 поросенка) повысить 
продуктивность свиноматок крупной белой породы. Исходя из выше-
изложенного, можно рекомендовать данный генетический маркер в 
качестве дополнительного критерия в селекционных программах, на-
правленных на повышение многоплодия. 
Сравнительный анализ частотности встречаемости аллелей гена 

ESR у свиней основных мировых пород, проведенный учеными ВИЖ, 
показал, что животные БКБ породы имели сопоствимый генетический 
профиль с лучшими мировыми аналогами (рисунок 2.36). Благодаря 
активной работе по оценке и отбору предпочтительных по генотипам 
животных (ВВи ВА) удалось сдвинуть частотность аллеля В в популя-
ции с 0,15 до 0,41. 

 

 
Л - ландрас, И - йоркшир, Д - дюрок, П - пъетрен, ЛИВ - ливенская, УРЖ - уржумская, 
БМ - белорусская мясная, БКБ – белорусская крупная белая, ЭБ - эстонская беконная, 
БЧП - белорусская черно-пестрая, КЧ- крупная черная. В скобках после наименования 
породы указано число исследованных популяций свиней соответствующей породы. 

 
Рисунок 2.36 − Частоты встречаемости аллелей гена ESR у свиней 
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Однако существует ещё резерв повышения многоплодия с выходом 
на оптимальный или модельный генетический профиль с частотой ал-
леля В до 70 %. В заводских стадах БКБ породы недолжно быть жи-
вотных с генотипом АА по эстрогеновому гену-рецептору ESR. Опти-
мальная численнось хряков и маток с генотипомВВ не менее 60 % и 
40% с генотипом ВА, что в целом обеспечит генетическую детермина-
цию высокой плодовитости стада с многоплодием 12,5-13 поросят. 

 
2.7.3.2. Оценка эффективности использования эритропоэтино-

вого рецептора (EPOR) как маркера репродуктивных признаков 
свиней 

 
Репродуктивные признаки у свиноматок, особенно многоплодие и 

сохранность поросят, являются наиболее важными экономическими 
показателями в свиноводстве. Надо отметить, что прямая селекция 
свиней на плодовитость характеризуется малой эффективностью из-за 
низкой наследуемости признака (h=0,1-0,3). 
В настоящее время в лаборатории генетики ВИЖ (Россия) освоена 

методика генетического анализа на характер полиморфизма гена эри-
тропоэтинового рецептора (EPOR), влияющего на многоплодие сви-
номаток. В наших исследованиях [1-А, с. 38-48; 4-А, с. 111-114; 6-А, 
78-79; 8-А, с. 78-82; 9-А; 10-А, с. 82-85; 11-А, с. 56-57; 13-А, 17-А, 72-
А; 80-А, с. 5-8; 97-А] в данном гене выявлен полиморфизм у отечест-
венных пород свиней, следствием которого является точковая мутация 
Т→С. Для обнаружения аллеля EPORТ в интроне 4 гена рецептора 
эритропоэтина свиней (EPOR) учеными лаборатории молекулярной 
генетики ВИЖ [55, с. 73-74] был разработан и апробирован анализ ге-
нотипирования по данному гену. Согласно их исследованиям, наличие 
аллеля EPORТ в гене EPOR ассоциативно связано с увеличением внут-
риутробной вместимости у свиноматок и оказывает, соответственно, 
влияние на выживаемость эмбрионов. Было установлено, что у гомо-
зиготных особей EPORТТ, по сравнению с EPORСС, размер гнезда уве-
личен на 2,6 поросенка, тогда как эффект генотипа EPORСТ был не так 
значителен. Эти результаты указывают на связь наличия разных алле-
ломорфов гена EРOR у свиноматки с размером её гнезда. 
При исследовании ядерной ДНК свиней белорусской мясной (СГЦ 

«Заднепровский») и белорусской крупной белой (ГПЗ «Порплище») 
пород был изучен полиморфизм гена EPOR, обусловленный наличием 
двух аллелей: EPORC – без мутации, EPORT – с точковой мутацией. 
Идентифицированы генотипы свиноматок: EPORTT – гомозиготы по 
мутантному аллелю, EPORСT – носители мутантного аллеля и EPORCС 
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– гомозиготы без мутантного аллеля. Среди свиноматок белорусской 
крупной белой породы гомозиготного генотипа EPORТТ выявлено не-
было. Частоты аллелей и генотипов среди свиней исследуемых пород 
представлены в таблице 2.24. 
 
Таблица 2.24 − Генетическая структура белорусской мясной и бело-
русской крупной белой пород по гену EPOR 
Порода n Распре-

деление 
Частоты встре-
чаемости геноти-

пов, % 

Частоты 
встречаемо-
сти аллелей 

χ2 

БМП 105 

Ф 
TT – 28,6 
CT – 53,3 
CC – 18,1 T – 0,55 

C – 0,45 
0,64 

О 
TT – 30,2 
CT – 49,5 
CC – 20,3 

БКБП 31 

Ф 
CT – 48,4 
CC – 51,6 

T – 0,24 
C – 0,76 

3,20 
 

О 
ТТ – 5,70 
CT – 36,5 
CC – 57,8 

Здесь и далее: Ф – фактическое количество особей данного генотипа, полученное в 
опыте;О – теоретически ожидаемое количество особей данного генотипа, которое 
будет соответствовать частоте аллеля в породе. 

 
По локусу гена EPOR в исследованной группе свиней белорусской 

мясной породы более половины свиней (53,3 %) имели гетерозиготный 
генотип EPORCT. Установлена относительно высокая частота встре-
чаемости нежелательного, гомозиготного генотипа EPORCС – 18,1 %. 
Среди животных белорусской крупной белой породы гомозиготного 
генотипа EPORТT, отвечающего за высокое многоплодие, выявлено не 
было, что согласуется с результатами, полученными российскими уче-
ными по выявлению характера полиморфизма среди свиней крупной 
белой породы заволжского типа. Частота встречаемости аллеля EPORТ 
составила 0,55, EPORC – 0,45, а среди животных белорусской крупной 
белой породы – 0,24 и 0,76, соответственно. 
Несмотря на преобладание гетерозиготных особей среди исследуе-

мых пород и отсутствие генотипа EPORТТ среди свиней белорусской 
крупной белой породы генетическое равновесие не было нарушено. 
Колебания «критерия соответствия» Пирсона (χ2) находятся в пределах 
допустимых норм, позволяющих утверждать, что полученные резуль-
таты (фактическое распределение частот генотипов) соответствуют 
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нулевой теории, то есть совпадают с теоретическими (ожидаемыми) 
частотами без учета целенаправленного отбора по данному гену. 
По результатам анализа выявленных полиморфных вариантов гена 

EPOR на репродуктивные качества свиноматок подопытных групп бе-
лорусской мясной породы, разводимой в РСУП «СГЦ «Заднепров-
ский», был установлен рост анализируемых показателей репродуктив-
ных качеств среди животных, гомозиготных по аллелю EPORТ(таблица 
2.25). Свиноматки с генотипами EPORТТ и EPORСТ достоверно 
(Р<0,05) превосходили свиноматок с генотипом EPORСС по количеству 
живых поросят при рождении на 1,6 головы в первом случае и на 1,4 
гол. во втором. 

 
Таблица 2.25 − Репродуктивные качества свиноматок завадской по-
пуляции белорусской мясной породы (СГЦ «Заднепровский») в зависи-
мости от генотипа по гену EPOR 

Показатели 
Генотипы 

EPORTT EPORCT EPORCC 
Количество голов  12 12 12 
Родилось поросят всего, гол. 12,7±0,50 12,8±0,50 12,1±0,45 
В том числе живых, гол. 12,4±0,51* 12,2±0,47* 10,8±0,29 
Масса гнезда при рождении, кг 18,3±1,08 19,3±0,86* 15,4±0,98 
Масса поросенка при рождении, кг 1,5±0,05 1,6±0,04 1,4±0,06 
Количество поросят в 21 день, гол. 9,9±0,25 9,9±0,14 9,3±0,30 
Молочность, кг 56,4±1,75 56,5±1,75 53,0±2,03 
Масса поросенка в 21 день, кг 5,7±0,11 5,7±0,14 5,7±0,17 
Количество поросят при отъеме, гол. 9,9±0,25* 9,9±0,14* 9,2±0,27 
Масса гнезда при отъеме в 35 дней, 
кг 94,9±3,31 96,9±3,10 88,6±3,41 
Масса поросенка при отъеме, кг 9,6±0,27 9,7±0,22 9,6±0,27 
Сохранность поросят, % 87,2±2,58 87,1±1,55 85,7±2,46 

 
В ходе исследований было также выявлена тенденция к повыше-

нию сохранности поросят, полученных от маток с желательными гено-
типами (EPORТТ и EPORСТ), по сравнению с генотипом EPORСС – на 
1,5 и 1,4 проц. пункта, соответственно. Таким образом, можно сделать 
заключение, что аллель EPORТ оказывает положительное влияние на 
репродуктивные качества свиноматок.   
Однако поскольку результаты анализа опытных групп могут и не 

отражать процессы, происходящие в популяции в целом, мы исследо-
вали ассоциацию полиморфных вариантов гена EPOR с продуктивно-
стью маток по 133 опоросам свиноматок белорусской мясной породы 
и по 63 опоросам свиноматок белорусской крупной белой породы. 
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Свиноматки (таблица 2.26), несущие в своем генотипе только жела-
тельный аллель EPORТ, достоверно превосходили (Р<0,01) свиноматок 
с генотипом EPORСС по количеству живых поросят при рождении на 
1,3 гол., или на 10,5 %, а среди генотипов EPORСТ и EPORСС данная 
разница составила в 1 гол. (Р<0,01), или 8,3 %, соответственно. Также 
наблюдалась тенденция положительного влияния предпочтительного 
генотипа EPORТТ на такие показатели, как: масса гнезда при рождении 
– она была выше, чем у маток EPORСС на 2,1 кг, или на 11,5 %; коли-
чество поросят в 21 день – выше на 0,6 гол. (Р<0,05), или на 5,9 %; мо-
лочность – на 2,1 кг, или на 3,7 %; количество поросят к отъему – на 
0,6 гол., или на 5,9 %. Сохранность молодняка к отъему у маток 
EPORТТ была также выше на 2,9 процентных пункта по сравнению с 
животными, несущими генотип EPORСС. Положительная динамика 
анализируемых показателей наблюдалась и среди свиноматок с гетеро-
зиготным генотипом EPORСТ. 
 
Таблица 2.26 − Продуктивность свиноматок завадской популяции бе-
лорусской мясной породы (СГЦ «Заднепровский») в зависимости от 
генотипа по гену EPOR 

Показатели 
Генотипы 

EPORTT  EPORCT EPORCC 
Количество опоросов 31 85 17 
Родилось поросят всего, гол. 12,8±0,32 12,5±0,20 12,2±0,35 
В том числе живых, гол. 12,4±0,29** 12,1±0,18** 11,1±0,28 
Масса гнезда при рождении, 
кг 18,2±0,54 18,0±0,34 16,1±0,79 
Масса поросенка при рож-
дении, кг 1,5±0,03 1,5±0,02 1,4±0,05 
Количество поросят в 21 
день, гол. 10,1±0,12* 10,1±0,09* 9,5±0,24 
Молочность, кг 56,5±1,08 54,9±0,72 54,4±1,61 
Масса поросенка в 21 день, 
кг 5,6±0,08 5,5±0,06 5,7±0,12 
Количество поросят при 
отъеме, гол. 10,1±0,12* 10,0±0,09* 9,4±0,22 

Масса гнезда при отъеме в 
35 дней, кг 94,0±2,05 91,0±1,52 90,3±2,68 
Масса поросенка при отъе-
ме, кг 9,3±0,18 9,1±0,13 9,6±0,28 
Сохранность поросят, % 88,5±1,35 88,5±0,85 85,6±2,12 
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Что касается свиноматок белорусской крупной белой породы (таб-
лица 2.27), нами была установлена тенденция к повышению у живот-
ных, которые несут в своем генотипе два аллеля EPORС и EPORТ, ко-
личества поросят при рождении – на 0,7 гол., в том числе живорож-
денных – на 0,6 гол., в сравнении с генотипом EPORСС.  
 
Таблица 2.27 – Продуктивность свиноматок завадской популяции бе-
лорусской крупной белой породы (ПЗ «Порплище») в зависимости от 
генотипа по гену EPOR 

Показатели 
Генотипы EPOR 

EPORСТ EPORCC 
Количество опоросов 39 24 
Родилось поросят всего, гол. 11,5±0,30 10,8±0,32 
В том числе живых, гол. 11,4±0,30 10,8±0,32 
Масса гнезда при рождении, кг 12,2±0,31 11,6±0,31 
Масса поросенка при рождении, 
кг 1,0±0,006 1,0±0,008 
Количество поросят в 21 день, 
гол. 9,6±0,22 9,2±0,30 
Молочность, кг 48,2±1,29 47,6±1,73 
Масса поросенка в 21 день, кг 5,0±0,09 5,2±0,12 
Количество поросят при отъеме, 
гол. 9,1±0,29 8,5±0,31 

Масса гнезда при отъеме в 35 
дней, кг 136,8±5,01 132,8±5,74 
Масса поросенка при отъеме, кг 15,1±0,33 15,5±0,46 
Сохранность поросят, % 82,4±2,21 79,9±2,75 

 
При этом масса гнезда у свиноматок с генотипом EPORСТ при рож-

дении, на 21 день подсосного периода и при отъеме была выше на 0,6, 
0,6 и 4,0 кг, соответственно, а сохранность поросят к отъему – на 2,5 
проц. пункта. 
Для установления влияния аллеля EPORT на размер гнезда нами 

был проведен сравнительный анализ репродуктивных качеств свино-
маток белорусской мясной породы, разводимых в условиях РСУП 
«СГЦ «Заднепровский» Оршанского района Витебской области, как с 
нежелательным гомозиготным проявлением эритропоэтинового рецеп-
тора (EPORCC), так и с наличием в генотипе желательного аллеля 
EPORT. У свиноматок, имеющих в генотипе аллель EPORT, количество 
живых поросят при рождении, а так же на 21 день подсосного периода 
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и при отъеме было достоверно больше, соответственно, на 1,1 
(Р<0,01), 0,6 (Р<0,05) и 0,6 (Р<0,05) гол., или на 9,0, 5,9 и 6,0 %, по 
сравнению с гомозиготными матками EPORCC.  
Так как многоплодие, как репродуктивный признак, в значительной 

степени зависит от возраста свиноматки, нами дополнительно было 
исследовано влияние генотипов на многоплодие маток в зависимости 
от их возраста [17-А; 80-А, с. 5-6]. 
В ходе анализа репродуктивных качеств первоопоросок белорус-

ской мясной породы (таблицы 2.28) была выявлена тенденция к пре-
восходству по количеству живорожденных поросят у маток генотипов 
EPORTT и EPORCT над животными генотипа EPORCC на 0,7 гол., или на 
6,0 %, и на 0,1 гол., или на 0,9 %, соответственно. 
 
Таблица 2.28 – Влияние наличия в генотипе аллеля Т гена EPOR на ре-
продуктивные качества свиноматок белорусской мясной породы 

Показатели 
Генотипы 

EPORTT+EPORCT EPORCC 
Количество свиноматок, гол.  116 17 
Родилось поросят всего, гол. 12,6±0,17 12,2±0,35 
В том числе живых, гол. 12,2±0,15** 11,1±0,28 
Масса гнезда при рождении, кг 18,1±0,29* 16,1±0,79 
Масса поросенка при рожде-
нии, кг 1,4±0,01 1,4±0,05 
Количество поросят в 21 день, 
гол. 10,1±0,07* 9,5±0,24 
Молочность, кг 55,4±0,60 54,5±1,61 
Масса поросенка в 21 день, кг 5,5±0,05 5,7±0,12 
Количество поросят при отъе-
ме, гол. 10,0±0,07* 9,4±0,22 
Масса гнезда при отъеме в 35 
дней, кг 91,8±1,24 90,3±2,68 
Масса поросенка при отъеме, 
кг 9,1±0,10 9,5±0,28 
Сохранность поросят, % 88,5±0,71 85,6±2,12 

 
У свиноматок с двумя и более опоросами (таблицы 2.29) генотипов 

EPORTT и EPORCT количество живых поросят при рождении было дос-
товерно (P<0,01) больше, соответственно, на 1,5 и 1,4 гол., чем у сви-
номаток с генотипом EPORCC. Масса гнезда при рождении у животных 
генотипа EPORTT была выше на 2,4 кг (P<0,05), а у генотипа EPORCT –  
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на 2,8 кг (P<0,01), соответственно, чем у маток EPORCC. По крупно-
плодности между различными генотипами достоверных различий вы-
явлено не было. 
Установлена положительная тенденция по влиянию генотипа 

EPORTT на такие взаимосвязанные показатели репродуктивных ка-
честв свиноматок, как количество и масса поросят в гнезде на 21 день 
подсосного периода. Свиноматки с генотипом EPORСС уступали мат-
кам с генотипами EPORTT и EPORСT по данному показателю на 5,9 %, 
либо на 0,6 поросенка. По первому опоросу превышение между анало-
гичными генотипами составило 0,5 гол., или 4,9 %. Масса гнезда на 21 
день подсосного периода у маток с двумя и более опоросами генотипа 
EPORTT была выше в сравнении с гнездами животных с генотипом 
EPORСС на 3,0 кг, или на 5,2 %; между гнездами гетерозиготных 
(EPORСТ) и гомозиготных (EPORСС) свиноматок – на 1,5 кг, или на 
2,6%, соответственно. По количеству поросят к отъему у первоопоро-
сок превосходство свиноматок с генотипами EPORTT и EPORСTнад го-
мозиготными животными EPORСС составило 7,9 %, или 0,8 поросенка, 
и 7 %, или 0,7 поросенка, а среди свиноматок с двумя и более опоро-
сами – 0,6 % и 0,5 поросенка, соответственно. 
Было также выявлено положительное влияние аллеля EPORT на со-

хранность поросят за подсосный период. Свиноматки с генотипами 
EPORTT и EPORСT по первому опоросу имели сохранность поросят на 
4,2 и 5,7 (P<0,05) проц. пункта больше в сравнении с генотипом 
EPORCC, с двумя и более опоросами – на 2,5 и 1,9 проц. пункта, соот-
ветственно. В ходе анализа влияния генотипа по гену EPOR на много-
плодие свиноматок белорусской крупной белой породы с учетом воз-
раста животных, также была выявлена положительная тенденция в 
росте исследуемых показателей у особей, несущих в своем геноме же-
лательный аллель EPORT (таблица 2.30). Свиноматки по первому опо-
росу с генотипом EPORСT превосходили по количеству живорожден-
ных поросят генотип EPORСС на 0,7 головы, или на 6,3 %, а матки с 
двумя и более опоросами – на 0,3 головы, или на 2,6 %. В то же время, 
по отдельным репродуктивным качествам у первоопоросок отмечалась 
и обратная тенденция, то есть животные с генотипом EPORСС имели 
незначительное превосходство по количеству поросят к отъему, массе 
гнезда при отъеме и сохранности молодняка к отъему. Однако среди 
свиноматок с двумя и более опоросами генотип EPORСС по этим же 
показателям уступал генотипу EPORСT. По-видимому, отрицательные 
результаты по отдельным показателям среди первоопоросок с геноти-
пом EPORСT связаны с недостаточно большой выборкой генотипов, 
что в данном случае не дает возможность установить объективное  
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влияние полиморфных вариантов гена EPOR на репродуктивные каче-
ства первоопоросок. 
С целью прогнозирования и повышения многоплодия свиноматок в 

схемах подбора необходимо использовать родительские формы с же-
лательными генотипами по данному гену, для чего следует проводить 
тестирование методом ПЦР-ПДРФ на полиморфизм гена EPOR, выяв-
лять хряков и маток с генотипами EPORТТ и EPORСТ, проводить их 
подбор и использовать в воспроизводстве, исключая при этом из се-
лекционного процесса родительские пары с сочетанием генотипов 
EPORСС х EPORСС и, по возможности, ограничивая сочетания EPORСТ 
х EPORСС и EPORСС х EPORСТ (рисунок 2.37). 

 

 
Рисунок 2.37 – Способ повышения многоплодия путем использования в 

схемах подбора свиней желательных генотипов по гену EPOR 
 
Метод осуществляется следующим образом: в качестве исходного 

материала отбираются пробы генетического материала из ушной рако-
вины свиней. Из образцов выделяется ДНК для последующего анализа 
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полиморфизма гена EPOR методом ПЦР-ПДРФ. При анализе поли-
морфизма определяются генотипы (EPORСС; EPORСТ; EPORТТ). При 
этом производится отбор ремонтного молодняка, хряков и маток с 
предпочтительными генотипами. Эти животные используются в се-
лекционной программе по повышению многоплодия и являются ре-
зервной (ведущей) частью популяций с последующим активным ис-
пользованием в разведении. 
Способ селекции на повышение многоплодия с использованием 

метода ПЦР-ПДРФ позволит значительно (на 19,1 %) повысить коли-
чество живых поросят при рождении, а массу гнезда на 14,2 %, соот-
ветственно. 
 

2.7.3.2.1. Плейотропное действие гена EPOR 
 
Любой ген, как структурная единица генома, сцеплен с множеством 

других генов и в связи с этим имеет косвенную связь не с одним ка-
ким-то фенотипическим проявлением организма, а с комплексом при-
знаков.  
В связи с этим нами был дополнительно поведен анализ ассоциа-

ций разных генотипов по гену EPOR с рядом продуктивных признаков 
свиней белорусской крупной белой и белорусской мясной пород. 
В ходе проведенных исследований нами было проанализировано 

влияние различных генотипов по гену EPOR на собственную продук-
тивность свиноматок белорусской мясной породы, разводимой в усло-
виях РСУП «СГЦ «Заднепровский». Результаты анализа представлены 
в таблице 2.31. 
 
Таблица 2.31 – Влияние полиморфизма гена EPOR на развитие свино-
маток 
Генотип n Скоро-

спелость, 
дн. 

Длина 
тулови-
ща, см 

Толщина 
шпика, 
мм 

Среднесу-
точный при-

рост, г 
EPORТТ 88 187±2,3 124,7±0,56 23,2±0,64 530,9±7,12 

EPORСТ 44 185±1,7 124,4±0,34 23,2±0,35 536,1±4,84 

EPORСС 22 189±2,7 123,5±0,87 23,5±0,58 523,1±7,53 

 
Результаты анализа влияния полиморфизма гена EPOR на призна-

ки, характеризующие развитие свиноматок белорусской мясной поро-
ды, позволяют сделать вывод, что гомозиготные (EPORТТ) и гетерози-
готные (EPORСТ) особи отличаются более высокими продуктивными 
показателями по сравнению с генотипом EPORСС. Так, свиноматки 
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указанных генотипов достигали 100 кг живой массы на 2-4 дня раньше 
свиноматок с генотипом EPORСС, по среднесуточному приросту пре-
восходство составило 7,8-13,0 г, по длине туловища – 1,2-0,9 см, а по 
толщине шпика уступали на 0,3 мм, соответственно.  
Дополнительно были проведены исследования по изучению влия-

ния генотипа хряков белорусской мясной и белорусской крупной бе-
лой пород по гену EPOR на детерминирующий признак – многоплодие 
свиноматок. В данном случае генотип свиноматок по гену эритропо-
этинового рецептора не учитывался (таблицы 2.32-2.33). 

 
Таблица 2.32 – Многоплодие свиноматок белорусской мясной породы, 
осемененных спермой хряков-производителей различных генотипов по 
гену EPOR 

Показатели 
Генотипы хряков 

EPORТТ EPORСТ EPORСС 
Количество опоросов 38 35 28 
Всего родившихся поросят, 
гол. 11,6±0,38 11,5±0,36 11,4±0,43 
Живых поросят при рожде-
нии, гол. 11,1±0,39 10,7±0,35 11,1±0,42 
Крупноплодность, кг 1,5±0,05 1,6±0,04 1,5±0,04 
Масса гнезда при рождении, 
кг 16,6±0,70 17,1±0,69 16,6±0,64 

 
Таблица 2.33 – Многоплодие свиноматок белорусской крупной белой 
породы, осемененных спермой хряков-производителей различных ге-
нотипов по гену EPOR 

Показатели 
Генотипы хряков 

EPORСТ EPORСС 
Количество опоросов 22 3 
Всего родившихся поросят, гол. 12,1±0,47 11,3±1,45 
Живых поросят при рождении, гол. 12,1±0,47 11,3±1,45 
Крупноплодность, кг 1,07±0,007 1,09±0,01 
Масса гнезда при рождении, кг 12,9±0,45 12,3±1,45 

 
Как и ожидалось, генотипы хряков по исследуемому гену не оказы-

вали достоверного влияния на многоплодие свиноматок, массу поро-
сенка и массу гнезда при рождении. 
Полученный результат согласуется с результатами исследований по 

влиянию характера полиморфизма гена эритропоэтинового рецептора 
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на продуктивность свиней, полученными российскими учеными [53, с. 
68-70; 55, с. 73-74]. 
Была также изучена степень влияния гена EPORна качество спер-

мопродукции (таблица 2.34) и воспроизводительную способность 
(таблица 2.35) хряков-производителей белорусской мясной породы, 
разводимой в РСУП СГЦ «Заднепровский».  
 
Таблица 2.34 – Показатели спермопродукции хряков-производителей 
белорусской мясной породы различных генотипов по гену EPOR 

Показатели 
Генотип 

EPORTТ EPORСТ EPORСС 
Количество животных 8 12 7 
Объем эякулята, мл 172,2±20,82 177,9±10,05 189,7±13,09 
Густота, баллы 8,0±0,02 7,9±0,09 8,0±0,02 
Концентрация спермиев, 
млн./мл 335,7±3,94 333,7±2,34 335,5±2,78 
Выживаемость спермиев, 
час 178,8±5,89 169,7±9,96 188,0±5,85 

 
Таблица 2.35 – Оплодотворяющая способность хряков-
производителей белорусской мясной породы различных генотипов по 
гену EPOR 
Генотип Осеме-

нено 
маток, 
гол. 

Выбы-
ло су-
порост-
ных, 
гол. 

Абор-
тиро-
вало, 
гол. 

Опоро-
силось, 
гол. 

Оплодо-
творяе-
мость, % 

EPORТТ 347 1 17 293 89,4±1,07 
EPORСТ 484 8 30 394 90,2±1,56 
EPORСС 291 3 12 244 89,2±2,62 

 
Было установлено, что хряки-производители белорусской мясной 

породы с генотипом EPORCC имели эякулят несколько большего объе-
ма и превосходили животных с генотипами EPORCТ и EPORТТ на 11,8 
и 17,5 мл; по выживаемости спермиев превышение составило 18,3 и 
9,2 часов, соответственно. В то же время, хряки с генотипами EPORТТ 
имели несколько большую концентрацию спермиев в 1 мл по сравне-
нию с хряками с гомозиготным генотипом по аллелю EPORС – на 200 
тыс. спермиев в 1 мл эякулята.  
Оплодотворяющая способность спермы хряков белорусской круп-
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ной белой породы с генотипами EPORTТ и EPORСТ имела тенденцию к 
незначительному превышению – у хряков с генотипом EPORСС на 0,2 
проц. пункта, а у хряков с генотипом EPORСТ на 1 проц. пункт, соот-
ветственно, над спермой хряков с гомозиготным генотипом EPORСС.  
В целом же достоверных различий между хряками разных геноти-

пов по гену EPOR по качеству спермопродукции выявлено не было. 
Выявление характера полиморфизма генов-кандидатов продуктивно-
сти на молекулярном уровне методом ПЦР-ПДРФ-анализа с после-
дующим выделением желательных генотипов, как дополнительный 
метод к классической стратегии селекционного процесса, позволяет 
при незначительных затратах на проведение ДНК-тестирования повы-
сить не только эффективность ведения селекционной работы, но и 
экономическую эффективность отрасли свиноводства в целом. 
Расчет экономической эффективности использования различных 

генотипов для повышения продуктивных качеств свиней проводился в 
разрезе каждой полиморфной группы исследуемых генов, а также по 
мере возрастания концентрации отдельных аллелей в геноме живот-
ных. Расчет велся в сопоставимых ценах на 25.05.2009 г. Стоимость 
комбикорма марки СК-26, применяемого в период откорма, составила 
660,0 тыс. руб. за 1 тонну. Расчетная стоимость 1 кг живой массы реа-
лизуемого молодняка после откорма: I категория – 4633 руб., II кате-
гория – 4480 руб., III категория – 3930 руб.Обменный курс у. е. – 2800 
руб. 
Экономическая эффективность, обуславливающая перспективность 

применения ДНК-тестирования на характер полиморфизма гена EPOR 
для повышения репродуктивной функции свиноматок, представлена в 
таблице 2.36. 
Ранее установлено, что свиноматки белорусской мясной породы с 

генотипом EPORTT имели достоверно более высокое многоплодие, в 
сравнении с генотипом EPORСС, на 1,3 головы, по количеству молод-
няка к отъему на 0,7 головы – за счет повышения сохранности. Нали-
чие аллеля  EPORТ в генотипе гетерозиготных свиноматок также при-
вело к росту показателей репродуктивных качеств – на 1,0 и 0,6 голов, 
соответственно. Этим самым был доказан положительный эффект ал-
леля EPORТ в генотипе свиноматок, который в стоимостном выраже-
нии возрастал по мере увеличения концентрации данного аллеля. Так, 
использование 100 свиноматок с предпочтительным генотипом 
(EPORTT), с учетом количества опоросов в год (2,2) и сохранности жи-
вотных за периоды доращивания и откорма (94 %), позволяет получить 
молодняка к реализации на 150,4 головы больше в сравнении с исполь-
зованием генотипа EPORСС. Соответственно увеличивается реализаци- 
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онная живая масса откормочного поголовья и выручка после реализа-
ции, с учетом категорийности туш – на 16544 кг, или 76395,2 тыс. руб. 
По гетерозиготному генотипу данное превышение составило 14476 кг 
и 66845,8 тыс. руб., соответственно.  
Зачастую ограничения в размере селекционного ядра, в дороговиз-

не получения племенных животных и т. д., часто не позволяют исполь-
зовать лишь желательные генотипы. В связи с этим, интерес представ-
ляет установление усредненного экономического эффекта использова-
ния генотипов с желательным аллелем (EPORTT + EPORCT), который в 
нашем случае, после реализации откормочного молодняка, составил 
61762,7 тыс. руб. больше в сравнении с генотипом EPORСС. 

 
2.7.4. Генетические маркеры, детерминирующие предрасполо-

женность поросят к колибактериозу 
 
2.7.4.1. Влияние полиморфизма гена ECRF18 на продуктив-

ность свиноматок, сохранность поросят и их предрасположенность 
к заболеванию колибактериозом  

 
Колибактериоз – остро протекающее инфекционное заболевание 

молодняка животных, в частности, поросят, сопровождающееся диаре-
ей, дегидратизацией тела и высокой летальностью. В настоящее время 
в ветеринарной практике одним из путей защиты поросят от неона-
тальной диареи, связанной с E.Coli, является вакцинация свиноматок. 
Недостатком этого способа является высокая стоимость вакцин и 

мероприятий по вакцинации, невозможность получения высокой га-
рантии излечения животных. Возбудителем заболевания является ки-
шечная палочка E.coli, которая продуцирует адгезивные антигены. Под 
адгезией понимают способность бактерий прикрепляться к чувстви-
тельным клеткам макроорганизма. Функцию адгезии несут субстан-
ции, называемые адгезинами. 
Из специфических адгезинов при колибактериозе поросят наиболее 

важную роль играют F 4 (К 88) и F 18 [33, 34]. 
В качестве возможного генетического маркера, представляющего 

практический интерес для свиноводства, рассматривается ген рецепто-
ра E.coli F 18 (ESRF 18). Установлено, что ген, кодирующий белок ре-
цепторов кишечника свиней, имеющих сродство E.coli F 18, тесно сце-
плен с геном альфа-1-фукозилтрансферазы (FUT 1). Наличие точковой 
мутации гена FUT 1 А→G (в позиции 307) делает возможным прове-
дение косвенной диагностики полиморфизма гена ECRF 18 / FUT 1. 
Поросята, имеющие генотип GG или АG, предположительно являются 
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восприимчивы к колибактериозу, а с генотипом АА – устойчивыми. 
Выявление данной мутации сделало возможным проведение молеку-
лярной генной диагностики полиморизма гена ECRF 18 методом по-
лимеразно-цепной реакции (ПЦР) [73, с. 112-117]. 
Использование метода молекулярной генной диагностики позволя-

ет проводить селекцию непосредственно на уровне ДНК, то есть по 
генотипу (маркерзависимая селекция) [75, 76]. ДНК-тестирование сви-
ней по гену ECR F18/FUT1 – маркеру устойчивости к колибактериозу. 
Одним из способов повышения производства свиноводческой про-

дукции является повышение выживаемости молодняка за счёт устой-
чивости к заболеваниям, что может быть достигнуто различными ме-
тодами: оптимизация условий содержания, применение антибиотиков, 
иммуностимуляторов и т. д. Однако наиболее эффективным и эконо-
мически выгодным является использование в селекции генетически 
устойчивых особей. 
Колибактериозом называют заболевание, вызываемое патогенными 

штаммами E.coli. E.coli с типом фимбрий F18 является причиной по-
слеотъемной диареи, которая приводит к гибели значительной части 
молодняка. Зарубежные исследователи [226, с. 3-48] сообщают, что 
чувствительность к данной форме колибактериоза детерминирует ген 
ECR F18/FUT1. У свиней описан, по крайней мере, один сайт поли-
морфизма данного гена, влияющий на развитие этого заболевания – 
замена А на G в 307 м положении. Вариант А обеспечивает повышен-
ную устойчивость и, как следствие, более высокую сохранность мо-
лодняка. Мутация в гене ECR F18/FUT1 привела к появлению допол-
нительного сайта узнавания для рестриктазы Hha1, поэтому имею-
щийся полиморфизм можно легко выявить ПДРФ-методом. 
Полиморфизм выявляли ПЦР-ПДРФ анализом. Амплифицирован-

ный фрагмент, длинной 402 пн. подвергался рестрикции Hha1 или лю-
бым её изошизомером. Фрагмент длинной 378 п.н. соответствовал А 
аллелю, фрагменты 291 и 87 – G аллелю, фрагмент 24 п.н. являлся 
одинаковым для обоих аллелей. Генотипирование особей по гену 
ECRF18/FUT1 представлено на электрофореграмме (рисунок 2.38). 
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Условные обозначения: AA, AG, GG – генотипы животных; A – амплификат,  

М – маркер 
 

Рисунок 2.38 − Электрофореграмма ПЦР-ПДРФ анализа  
 по  гену ECRF18/FUT1 

 
Согласно литературным данным, частота аллеля А в европейких 

породах свиней варьирует от 22 % (польский ландрас) до 69 % 
(Mangalitsa) (таблица 2.37). Однако то, что обнаруженная частота ал-
леля, имеющего сельскохозяйственную ценность, находится ниже 
нижней границы спектра выявляемых частот, свидетельствует о значи-
тельных возможностях селекции на увеличение сохранности молодня-
ка в исследованной группе свиней. Включение в селекционные планы 
маркирования по гену ECR F18/FUT1 позволит значительно повысить 
наследственную устойчивость свиней к колибактериозу буквально за 
2-3 поколения. 
 
Таблица 2.37 − Частота встречаемости генотипов и аллелей гена 
ECR F18 у свиней плановых пород РБ 

Порода Число 
голов 

Частоты генотипов, 
% 

Частоты  
аллелей 

АА АG GG A G 
Крупная белая 69 7,3 39,1 53,6 0,27 0,73 
Белорусская чер-
но-пестрая 20 10,0 35,0 55,0 0,27 0,73 
Белорусская мяс-
ная 30 16,0 34,0 50,0 0,33 0,67 
Эстонская бекон-
ная 34 8,8 32,0 58,8 0,25 0,75 
Ландрас 44 11,2 24,9 63,9 0,24 0,46 

 
Целью наших исследований было изучение полиморфизма гена ре-
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цептора E.coli F18 и его влияние на проявления заболеванием колибак-
териозом, а также установление связи между аллельными вариантами 
гена и продуктивностью свиней. Анализ результатов генетических тес-
тов свиноматок позволил выявить частоты встречаемости аллелей ге-
нотипов А и G гена ECR F18. 
При анализе результатов исследований на 197 головах свиней вы-

яснилось, что частота встречаемости мутантного аллеля G у различных 
пород относительно высока – 67-76 %. 
Распределение генотипов гена ECR F18 в исследованных породах 

свиней схематично представлено в рисунке 2.39. Данные показывают, 
что частота нежелательного генотипа GG варьировала от 50,0 % у сви-
ней белорусской мясной породы до 63,8 % у породы ландрас. 

 

 
Рисунок 2.39 − Частоты встречаемости генотипов  

ECR F18 по породам. 
 
Влияние генотипа свиноматок по ECR на их продуктивность, со-

хранность и энергию роста молодняка имеет большое практическое 
значение.   
Исследования проводились в условиях промышленной технологии 

на свинокомплексе «Дражно» Витебской области. Были исследованы 
54 многопородных матки, которые создавались с участием следующих 
пород свиней: крупная белая, белорусская мясная и эстонская бекон-
ная. 
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Анализ результатов генетических тестов свиноматок позволил вы-
явить частоты встречаемости аллелей генотипов А и G гена ECRF 18 
(таблица 2.38).  

 
Таблица 2.38 − Частота встречаемости генотипов и аллелей гена 
ECR F18 у опытных свиноматок 

Количество 
свиноматок 

Частоты генотипов, % Частоты аллелей 
АА АG GG A G 

54 12,9 37,1 50,0 0,32 0,68 
 
Частота встречаемости предположительно чувствительного к коли-

бактериозу аллеля G была 0,68, желательного А – 0,32. 
В результате исследований на заболевание колибактериозом полу-

ченных от свиноматок поросят в зависимости от генотипов было уста-
новлено, что доказанных клинических случаев было: генотип АА (121 
поросенок) – 5случаев (4,1 %); генотип АG (278 голов) – 18 (6,5 %); 
генотип GG (432 поросенка) – 36 случаев (8,3 %). Таким образом, 
встречаемость заболевания у животных с генотипом АА была в 1,98 
раза ниже, чем у потомства свиноматок с генотипом GG, что позволяет 
говорить о наличии тенденции влияния генотипов гена ECRF18 на 
проявление колибактериоза у отъемышей. 
Так как чувствительность к колибактериозу может оказывать влия-

ние на уровень проявления признаков продуктивности, нами были 
проведены исследования по влиянию полиморфизма гена ECR F18 на 
продуктивность свиноматок. Результаты исследований представлены в 
таблице 2.39. 

 
Таблица 2.39 − Влияние полиморфизма гена ECRF18 на продуктив-
ность свиноматок 
Гено
ноти
ти-
пы 

Коли-
чество 
опоро-
сов 

Много-
плодие, 
гол. 

Масса 
гнезда 

при рож-
дении, кг 

Молоч
лоч-
ность, 
кг 

Отъем в 45 дней Со-
хран-
ность, 

% 

количе-
ство, 
гол. 

масса 
гнезда, 
кг 

АА 14 9,14±0,42 11,44±0,48 47,3±2,3 9,1±0,32* 84,1±4,6 97,5 
АG 36 9,08±0,31 11,3±0,28 46,2±2,0 8,5±0,3 83,7±5,0 92,9 
GG 54 8,95±0,24 11,35±0,40 48,2±1,4 8,2±0,25 79,6±4,1 91,8 

 
Отмечено достоверное (Р<0,05) увеличение количества поросят при 

отъеме на 9,9 % у животных с устойчивым к колибактериозу геноти-
пом АА по сравнению с восприимчивым к болезни генотипом GG. 
Также выявлена тенденция к повышению показателей продуктивности 
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у животных с генотипом АА по сравнению с GG, в частности, по отъ-
емной массе гнезда – на 4,5 кг и сохранность поросят – на 5,7 %. 
Что касается гетерозиготного генотипа АG, известно, что воспри-

имчивость поросят к колибактериозу имеет доминантный тип наследо-
вания, т. е. животные, несущие нежелательную аллель, как в гомози-
готном, так и в гетерозиготном состоянии, восприимчивы к колибак-
териозу, что подтверждается промежуточным характером результатов 
исследований животных с генотипом AG. 
Закономерности, выявленные в процессе исследований, требуют 

подтверждения не только на помесных, но и на чистопородных плано-
вых породах свиней Беларуси, а также на большом поголовье. По-
скольку поросята наследуют от матери только половину генетического 
материала (одну из двух аллелей), в дальнейших исследованиях пла-
нируется изучение генотипов отцов, чтобы генотипы потомства были 
заранее предопределены. 
Однако уже на данном этапе работ можно предположительно рас-

сматривать ген ECR F18 как генетический маркер, определяющий 
предрасположенность свиней к колибактериозу и влияющий на про-
дуктивность свиноматок. В дальнейшем, с целью профилактики коли-
бактериоза, необходим отбор и подбор родительских пар по геноти-
пам. 
Нами была поставлена задача: увеличить число исследований, ото-

брать животных с предпочтительным генотипом и разработать метод 
профилактики заболеваний на геномном уровне. 
В процессе исследований разработан способ селекции по сниже-

нию заболеваемости поросят колибактериозом с использованием ПЦР-
ПДРФ анализа. При этом оценка животных осуществляется на основа-
нии результатов ПЦР-ПДРФ и изучения полиморфизма гена FCR F18 
FUT 1, выявление хряков и свиноматок, несущих генотипы АА, АG и 
GG; их отбора и подбора, исключая при этом из селекционного про-
цесса родительские пары с нежелательным сочетанием генотипов 
GGхGG. 
Способ осуществляется следующим образом: в качестве исходного 

материала используются биопробы ткани из ушной раковины свино-
маток и хряков. Из образцов выделяется ДНК для последующего ана-
лиза полиморфизма гена FCR F18 FUT 1 методом ПЦР-ПДРФ. При 
анализе полиморфизма определяются генотипы (АА; АG; GG). При 
этом производиться отбор и подбор родительских пар с предпочти-
тельными сочетаниями генотипов АА и АG. Не допускается подбор 
родителей с сочетанием генотипов GGхGG. 
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Пример конкретного выполнения 
Исследования проводились в условиях племфермы РУСПП «Сви-

нокомплекс Борисовский» Минской области на 47 хряках и 114 основ-
ных свиноматок крупной белой породы. Анализ результатов генетиче-
ских тестов позволил выявить частоты встречаемости генотипов гена 
ECRF 18 (таблица 2.40). 

 
Таблица 2.40 − Частота встречаемости генотипов и аллелей гена 
ECRF18 у опытных свиней 

Половозрастная-
группа 

Го-
лов 

Частоты генотипов, 
% 

Частота  
аллелей 

АА AG GG A G 
Хряки основные 47 4,3 25,5 70,2 0,17 0,83 
Свиноматки 
основные 114 3,5 32,0 64,0 0,20 0,80 

 
Как у свиноматок, так и у хряков частоты встречаемости аллелей 

гена ECR F18 были близки: А – 0,17-0,20; G – 0,80-0,83. 
Поскольку ранее было выявлено, что прослеживается четкая тен-

денция повышения сохранности поросят у свиноматок, несущих ал-
лель А [2-А, 3-А], в наших исследованиях в качестве критерия был вы-
бран этот показатель. Это также связано с тем, что из-за конкретных 
технологических условий точный диагноз на заболеваемость поросят 
колибактериозом был затруднен. 
Результаты исследований представлены в таблице 2.41. 
 

Таблица 2.41 − Влияние полиморфизма гена ESR F18 FUT 1 на про-
дуктивность свиноматок крупной белой породы 
Гено
но-
тип 

Всего 
опоро-
сов 

Много-
плодие, 
гол. 

Молоч-
ность,  
кг 

Отъем в 35 дней Сохран-
ность, 

% 
кол-во 
гол. 

Масса 
гнезда, 
кг 

АА 7 10,75±1,11 52,50±1,71 9,50±0,65 73,25±3,94 88,4±2,2* 
AG 76 11,77±0,27 46,30±0,88 10,08±0,10 80,54±1,25 85,6±1,30 
GG 136 11,40±0,13 44,81±0,98 9,45±0,10 74,22±1,51 82,9±1,21 

Примечание: разница между генотипами АА и GG достоверна  при  * – Р<0,05, **- Р< 
0,01. 

 
Анализ данных показал, что сохранность поросят от матерей с ге-

нотипами АА и АG была выше на 5,5 (Р< 0,05) и 2,8 %, чем у живот-
ных с генотипом GG. Достоверной разницы между показателями про-
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дуктивности свиноматок выявлено не было. 
Анализ результатов исследований показывает, что встречаемость 

заболеваний колибактериозом у потомства свиноматок с генотипом 
АА и АG в 1,98 и 1,6 раз ниже, чем у животных с генотипом GG, соот-
ветственно. Сохранность поросят у маток с генотипами АА и АG на 
5,7 и 1,1 %, соответственно, выше, чем у их аналогов с генотипом GG. 
Исследования влияния полиморфизма гена FCR F18 FUT 1 на про-

дуктивность свиноматок крупной белой породы представлена в табли-
це 2.42. 
 
Таблица 2.42 − Влияние полиморфизма гена FCR F18 FUT 1 на про-
дуктивность свиноматок крупной белой породы 
Гено-
тип 

n Многопло-
дие, гол 

Количество 
поросят к 
отъему, гол 

Масса гнез-
да, кг 

Сохран-
ность, % 

ЗАО «Дражно» Витебской обл. 
АА 14 9,14±0,42 9,1±0,32* 84,1±4,6 97,5±2,23* 
АG 36 9,08±0,31 8,5±0,3 83,7±5,0 92,8±2,65 
GG 54 8,95±0,24 8,2±0,25 79,6±4,1 91,8±2,13 
РУСПП «Свинокомплекс Борисовский» Минская обл. 
АА 7 10,75±1,11 9,5±0,65 73,25±3,94 88,4±2,2* 
АG 76 11,77±0,27 10,08±0,1 80,54±1,25 85,6±1,3 
GG 136 11,4±0,13 9,45±0,1 74,22±1,51 82,9±1,21 
ООО «ТД«Ждановичи-Агро»» Минской обл. 
АА 2 11,5±0,5 10,0±0,01 75,1±0,02* 87,1±3,8** 
АG 39 10,62±0,32 8,41±0,23 65,0±1,86 80,96±2,59 
GG 47 11,13±0,3 7,91±0,25 60,43±1,89 72,3±2,27 

Примечание: разница с генотипами GG достоверна при *-р<0,05; **-р<0,01 
 
Анализ данных таблицы 2.42 показал, что свиноматки с генотипами 

АА и АG превосходят по сохранности аналогов с генотипом GG на 
5,5-14,8 % (Р<0,05; Р<0,01) и 1,0-8,7 %, соответственно. Между пока-
зателями продуктивности достоверной разницы выявлено не было. 
Поскольку поросята наследуют от матери только половину генети-

ческого материала (одну из двух аллелей), представляет несомненный 
интерес изучение генотипа отцов, с тем, чтобы генотипы потомства 
были предопределены при отборе и подбора родительских пар. Реко-
мендуется проводить генетическое тестирование в период отбора ре-
монтного молодняка. 
Исследование сочетаний генотипов матерей и отцов выявило 4 из 9 

возможных комбинаций (таблица 2.43). 
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Таблица 2.43 − Продуктивность свиноматок крупной белой породы в 
зависимости от подбора пар по генотипам ECRF18 FUT 1 
Гено-
тип 

(мать х 
отец) 

Кол-
во 
опо-
росов 

Мно-
гопло-
дие, 
гол. 

Молоч-
ность, 
кг 

Отъем в 35 дней Сохран-
ность, % Кол-во 

гол. 
Масса 
гнезда, 
кг 

GG х  GG 27 11,52±0,21 42,37±1,56 9,41±0,17 74,04±2,10 81,7±2,12 
AG х AG 11 10,82±0,23 48,55±2,25 10,09±0,25 80,73±2,74 93,3±2,85**  
GG х AG 18 10,89±0,25 47,67±1,89 9,89±0,21 81,61±3,18 90,8±3,22 
AG х GG 27 11,44±0,15 46,63±1,41 10,15±0,77 83,07±2,27**  91,8±2,34 

 
В результате исследований установлено влияние генотипа отца на 

показатели продуктивности свиноматок крупной белой породы по гену 
ЕCR F18 FUT 1. При наличии аллеля А в генотипе как матери, так и 
отца (АGхАG) сохранность поросят достоверно (Р<0,01) повышалась 
на 11,6 % при наличии в геноме отца аллелей АGхGG и GGхАG со-
хранность поросят повышалась на 10,1 и 9,1 %, соответственно, по 
сравнению с потомством родителей, несущих в генотипе только аллель 
G. Из показателей продуктивности свиноматок можно выделить массу 
гнезда при отъеме, которая у животных, гомозиготных по аллелюА, 
была на 9,0-12,2 % выше, чем у родителей с генотипом GG. Таким об-
разом, с целью снижения заболеваемости поросят колибактериозом 
следует проводить тестирование родителей методом ПЦР-ПДРФ на 
полиморфизм гена FCR F18 FUT 1, выявлять хряков и маток с геноти-
пами АА и АG, проводить их подбор и использовать в воспроизводст-
ве, исключая при этом из селекционного процесса родительские пары 
с сочетанием генотипов GGхGG и по возможности ограничивая соче-
тания АGхGG GGхАG (рисунок 2.40). Способ селекции по снижению 
заболевания поросят колибактериозом с использованием метода ПЦР-
ПДРФ позволит значительно (на 9,1-11,6 % (Р<0,01)) повысить их со-
хранность и на 9,1-12,5 % (Р<0,01) отъемную массу гнезда.  
Использование способа экономически эффективно. При относи-

тельно невысоких затратах на тестирование свиноматок и хряков зна-
чительно увеличивается экономическая эффективность производства 
свинины. 
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Анализ частотности основных пород свиней на аллель-А детерми-
нирущую в генотипах свиней генетическую устойчивость к колибак-
териозу показал, что её значения не превышают 0,4, или 40 % (рис. 
2.41). На общем фоне белорусские породы выглядят неплохо, однако 
нуждаются в постоянном контроле по данному гену и активной кор-
ректировке через постоянный отбор, особенно хряков.  

 

 
Д - дюрок, БМ - белорусская мясная, БК - белая короткоухая, Л - ландрас, КБ -крупная белая,  

ЭБ – эстонская беконная, И - йоркшир, БЧП - белорусская черно-пестрая, КББ - крупная белая  
белорусская, ЛИВ - ливенская, УРЖ - уржумская. В скобках после наименования породы  

указано число исследованных популяций свиней. 

 
Рисунок 2.41 − Частоты встречаемости аллелей гена  

ECR F18/FUT1 у свиней 
 

Основная проблема отечественного свиноводста состоит в том, что 
большинство используемых маток имеют нежелательный генотип GG 
по гену ECR F18/FUT1. И особенно актуально применение данного 
метода при отборе и совершенствовании свиней БКБ породы 

 
2.7.4.2. Ген MUC4, как маркер предрасположенности молодня-

ка свиней к колибактериозу 
 
2.7.4.2.1. Генетическая структура по гену MUC4 свиней бело-

русской крупной белой и белорусской мясной пород  
 
В свиноводстве кишечные расстройства – самые широко распро-

страненные и серьезные проблемы, и хозяйства во всем мире несут в 
связи с этим каждый год значительные экономические потери. 
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Известно, что возбудителями, ответственными за возникновение 
неонатальной диареи у молодняка свиней, наиболее часто являются 
энтеротоксические Е.сoli (ETEC) с типом фимбрий F4 (К88). Попадая в 
кишечный тракт поросят, бактерии прикрепляются к стенкам тонкого 
кишечника через поверхностные белковые антигены, постепенно уве-
личивается их количество и происходит передача токсинов непосред-
ственно в клетки кишечного эпителия. В результате действия токсинов 
прекращается жидко-абсорбирующая деятельность эпителиальных 
клеток кишечника, что приводит к развитию диареи [2, 3; 7-А, с.40-42; 
13-А, 15-А, 16-А]. 
В основе генетической устойчивости животных к колибактериозу 

лежит отсутствие на поверхности клеток их кишечника соответствую-
щих факторов прикрепления. В качестве одного из генов, принимаю-
щих участие во взаимодействии ETEC и кишечных рецепторов, рас-
сматривается ген MUC4, в основе полиморфизма которого лежит то-
чечная мутация G→C. При этом предполагается, что желательным, с 
точки зрения устойчивости к колибактериозу, является аллель MUC4С.  
В результате молекулярно-генетического тестирования хряков-

производителей и свиноматок белорусской крупной белой и белорус-
ской мясной пород был выявлен полиморфизм гена MUC4, представ-
ленный двумя аллелями – MUC4С и MUC4G. 
При изучении генетической структуры исследуемых пород были 

установлены значительные различия по частоте встречаемости неже-
лательного аллеля MUC4G (рисунок 2.42). 

 
1. Белорусская крупная белая порода; 2. Белорусская мясная порода 

 
Рисунок 2.42 – Частота встречаемости аллелей гена  
MUC4 среди животных белорусской крупной белой 

 и белорусской мясной пород 
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Наибольшей частотой встречаемости аллеля MUC4G характеризо-
вались животные белорусской крупной белой породы, среди которых 
она составила 0,32, что на 22 проц. пункта больше, чем среди живот-
ных белорусской мясной породы [18-А, с.48-52]. 
Также в наших исследованиях [7-А, с. 40-42; 13-А, 15-А, 16-А, 31-

А, 40-А, 44-А, 52-А, 61-А, 63-А, 77-А, 80-А, 86-А; 90-А, с. 53-62; 94-А, 
с. 57-62; 70-А] была проведена оценка частот встречаемости аллеля 
MUC4G среди различных половозрастных групп популяций исследуе-
мых пород (рисунки 2.43 и 2.44). 

 

 
1. БКБП (СГЦ «Заднепровский»); 2. БМП (СГЦ «Заднепровский»);  

3. БКБП (ПЗ «Порплище»). 
 

Рисунок 2.43 – Частота встречаемости аллелей гена  
MUC4 среди хряков-производителей белорусской  

крупной белой и белорусской мясной пород 
 

В данном случае наименьшая концентрация аллеля MUC4G была 
среди животных, разводимых в условиях РСУП «СГЦ «Заднепров-
ский» Оршанского района Витебской области – от 0,09 у хряков-
производителей до 0,11 у свиноматок белорусской мясной породы и от 
0,16 до 0,28 – среди белорусской крупной белой породы. Относитель-
но повышенной концентрацией аллеля MUC4G отличались хряки-
производители и свиноматки белорусской крупной белой породы, раз-
водимой в условиях племенного завода «Порплище» Докшицкого рай-
она Витебской области, – от 0,34 у хряков до 0,50 у свиноматок. 
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1. БКБП (СГЦ «Заднепровский»); 2. БМП (СГЦ «Заднепровский»);  

3. БКБП (ПЗ «Порплище»). 
 

Рисунок 2.44 – Частота встречаемости аллелей гена MUC4 
 в популяции чистопородных свиноматок белорусской 

 крупной белой и белорусской мясной пород 
 
Результаты ДНК-тестирования животных на полиморфизм гена 

MUC4 позволили изучить генетическую структуру на породном и по-
пуляционном уровнях, а также среди половозрастных групп внутри 
популяций белорусской крупной белой и белорусской мясной пород. 
Результаты анализа представлены в таблице 2.44. 
Нами было установлено, что частота встречаемости желательного 

генотипа MUC4СС на породном уровне варьировала в достаточно ши-
роком диапазоне: от 39 % у белорусской крупной белой породы до 
82,2 % у белорусской мясной породы. Среди популяций свиней бело-
русской крупной белой и белорусской мясной пород (СГЦ «Заднеп-
ровский») гомозиготного генотипа MUC4GG выявлено не было. В то же 
время анализ распределения генотипов в выборке животных белорус-
ской крупной белой породы, разводимой в условиях ПЗ «Порплище», 
позволил установить относительно высокий удельный вес данного ге-
нотипа – от 6,25 % среди хряков-производителей до 22,7% среди сви-
номаток, в среднем же по популяции – 15,8 %. Анализ генетической 
структуры по гену MUC4 свиней белорусской крупной белой породы 
(СГЦ «Заднепровский») позволил установить достоверное (Р<0,001) 
различие между фактическими и ожидаемыми частотами генотипов. 
При этом в выборке генетическое равновесие было смещено в сторону 
гетерозиготных (MUC4СG) особей, в то время как частоты гомозигот- 
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ных генотипов (MUC4GG и MUC4СС) были ниже ожидаемых. Это, ве-
роятно, связано с высоким селекционным давлением при отборе мо-
лодняка (особенно хрячков) на ремонт в данном свиноводческом хо-
зяйстве, в результате чего переболевшие колибактериозом и ослаблен-
ные особи (носители мутантного аллеля MUC4G) не попадают в состав 
основного стада. Среди животных белорусской мясной породы (СГЦ 
«Заднепровский») и белорусской крупной белой породы (ПЗ «Пор-
плище») величина несоответствия фактических и ожидаемых частот 
распределения генотипов была заметна ниже допустимого порога – 
3,84 (Р<0,05), несмотря на то, что гомозиготного генотипа по мутант-
ному аллелю MUC4G среди свиней белорусской мясной породы так же 
выявлено не было. 
 

2.7.4.2.2. Влияние генотипа свиноматок по гену MUC4 на со-
хранность и скорость роста поросят-сосунов 
 
Поскольку наличие в генотипе свиней с аллелем MUC4G предпо-

ложительно связано с восприимчивостью поросят к колибактериозу 
нами было проведено сравнение сохранности поросят, полученных от 
свиноматок белорусской крупной белой породы с генотипом MUC4СС 
и матками-носительницами мутантного аллеля MUC4G (таблица 2.45).  

 
Таблица 2.45 – Сохранность поросят в зависимости от наличия в ге-
нотипе матерей аллеля G гена MUC4 

Показатели 
Генотип матки Разница 

между 
группа-
ми, ± 

MUC4СС MUC4СG+GG 
Количество опоросов 50 145 

Многоплодие, гол. 11,6±0,25 12,1±0,15 -0,5 
Количество поросят в 21 день, гол. 10,1±0,16 9,9±0,10 +0,2 
Сохранность поросят с 1 по 21 день 
жизни, % 

 
90,3±1,14** 

 
86,0±0,86 

 
+4,3 

Количество поросят к отъему, гол. 9,9±0,17 9,7±0,10 +0,2 
Сохранность поросят к отъему, % 89,2±1,20** 84,3±0,89 +4,9 

 
Сравнительная оценка сохранности поросят, полученных от свино-

маток различных генотипов, проводилась в общем по породе, незави-
симо от популяционной принадлежности. 
Как видно из таблицы, свиноматки с генотипами MUC4СG и 

MUC4GG имели при рождении на 0,5 попросенка больше в сравнении с 
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предпочтительным генотипом MUC4СС, однако споследствии свино-
матки с генотипом MUC4СС они достоверно (Р<0,01) превосходили 
свиноматок с генотипами MUC4СG и MUC4GG по сохранности поросят 
к 21 дню жизни на 4,3 проц. пункта, а к отъему – на 4,9 проц. пункта, 
или на 0,2 головы. 
В ходе дальнейших исследований нами был проведен анализ влия-

ния отдельных полиморфных проявлений гена MUC4 у свиноматок на 
сохранность их потомства в разрезе пород и популяций (таблица 2.46).  

 
Таблица 2.46 – Влияние генотипа свиноматок по гену MUC4 на со-
хранность поросят  

Порода Гено-
тип 

матки 

n Много-
плодие, 
гол. 

Количест-
во поросят 
при отъе-
ме, гол. 

Сохран-
ность по-
росят к 
отъему,  

% 
БКБП, СГЦ  
«Заднепров-
ский» 

MUC4СC 37 12,1±0,26 10,3±0,16* 89,3±1,45** 

MUC4СG 106 12,4±0,18 9,8±0,12 84,1±1,12 

БКБП, ПЗ  
«Порплище» 

MUC4CC 13 10,1±0,38 8,9±0,36 88,8±2,14* 
MUC4CG 31 11,1±0,29 9,4±0,27 85,9±1,72 
MUC4GG 10 11,8±0,46 9,1±0,37 79,1±3,61 

В среднем  
по породе 

MUC4CC 50 11,6±0,25 9,9±0,17 89,2±1,20* 
MUC4CG 135 12,1±0,16 9,7±0,11 84,7±0,90 
MUC4GG 10 11,8±0,46 9,1±0,37 79,1±3,61 

БМП, СГЦ  
«Заднепров-
ский» 

MUC4СC 70 11,8±0,25 10,1±0,08 91,2±0,81* 

MUC4СG 27 12,0±0,31 9,9±0,17 86,8±1,78 

 
Известно, что аллель MUC4G в гетерогенном генотипе MUC4CG на-

ходится в доминантном состоянии, что в свою очередь указывает на 
чувствительность к колибактериозу и, соответственно, более низкую 
сохранность животных с данным набором аллелей. 
В нашем случае популяция маток белорусской крупной белой по-

роды, разводимая в РСУП «СГЦ «Заднепровский» с генотипом 
MUC4СC достоверно (Р<0,05) превосходила маток с генотипом 
MUC4СG по количеству поросят к отъему на 0,5 гол., по сохранности – 
на 5,2 проц. пункта (Р<0,01). Аналогичная тенденция была и среди 
свиноматок, разводимых в условиях ПЗ «Порплище»: сохранность мо-
лодняка за подсосный период, полученного от маток с желательным 
гомозиготным генотипом MUC4СС, была достоверно (Р<0,05) выше на 
9,7 проц. пункта, по сравнению с гомозиготным генотипом MUC4GG. 
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Среди гетерозиготных особей MUC4СG данное превышение составило 
6,8 проц. пункта. 
В общем же по белорусской крупной белой породе, свиноматки с 

генотипом MUC4СC имели достоверно (Р<0,05) более высокую со-
хранность поросят к отъему в сравнении с генотипом MUC4GG – на 
10,1 проц. пункта, а гетерозиготные самки (MUC4СG) – на 5,6 проц. 
пункта. 
Повышение сохранности поросят к отъему было обнаружено среди 

подопытных животных белорусской мясной породы, разводимой в 
РСУП «СГЦ «Заднепровский». Так, сохранность поросят к отъему у 
свиноматок с генотипом MUC4СC была достоверно (Р<0,05) выше на 
4,4 проц. пункта по сравнению с генотипом MUC4GG. 
Проанализировав данные о сохранности поросят-сосунов за под-

сосный период, мы установили, что выбытие поросят в основном про-
исходило в течение первых трех недель жизни, когда отмечается пик 
заболевания молодняка колибактериозом (рисунок 2.45). Аналогичные 
ассоциативные взаимосвязи полиморфизма изучаемых генов с их фе-
нотипическим проявлением обнаружены в исследованиях других авто-
ров [187, с. 129-61; 31]. 

 
1. БКБП, СГЦ «Заднепровский»; 2. БКБП, ПЗ «Порплище»; 3. В среднем по БКБП;  

4. БМП, СГЦ «Заднепровский» 
 

Рисунок 2.45 – Количество поросят и их сохранность к 21 дню жизни 
в зависимости от генотипа маток по гену MUC4 
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Матки белорусской крупной белой породы (СГЦ «Заднепровский») 
с генотипом MUC4СC достоверно (Р<0,05) превосходили маток с гено-
типом MUC4СG по количеству поросят к 21 дню на 0,5 гол., по сохран-
ности поросят к 21 дню – на 5,3 проц. пункта (Р<0,01). Гомозиготные 
свиноматки (MUC4СC), разводимые в ПЗ «Порплище», имели сохран-
ность поросят в гнезде к 21 дню подсосного периода на 4,2 проц. 
пункта больше, по сравнению с гомозиготным генотипом MUC4GG.  
В среднем по белорусской крупной белой породе, свиноматки с 

желательным генотипом превосходили по сохранности поросят к 21 
дню подсосного периода на 3,6 проц. пункта, в сравнении с гомозиго-
тами по аллелю MUC4G. Среди свиноматок белорусской мясной поро-
ды, между генотипами MUC4СC и MUC4СG, данная разница составила 
4,5 проц. пункта (Р<0,05).  
Так как репродуктивные качества, в том числе и сохранность мо-

лодняка, зависят и от возраста свиноматок, мы провели анализ влияния 
генотипов на анализируемые показатели, сравнив их среди первоопо-
росок и свиноматок с двумя и более опоросами (таблица 2.47). При 
сравнении продуктивности свиноматок с одним, двумя и более опоро-
сами, разных генотипов по гену MUC4, нами была обнаружена поло-
жительная тенденция по сохранности поросят, полученных от особей, 
несущих только желательный аллель (MUC4С) данного гена. Так, сви-
номатки белорусской крупной белой породы с генотипом MUC4СC по 
первому опоросу достоверно (Р<0,05) превосходили по сохранности 
потомства к 21 дню и к отъему генотип MUC4СG на 8,9 и 8 п.п.; с дву-
мя и более опоросами – на 4 и 3,3 п.п., соответственно. Устойчивое 
повышение сохранности молодняка так же наблюдалось среди маток 
белорусской мясной породы: по первому опоросу – на 2,9 и 3,3 п.п.; по 
второму и более опоросам – достоверно (Р<0,05) выше на 5,0 п.п. 
Большой интерес представляет также изучение степени влияния 

генотипов хряков-производителей по гену MUC4 на основной детер-
минирующий признак – сохранность поросят-сосунов (таблица 2.48). 
В ходе анализа полученных данных по белорусской крупной белой 

породе было установлено влияние MUC4СC на сохранность их потом-
ства. Так, сохранность молодняка, полученного от хряков из РСУП 
«СГЦ «Заднепровский» с данным генотипом, к отъему была выше на 
3,2 п.п. по сравнению с потомками, отцы которых имели гетерозигот-
ный генотип MUC4СG. Среди потомков хряков из ПЗ «Порплище» эта 
разница к отъему составила 0,4 п.п. В среднем же по данной породе 
желательный генотип хряков позволял увеличить количество и со-
хранность поросят к отъему на 0,9 гол. (Р<0,001), или на 5,6 п.п. 
(Р<0,01). 
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Таблица 2.48 – Влияние генотипа хряков по гену MUC4 на сохранность 
поросят-сосунов 
Порода Гено-

тип 
хряка 

Ко-
личе-
ство 
опо-
росов 

Много-
плодие, 
гол. 

Количество 
поросят при 
отъеме,  
гол. 

Сохран-
ность 
поросят 
к отъему, 

% 
БКБП, СГЦ  
«Заднепров-
ский» 

MUC4СC 61 12,4±0,24 10,2±0,12 88,6±1,03 

MUC4СG 19 12,1±0,41 9,8±0,21 85,4±2,70 

БКБП, ПЗ  
«Порплище» 

MUC4CC 7 11,0±0,57 8,9±0,40 81,2±3,51 
MUC4CG 44 11,6±0,34 9,0±0,23 80,8±2,08 

В среднем  
по породе 

MUC4CC 68 12,2±0,22 10,1±0,13*** 87,8±1,02** 
MUC4CG 63 11,8±0,27 9,2±0,18 82,2±1,67 

БМП, СГЦ  
«Заднепров-
ский» 

MUC4СC 44 12,2±0,30 9,75±0,47 89,5±1,21 

MUC4СG 4 11,5±1,19 10,2±0,14 89,5±3,79 

 
Сохранность поросят, полученных от хряков белорусской мясной 

породы с разными генотипами по гену MUC4, не имела достоверных 
различий, что очевидно связано с небольшой выборкой выявленных 
хряков с нежелательными генотипами, среди протестированных жи-
вотных. 
По количеству и сохранности поросят к 21 дню жизни (рисунок 

2.46) хряки белорусской крупной белой породы с желательным алле-
лем превосходили гетерозиготный генотип MUC4СG на 0,6 гол. 
(Р<0,01) и 3,3 п.п. 
Следует отметить, что выявленная зависимость сохранности поро-

сят отдельно как от генотипа матери, так и от генотипа отца по гену 
MUC4, хотя и может быть рекомендована к использованию в селекци-
онной работе, направленной на повышение сохранности молодняка, 
является лишь косвенным показателем влияния полиморфизма гена 
MUC4 на этот признак, поскольку поросята наследуют от матери и от 
отца только один из двух аллелей. 
Поэтому для прогнозирования и моделирования, устойчивых к ко-

либактериозу генотипов свиней по гену MUC4, необходимо учитывать 
в схемах подбора не только генотип матери, но и генотип отца, ведь 
аллель MUC4G находится в доминантном состоянии, независимо от то-
го, от кого передается потомству. 
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1 БКБП, СГЦ «Заднепровский»; 2. БКБП, ПЗ «Порплище»; 3. В среднем
4. БМП, СГЦ «Заднепровский» 

 
Рисунок 2.46 – Количество поросят и их сохранность

 21 дню жизни в зависимости от генотипа 
 отцов по гену MUC4 

 
Для выявления более точной зависимости мы провели

хранности поросят, полученных от контрольных спариваний
хряков при различных вариантах сочетаний генотипов в схемах
ра (таблица 2.49). Было выявлено, что использование в схемах
родительских форм с желательным проявлением гена MUC4 (MUC4
х MUC4СС) позволяет достоверно повысить сохранность
подсосный период, что видно на примере крупной белой породы
водимой в условиях РСУП «СГЦ «Заднепровский».При наличии
ля MUC4G в генотипе как матери, так и отца (MUC4СG х MUC4
хранность поросят к 21 дню жизни достоверно (Р<0,05) снижалась
7,8 проц. пункта, а к отъему – на 7,0 проц. пункта. 
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Повышение сохранности потомства у родителей желательных ге-
нотипов положительно повлияло на количество поросят к отъему, ко-
торое оказалось достоверно (Р<0,05) на 0,7 головы больше в сравнении 
с сочетанием MUC4СG х MUC4СG. Аналогичная тенденция была и сре-
ди животных данной породы, разводимой в условиях ПЗ «Порплище», 
где сохранность молодняка за подсосный период у родителей с гено-
типом MUC4СС выросла на 2,4 проц. пункта по сравнению с сочетани-
ем MUC4GG х MUC4СC и на 10,5 проц. пункта – по сравнению с соче-
танием MUC4GG х MUC4СG. 
В среднем же по белорусской крупной белой породе сохранность 

поросят к 21 дню жизни (сочетание генотипов родителей MUC4СС х 
MUC4СС) было достоверно (Р<0,001) выше, чем у сочетания родитель-
ских генотипов MUC4GG х MUC4СG на 9.4 проц. пункта, а к отъему – 
на 15,2 проц. пункта (Р<0,01). Повышенние концентрации аллеля 
MUC4G в сочетании родительских форм MUC4GG х MUC4СC вызвало 
достоверное снижение сохранности поросят за подсосный период на 
11,7 проц. пункта по сравнению с сочетанием MUC4СC х MUC4СG и на 
10,2 проц. пункта по сравнению с MUC4СG х MUC4СС. 
Заметных различий между сочетаниями генотипов родительских 

форм в схемах подбора белорусской мясной породы по сохранности 
поросят выявлено не было, что связано с общей низкой концентрацией 
аллеля MUC4G в генотипах исследуемых животных.  
Однако результаты анализа, на примере белорусской крупной бе-

лой породы, позволяют утверждать, что на сохранность поросят влия-
ет в заметной степени как генотип матери, так и генотип отца по гену 
MUC4. С преоблоданием в схемах подбора генотипов с мутантным ал-
лелем MUC4G сохранность молодняка значительно и достоверно сни-
жается. 
Экономический ущерб состоит не только из снижения сохранности 

молодняка, но и из снижения энергии роста переболевших животных. 
Результаты анализа влияния полиморфных групп гена на энергию рос-
та поросят-сосунов представлены в таблице 2.50. 
Свиноматки различных генотипов по гену MUC4 в целом не имели 

достоверных различий по крупноплодности. Однако поросята бело-
русской крупной белой породы, полученные от свиноматок с геноти-
пом MUC4СC, к 21 дню жизни имели живую массу, превышающую 
(Р<0,05), массу сверстников, полученных от маток с генотипом 
MUC4СG, на 0,4 кг, или на 6,1 %, а к отъему – на 0,7 кг (Р<0,01), или на 
7,1 %. Среди поросят белорусской мясной породы превышение массы 
к отъему составило 0,8 кг (Р<0,05), или 8,2 %, соответственно. 
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Таблица 2.50 − Влияние генотипа свиноматок по гену MUC4 на ско-
рость роста поросят и общую продуктивность свиноматки (РСУП 
СГЦ «Заднепровский») 

Показатели 
БКБП БМП 

MUC4СC MUC4СG MUC4СC MUC4СG 
Количество голов 30 30 30 27 
Масса поросенка при 
рождении, кг 

 
1,5±0,03 

 
1,4±0,03 

 
1,4±0,04 

 
1,5±0,04 

Масса поросенка в 21 
день, кг 

 
6,5±0,13* 

 
6,1±0,11 

 
5,6±0,08 

 
5,6±0,09 

Среднесуточный при-
рост с 1 по 21 день, г  

240,3±6,35 

 
224,1±5,5

3 
 

199,0±3,50 

 
197,4±4,2

2 
Масса поросенка при 
отъеме (35 дн.), кг 

 
9,9±0,15** 

 
9,2±0,13 

 
9,7±0,15* 

 
8,9±0,22 

Среднесуточный при-
рост с 21 по 35 день, г  

244,5±7,22* 

 
222,7±6,9

0 

 
288,2±10,02*

* 

 
239,3±11,9

1 
Среднесуточный при-
рост за подсосный пе-
риод, г 

 
241,9±4,50*

* 

 
223,6±3,2

1 

 
234,7±4,30*

* 

 
214,1±6,0

9 
КПВК 103,6±1,20* 98,4±1,84 97,7±1,17 94,7±2,05 

 
Увеличение живой массы поросят к 21 дню жизни и к отъему непо-

средственно связано с ростом среденсуточных приростов, в связи с 
чем было установлено, что поросята опытных групп (генотип матерей 
MUC4СC) характеризовались более высокой энергией роста в сравне-
нии с поросятами контрольных групп (генотип матерей MUC4СG). Так, 
потомство маток (БКБП) с генотипом MUC4СC превышало по средне-
суточному приросту потомков маток с генотипом MUC4СG к 21 дню 
жизни на 16,2 г, или на 6,7 %, с 21 дня до отъема (35 дней) – достовер-
но (Р<0,05) выше на 21,8 г, или на 8,9 %, а за подсосный период – на 
18,3 г (Р<0,01), или на 7,5 %. Положительная тенденция в увеличении 
среднесуточных приростов потомков маток с генотипом MUC4СC была 
установлена и среди животных белорусской мясной породы: за первые 
21 день жизни – на 1,6 г, или на 0,8 %, с 21 по 35 день – на 48,9 г 
(Р<0,01), или на 16,9 %, а за подсосный период в целом – на 20,6 г 
(Р<0,01), или на 8,7 %, соответственно. 
Свиноматки белорусской крупной белой породы с генотипом 

MUC4СC достоверно превосходили свиноматок с генотипом MUC4СG 
по комплексному показателю воспроизводительных качеств на 5,2 
проц. пункта (Р<0,05). Свиноматки белорусской мясной породы имели 
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аналогичную тенденцию – превосходство у них составило 3 проц. 
пункта. 
Таким образом, было установлено положительное влияние геноти-

па свиноматок с желательным аллельным сочетанием гена MUC4 
(MUC4СC) на сохранность и энергию роста поросят-сосунов. 
Как отмечалось ранее, колибактериоз является одним из самых 

распространенных заболеваний в свиноводческих хозяйствах, тре-
бующих значительных денежных затрат на проведение профилактиче-
ских и лечебных мероприятий, которые на данный момент не могут 
дать гарантию полного излечения животных.  
Использование ПЦР-ПДРФ-анализа для выявления характера по-

лиморфизма гена MUC4 позволяет определить генотипы, устойчивые 
к данному заболеванию, среди основных хряков и свиноматок бело-
русской крупной белой и белорусской мясной пород, а также прогно-
зировать продуктивность и моделировать устойчивые к колибактерио-
зу генотипы последующих поколений, используя в воспроизводстве 
животных лишь с генотипом MUC4CC (рисунок 2.47). 

 

 
Рисунок 2.47 − Схема подбора на повышение сохранности молодняка 
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Способ по созданию устойчивых генотипов к колибактериозу 
включает в себя: 

1. Отбор биологического материала (выщипы ушных раковин) для 
последующего проведения генетичекого анализа; 

2. Непосредственная постановка ПЦР-ПДРФ-анализа на характер 
полиморфизма гена MUC4; 

3. Составление родительских пар в схемах подбора с учётом гено-
типа, отдавая предпочтение чистым генотипам от мутантного аллеля 
MUC4G или ограничиваться сочетанием MUC4CGxMUC4CG. 
Данный способ, как показали результаты исследований, позволит 

достоверно (Р<0,001) повысить сохранность поросят белорусской 
крупной белой породы к 21 дню жизни (сочетание генотипов – 
MUC4CСxMUC4CС) на 9,4 проц. пункта, а к отъему – на 15,5 (Р<0,01) 
проц. пункта в сравнении с нежелательным сочетанием 
MUC4GGxMUC4CG; превышение по количеству голов на 21 день под-
сосного периода и при отъеме при этом составит 0,4 и 1,1 головы, со-
ответственно. 

 
2.7.4.2.2.1. Плейотропное действие гена MUC4 
 
Были проведены исследования по изучению плейотропного дейст-

вия гена MUC4 на показатели развития свиноматок (таблица 2.51).   
 

Таблица 2.51 − Показатели собственной продуктивности свиноматок 
крупной белой и белорусской мясной пород различных генотипов по ге-
ну MUC4 (РСУП «СГЦ «Заднепровский») 

Показатели 
Генотип 

MUC4СC MUC4СG 
БКБП 

Количество животных, гол. 29 64 
Длина туловища, см 123,6±0,37 123,7±0,17 
Среднесуточный прирост, г 510,3±4,67 506,4±3,60 
Возраст достижения массы 100 кг, дн. 194,4±1,74 196,1±1,36 
Толщина шпика, мм 27,2±0,10 27,2±0,07 

БМП 
Количество животных, гол. 60 16 
Длина туловища, см 124,4±0,31 123,8±0,54 
Среднесуточный прирост, г 528,8±4,41 536,6±7,04 
Возраст достижения массы 100 кг, дн. 187,9±1,56 185,0±2,53 
Толщина шпика, мм 23,3±0,29 23,5±0,67 
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В ходе анализа показателей собственной продуктивности свинома-
ток не было установлено достоверных различий между сравниваемы-
ми группами животных. Однако следует отметить, что свиноматки 
крупной белой породы с гомозиготным генотипом на 1,7 дня быстрее 
достигали массы 100 кг, и, соответственно, имели более высокие сред-
несуточные приросты – на 3,9 г в сравнении с матками генотипа 
MUC4СG.  
Свиноматки белорусской мясной породы имели обратную тенден-

цию, то есть особи с гетерозиготным генотипом (MUC4СG) достигали 
100 кг раньше гомозигот (MUC4СC) на 2,9, а среднесуточные привесы 
были выше на 7,8 г. По толщине шпика и длине туловища значитель-
ных различий не обнаружено. Выявленные ассоциации гена MUC4 с 
показателями собственной продуктивности свиноматок в основном не 
имели достоверных отличий.  
Поскольку аллель MUC4G оказывает отрицательное действие на 

энергию роста и мясные качества приплода, несомненный интерес 
представляет изучение влияния генотипа хряка по данному гену на от-
кормочные и мясные качества получаемого молодняка. С этой целью 
нами был проведен сравнительный анализ результатов контрольного 
откорма (КИСС РСУП «СГЦ «Заднепровский») молодняка свиней в 
зависимости от генотипа отцов по гену MUC4 (таблица 2.52). 

 
Таблица 2.52 − Ассоциация наличия аллеля MUC4G в генотипе хряков 
белорусской мясной породы с откормочными и мясными качествами 
потомства  

Показатели 
Генотип 

MUC4СС MUC4CG 

Количество потомков 247 41 
Откормочные качества 

Скороспелость, дн. 183,8±0,65*** 191,9±1,01 
Среднесуточный прирост,г 747,4±5,68*** 682,6±7,34 
Затраты корма на 1 кг прироста, 
к.ед. 3,50±0,01*** 3,73±0,03 

Мясные качества 
Длинатуши,см 98,9±0,12 98,2±0,34 
Толщина шпика, мм 27,2±0,18* 26,3±0,40 
Масса задней трети полутуши, кг 11,3±0,03 11,4±0,06 
Площадь мышечного глазка, см2 42,1±0,19* 43,2±0,48 
Убойный выход, % 69,2±0,12 69,0±0,43 
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В ходе анализа было установлено достоверное (Р<0,001) снижение 
среднесуточного прироста у потомков хряков с генотипом MUC4CG в 
сравнении с потомками генотипа MUC4CC на 64,8 г, или на 8,6 %. Мо-
лодняк от отцов с желательным генотипом MUC4СС, достоверно 
(Р<0,001) раньше на 8,1 дн. достигал живой массы 100 кг и имел 
меньшие на 0,23 корм. ед. затраты корма на 1 кг прироста. В свою оче-
редь повышение откормочных качеств у потомства хряков с гомози-
готным генотипом MUC4CC привело к достоверному (Р<0,05) увеличе-
нию толщины шпика на 0,8 мм и уменьшению площади «мышечного 
глазка» на 1,1 см2. По длине туши, массе задней трети полутуши и 
убойному выходу заметной разницы выявлено не было. 
Показатели, позволяющие судить о влиянии полиморфных групп 

гена MUC4 на качество спермопродукции, получаемой от хряков-
производителей, приведены в таблице 2.53.  

 
Таблица 2.53 − Влияние полиморфизма гена MUC4на качество спер-
мопродукции хряков-производителей (СГЦ «Заднепровский») 
Генотип n Объем эя-

кулята, мл 
Густота 
спермы, 
баллов 

Концен-
трация 

спермиев, 
млн./мл 

Выжи-
ваемость 
спермиев, 

ч 
БКБП 

MUC4СC 30 200,8±6,40 8,6±0,04 342,0±1,56 176,6±3,09 
MUC4СG 14 205,0±4,00 8,6±0,04 343,9±2,12 184,4±3,74 

БМП 
MUC4СC 23 163,8±17,88 8,0±0,03 338,8±2,88 177,2±5,64 
MUC4СG 5 179,1±8,82 7,9±0,04 334,2±1,85 178,8±6,09 

 
Из данных таблицы следует, что достоверной разницы между пока-

зателями качества спермы, исследуемых хряков-производителей раз-
личных генотипов по исследуемому гену выявлено не было.  
Проанализировав данные по количеству осемененных свиноматок, 

а также данные по результатам осеменения, мы можем судить об 
уровне воспроизводительной способности производителей разных ге-
нотипов (таблица 2.54). Проведенный анализ эффективности случек 
показал, что сперма хряков-производителей белорусской крупной бе-
лой и белорусской мясной пород, разводимых в СГЦ «Заднепровский», 
обладает высокой (выше технологической нормы) оплодотворяющей 
способностью. 
В целом же можно заключить, что аллельные проявления гена 
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MUC4 достоверного влияния на воспроизводительную способность 
хряков не оказывают. 
 
Таблица 2.54 − Эффективность случек хряков-производителей раз-
личных генотипов (СГЦ «Заднепровский») 
Генотип Осеме-

нено 
маток, 
гол. 

Выбы-
ло су-
порос-
ных, 
гол. 

Абор-
тиро-
вало, 
гол. 

Опоро-
силось, 
гол. 

Оплодот-
вряемость, 

% 

БКБП 
MUC4СC 4262 119 226 3249 84,3±1,13 
MUC4СG 1814 58 77 1364 82,7±1,44 

БМП 
MUC4СC 936 9 51 779 90,1±1,18 
MUC4СG 204 0 7 176 89,6±0,95 

 
2.7.5. Оценка полиморфизма генов-кандидатов ассоциации с 

мясо-откормочной продуктивностью 
 
2.7.5.1. Влияние полиморфизма гена PIT1 / POU1 F1 на откор-

мочные и мясные качества свиней белорусской крупной белой по-
роды 

 
В настоящее время в мировой селекционной практике широко ис-

пользуются новые подходы, основанные на применении генетических 
маркеров признаков продуктивности свиней. Это связано с низкой эф-
фективностью классических методов селекции, зачастую отсутствием 
прогресса популяций или племенной ценности животных в силу отри-
цательного взаимодействия факторов «генотип-среда». Решение этой 
важнейшей для практиков проблемы заключается в возможности про-
ведения диагностики непосредственно на уровне генотипа и означает, 
что селекционная оценка может применяться в раннем возрасте без 
учета изменчивости признаков, обусловленных внешней средой, что 
дает преимущество перед традиционной селекцией. 
Как известно, селекция свиней на повышение темпов роста и уве-

личения мясности туш традиционными методами часто затруднена 
вследствие неудовлетворительных условий внешней среды и большой 
вариабельности признаков. В этой связи поиск предпочтительных ал-
лелей генов, обуславливающих повышение откормочных и мясных ка-
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честв свиней, приобретает большое значение в селекции. В качестве 
маркеров продуктивных качеств рассматриваются: ген инсулинопо-
добного фактора роста 2 (IGF-2); меланинкортин-рецептор 4 (МС4R); 
гипофизарный фактор транскрипции 1 (PIT1/ POU1F1) и др. [256, с. 
285-289]. 
Темой наших исследований было изучение полиморфизма гена 

PIT1/ POU1F1 у свиней белорусской крупной белой породы. За рубе-
жом данный ген широко используется в качестве генетического мар-
кера, полиморфизм которого обусловлен наличием двух аллелей – С и 
D. Анализ имеющихся литературных данных о предпочтительных с 
точки зрения селекции генотипах противоречивы. Так, результаты ки-
тайских исследований показывают, что для местных свиней пород 
Meishan, Jangquhai и Hiang предпочтительным является генотип DD. 
Свиньи этого генотипа превосходили животных с генотипом СС по 
скорости роста и имели более низкую толщину шпика [257, с. 313-
315]. Исследование же европейских ученых на местных свиньях круп-
ной белой породы показали, что предпочтительным с точки зрения се-
лекции является генотип СС [256]. 
Исходя из вышеизложенного, целью нашей работы было изучение 

влияния полиморфизма гена PIT1/POU1F1 на откормочные и мясные 
качества свиней белорусской крупной белой породы. 
Исследования проводились на хряках и их потомках в СГЦ «За-

днепровский» и племзаводах «Индустрия» и «Тимоново». Пробы ис-
следовались в лаборатории молекулярной генетики (ВИЖ), где были 
выделены и оптимизированы тест-системы для анализа полиморфизма 
генов методом ПЦР-ПДРФ-анализа. По данным исследований уста-
новлена частотность встречаемости аллелей гена PIT1/ POU1F1 по по-
родам (рисунок 2.48). 
В наших исследованиях [21-А, с.5-7; 65-А, с. 87-89] установлено, 

что частоты встречаемости аллелей и генотипов гена PIT1/ POU1F1 у 
свиней белорусской крупной белой породы были следующими (табли-
ца 2.55). 
Поскольку показатели встречаемости генотипов и аллелей, а также 

продуктивности животных в племзаводах были близки, данные по ним 
были объединены. 
Как следует из данных таблицы 2.55, частота встречаемости гено-

типа DD варьировала от 68,1 % на племзаводах до 30,51 % в СГЦ «За-
днепровский». Например, если европейская порода ландрас имеет час-
тоту встречаемости генотипа DD 66,0-85,5 %, то китайские местные 
породы – 13-17 %. 
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Рисунок 2.48 − Обзорные данные частот аллелей 

гена PIT1/POU1F1 
 
Результаты оценки молодняка белорусской крупной белой породы 

на контрольном откорме на племзаводах в зависимости от генотипа по 
гену PIT1/ POU1F1 представлены в таблице 2.56. 
Полученные результаты свидетельствуют, что животные с геноти-

пом СС превосходили по всем показателям продуктивности, кроме 
толщины шпика, молодняк с генотипами CD и DD. Отмеченная тен-
денция не была достоверной (кроме возраста достижения живой массы 
100 кг) предположительно в связи с малой выборкой животных с гено-
типом СС (3 головы). 
Для подтверждения полученных результатов были проведены про-

изводственные испытания в следующих сериях исследований с боль-
шим поголовьем свиней белорусской крупной белой породы в услови-
ях контрольно-испытательной станции по свиноводству (КИСС) СГЦ 
«Заднепровский».  
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Как свидетельствуют данные таблицы 2.57, что откормочный мо-
лодняк свиней крупной белой породы с генотипом СС достоверно 
(Р<0,001) превосходил животных с генотипом DD: по возрасту дости-
жения живой массы 100 кг – на 2,6 %; среднесуточному приросту жи-
вой массы – на 5,0 %; затратам корма – на 1,7 %; массе окорока – на 
2,2 %. Разница по длине туши и толщине шпика была статистически 
недостоверна. 
Представляет интерес изучение показателей по гетерозиготному 

генотипу CD. Если, согласно таблице 2.57, в целом животные с этим 
генотипом имели промежуточную продуктивность между носителями 
СС и DD генотипов, то по данным таблицы 2.58, молодняк с геноти-
пом DD имел тенденцию к превосходству практически по всем показа-
телям продуктивности по сравнению с генотипом CD. Однако все от-
меченные различия были статистически недостоверны. 
Результаты исследований ремонтного молодняка по вариантам гена 

PIT1/ POU1F1 представлены в таблице 2.58. 
Как свидетельствуют данные таблицы, как у хрячков, так и у сви-

нок селекционной части ремонтного стада, по результатам элеверной 
оценки и контрольного выращивания, подтверждается ранее обозна-
ченная устойчивая тенденция к снижению возраста достижения живой 
массы 100 кг и к повышению среднесуточного прироста живой массы 
у животных, несущих генотип СС по сравнению с аналогами с геноти-
пом DD. 
На основании проведенных исследований необходимо сделать сле-

дующие выводы: 
1. Откормочный молодняк БКБ породы с генотипом СС статисти-

чески достоверно (Р<0,05; Р<0,001) превосходит аналогов с генотипом 
DD по возрасту достижения живой массы 100 кг, среднесуточному 
приросту живой массы, затратам корма на 1 кг прироста и массе око-
рока. По толщине шпика существенной разницы между генотипами 
CD и DD не установлено. 

2. Полученные в наших исследованиях результаты диаметрально 
противоположны данным китайских исследователей, где животные 
местных пород с генотипом DD превосходили по энергии роста свиней 
с генотипом СС. Частота встречаемости аллелей тоже существенно 
различается: С – 0,83-0,87; D – 0,17-0,13 у китайских свиней и С – 0,32 
и D – 0,68 у белорусской крупной белой породы. 

3. Закономерности, выявленные в процессе исследований, позво-
ляют заключить, что можно рассматривать ген PIT1/POU1F1 как гене-
тический маркер скорости роста свиней белорусской крупной белой 
породы. 
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2.7.5.2. Оценка полиморфизма генаIGF-2 в ассоциации с мясо-
откормочной продуктивностью и разработка метода селекции 

 
Для быстрого повышения генетического потенциала отечествен-

ных пород свиней по мясо-откормочным качествам и получения кон-
курентоспособной свинины необходимо применять совместно с мето-
дами классической селекции – маркерную, учитывающую полимор-
физм генов-маркеров продуктивных качеств [200]. В этой связи воз-
никла потребность в разработке и широком применении методов 
ДНК-технологии в селекции в комплексе с классическими методами. 
В настоящее время в свиноводстве широко используются новые раз-
работки, основанные на применении методов молекулярной генной 
диагностики животных. Возможность проведения ДНК-диагностики 
признаков продуктивности (мясной, скорости роста, плодовитости и 
т.п.) непосредственно на уровне генотипа означает, что селекционная 
оценка может применяться в раннем возрасте без учета изменчивости 
признаков, обусловленных внешней средой, что дает преимущество 
перед традиционной селекцией [50; 156, с. 274-278]. 
В качестве маркеров продуктивных качеств рассматриваются: ги-

пофизарный фактор транскрипции (POU1F1), ген инсулиноподобного 
фактора роста (IGF-2), меланинкортин-рецептор (МС4R) и др. [78, с. 
12-14; 200, с. 157-158; 238, с. 155-156; 264, 256, 257]. 
Проведенные исследования показали, что на откормочные и мясные 

качества свиней в большей степени влияет наличие в геноме животных 
гена инсулиноподобного фактора роста (IGF-2) по сравнению с други-
ми аналогичными маркерами. 
Ранее установлено, что мутация в гене IGF-2 (q→Q) существенно 

влияет на скорость роста и отложение жира у свиней. Следует учиты-
вать, что данный ген характеризуется патернальным действием на про-
дуктивность. Это означает, что у потомства проявляется действие 
только того аллеля, который был получен от отца. Патернальное дей-
ствие гена существенно облегчает разработку селекционной стратегии, 
так как для достижения положительного эффекта у потомства доста-
точно проведения тестирования и отбора только хряков [50, 156]. 
Исследования проводились на хряках, ремонтных хрячках и откор-

мочном поголовье свиней белорусской крупной белой породы в усло-
виях селекционно-гибридного центра «Заднепровский» Оршанского 
района Витебской области. Мясо-откормочные качества молодняка 
оценивались методом контрольного откорма (ОСТ 103-86, 1988). У 
опытных животных пробы генетического материала отбирали с ушной 
раковины, из которых в лаборатории молекулярной генетики (ВИЖ) 
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были выделены и оптимизированы тест-системы для анализа поли-
морфизма генов методом ПЦР-ПДРФ-анализа. Статистическую обра-
ботку проводили по стандартной методике (Меркурьева и др., 1991). 
Процент выхода «красного мяса» ремонтных хрячков определяли при-
бором «Piglog-105». 
В наших исследованиях [8-А, 9-А, 11-А, 19-А; 20-А, с. 338-340; 22-

А, с. 27-30; 71-А, 76-А, 78-А, 80-А, 83-А, 95-А, 96-А] был проведен 
сравнительный анализ частот встречаемости генотипов и аллелей ге-
нов IGF-2 у животных белорусской крупной белой породы и некото-
рых пород мясного направления продуктивности (таблица 2.59). 
 
Таблица 2.59 − Распределение частот встречаемости генотипов гена 
IGF-2 у хряков плановых пород Беларуси 

Порода n 
Частота генотипов, % Частота аллелей 

QQ Qq qq Q q 
белорусская 
крупная белая 39 15,4 38,4 46,2 0,34 0,66 
белорусская мяс-
ная 

35 25,7 20,0 54,3 0,36 0,64 

ландрас 8 62,5 25,0 12,5 0,75 0,25 
дюрок 16 87,5 12,5 - 0,94 0,06 
йоркшир 23 95,7 4,3 - 0,98 0,02 

 
Результаты оценки хрячков белорусской крупной белой породы на 

элевере в зависимости от генотипа отца по гену IGF-2 представлены в 
таблице 2.60. 
Анализ данных таблицы показал, что хрячки с генотипом QQ дос-

товерно превосходили (Р<0,05) своих сверстников с генотипом qq по 
толщине шпика над 6-7 грудными позвонками на 2,8 мм, или 11,3 %, и 
площади «мышечного глазка» - на 3,6 см2, или 9,2 %. Также у них от-
мечена тенденция к снижению толщины шпика над 1-2 поясничными 
позвонками – на 2,9 мм, или 16,2 %, повышению выхода «красного мя-
са» – на 3,3 %. Уровень развития хрячков с генотипом Qq носил про-
межуточный характер. 
Результаты оценки молодняка белорусской крупной белой породы 

на контрольном откорме в зависимости от генотипа отца по гену IGF-2 
представлены в таблице 2.61. Данные таблицы показывают, что откор-
мочный молодняк свиней белорусской крупной белой породы с гено-
типом QQ достоверно превосходил животных с генотипом qq: по воз-
расту достижения живой массы 100 кг – на 4,8 дня, или 2,6 % (Р <  
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0,001), среднесуточному приросту живой массы – на 11 г, или 1,5 % 
(Р<0,05), длине туши – на 0,6 см, или 0,6 % (Р<0,001), толщине шпика 
– на 1,8 мм, или 6,4 % (Р<0,001), площади «мышечного глазка» - на 0,9 
см2, или 2,2 % (Р<0,001), массе задней трети полутуши – на 0,12 кг, или 
1,1 % (Р<0,05). 
Животные-носители гетерозиготного генотипа Qq также статисти-

чески достоверно (Р<0,001) превосходили своих аналогов с генотипом 
qq по среднесуточным приростам живой массы, длине туши, толщине 
шпика, площади «мышечного глазка», массе задней трети полутуши. 
В ходе анализа корреляции генотипов хряков с откормочными и 

мясными качествами потомства (рисунок 2.48) установлена отрица-
тельная связь генотипа IGF-2Qq с возрастом достижения 100 кг живой 
массы и затратами корма на 1 кг прироста потомками и положительная 
с такими показателями мясных качеств как площадь «мышечного 
глазка» и масса окорока.  

 

 
Примечание: 1. Возраст достижения 100 кг живой массы, кг; 2. Среднесуточный при-
рост, г; 3. Затраты корма, корм.ед.; 4. Толщина шпика, мм; 5. Площадь «мышечного 
глазка», см2; 6. Масса окорока, кг 

 
Рисунок 2.48 − Взаимосвязь концентрации аллеля IGF-2Q 

в генотипах хряков белорусской крупной белой 
 породы с откормочными и мясными 

 качествами потомства 
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Однако необходимо отметить, что предпочтительный гомозигот-
ный генотип хряков IGF-2QQ позволяет сдвинуть установленные 
взаимосвязи в желательную сторону. На примере хряков белорусской 
крупной белой породы данный генотип позволяет сократить возраст 
достижения 100 кг живой массы потомства на 0,252 коэффициент от-
носительно генотипа IGF-2Qq по площади «мышечного глазка» – на 
0,256. 
Как следует из таблицы 2.59, частота встречаемости предпочти-

тельного с точки зрения повышения откормочных и мясных качеств 
аллеля Q наиболее высока у животных мясных пород (йоркшир, дю-
рок, ландрас) и значительно более низкая у материнской породы – бе-
лорусской крупной белой. По некоторым данным, аллель q гена IGF-2 
положительно взаимосвязан с воспроизводительными качествами сви-
номаток. Поэтому отбор только по воспроизводительнымкачествам 
приводит к вымыванию желательного аллеля Q из популяции, и, сле-
довательно, к снижению откормочных и мясных качеств. 
В практической селекции очень важно учесть тот факт, что данный 

признак имеет патернальный (отцовский) характер прямого доминант-
ного наследования у потомков и поэтому достаточно незначительных 
практических усилий и финансовых затрат, чтобы получить эффект 
селекции по мясо-откормочным качествам. Например, при использо-
вании в воспроизводстве молодняка хряков только с генотипами Qq и 
QQ по гену инсулиноподобного фактора роста (IGF-2) позволит уве-
личить среднесуточные приросты (даже в I поколении) на 40-80 г, что, 
в конечном счёте, повысит экономическую эффективность на 3,5-7,6 
у.е. на 1 голову реализуемого молодняка за счёт более высокой скоро-
сти его роста, лучшей конверсии корма и качества свинины.  
Учитывая мировую тенденцию широкого использования данного 

генетического маркера в программах селекции необходимо проводить 
скрининг гена IGF-2 и у хрякопроизводящих маток на супернуклеусах 
с целью предпочтительного подбора родителей для получения потом-
ков желательного генотипа – QQ. Это позволит в кратчайшие сроки 
создать резервные заводские популяции с высокой генетической де-
терминацией мясо-откормочных качеств племенного и откормочного 
молодняка. 
Основываясь на вышеизложенных результатах, мы предлагаем 

схему подбора (рисунок 2.49), учитывающую только односторонний 
скрининг по хрякам, позволяющую рассчитать уровень частотности 
аллелей маток с целью повышения мясо-откормочных качеств их по-
томков для пользователей всех уровней. 
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Примечание: * - расчетное значение долей аллелей, в данном случае: Q=0,36; q=0,64. 

 
Рисунок 2.49 − Способ повышения мясо-откормочных качеств 

 свиней при использовании гена-маркера IGF-2 
 
С помощью исследователей ВИЖ [78, с.12-14] был проведен срав-

нительный анализ частотнасти аллелей гена IGF-2 различных пород 
свиней (рисунок 2.50). В результате установлено, что на первом этапе 
наших исследований (2007 год) белорусская крупная белая и другие 
отечественные породы свиней значительно уступали лучшим мировым 
аналогам по наличию предпочтительного аллеля Q (менее 20 %). За 
последние пять лет были предприняты значительные усилия селекци-
онного и генетического характера, в результате которых удалось уве-
личить экспрессию предпочтительного аллеля в генотипах животных 
вдвое – до 36-40 %. Представленные выше данные и подтверждают 
этот положительный тренд. В результате внедрения данного метода 
эффет селекции по мяс откормочным качествам увеличился в 1,5-4,0 
раза (по с/с приростам – до 40-50 г за поколение). В дальнейшем рабо-
ту в этом направлении следует усилить и выйти на лучшие аналоговые 
параметры французской крупной белой породы (частотность Q-0,9). 
В результате исследования влияния полиморфизма гена IGF-2 на 

откормочные и мясные качества свиней белорусской крупной белой 
породы установлено:   
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Рисунок 2.50 − Анализ частоты встречаемости аллелей гена 
 IGF-2 у свиней различных генотипов. 

 
1. Хрячки белорусской крупной белой породы, несущие в своем ге-

номе генотип QQ, достоверно превосходили (Р<0,05) или имели тен-
денцию к превосходству своих аналогов с генотипом qq: по толщине 
шпика – на 11,3 %, площади «мышечного глазка» - на 9,2 %, выходу 
«красного мяса» – на 3,3 %. Развитие хрячков с генотипом Qq носило 
промежуточный характер. 

2. Отмечена достоверная (Р<0,05; Р<0,01; Р<0,001) тенденция пре-
восходства откормочного молодняка белорусской крупной белой по-
роды с генотипом QQ гена IGF-2 над своими аналогами с генотипом 
qq по: возрасту достижения живой массы 100 кг – на 2,6 %, среднесу-
точному приросту живой массы – на 1,5 %, длине туши – на 0,6 %, 
толщине шпика – на 6,4 %, площади «мышечного глазка» - на 2,2 %, 
массе задней трети полутуши – на 1,1 %, убойному выходу – на 0,7 %. 

3. Дополнительный экономический эффект от использования в вос-
производстве хряков с генотипами Qq и QQ составляет 3,5-7,6 у.е. на 
каждую реализуемую голову их молодняка. 
В заключение следует отметить, что ген IGF-2 необходимо исполь-

зовать в качестве маркера мясной и откормочной продуктивности сви-
ней. Учитывая частотность нежелательного аллеля q в геноме свиней 
белорусской крупной белой породы (0,66) с целью сохранения и по-
вышения мясных и откормочных качеств свиней, следует рекомендо-
вать проведение отбора ремонтных хрячков с использованием в каче-
стве дополнительного критерия данные анализа по IGF-2. 
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2.7.5.3. Комплексный метод повышения откормочных и мяс-
ных качеств свиней БКБ породы на основе молекулярной генной 
диагностики 

 
В настоящее время, в связи с развитием молекулярной генетики и 

биологии, появилась возможность идентификации генов, напрямую 
или косвенно связанных с хозяйственно-полезными признаками (ге-
номный анализ). Выявление предпочтительных, с точки зрения селек-
ции, вариантов таких генов у свиней позволяет, наряду с традицион-
ным отбором по фенотипу, проводить селекцию непосредственно на 
уровне ДНК (маркер-зависимая селекция) [13, с. 53-55; 156, с. 274-
278]. 
Такая селекция имеет ряд преимуществ перед традиционной. Она 

не учитывает изменчивость хозяйственно-полезных признаков, обу-
словленную внешней средой, делает возможной оценку животных в 
раннем возрасте независимо от пола и в результате повышает эффек-
тивность селекции и сокращает сроки выполнения заданных уровней 
продуктивности. 
Разработан достаточно широкий набор методик, позволяющий оп-

ределить спектр генов-кандидатов, полиморфные варианты которых 
оказывают прямое или косвенное влияние на реализацию признаков 
продуктивности свиней. 
Как известно, селекция свиней на повышение темпов роста и уве-

личения мясности туш традиционными методами затруднена вследст-
вие относительно низкой наследуемости и большой вариабельности 
признаков. В этой связи поиск предпочтительных аллелей генов, обу-
славливающих повышение откормочных и мясных качеств свиней, 
приобретает большое значение в селекции. В качестве маркеров про-
дуктивных качеств в настоящее время рассматриваются: гипофизар-
ный фактор транскрипции (POU1F1), меланинкортин-рецептор 
(МС4R), ген инсулиноподобного фактора роста (IGF-2) и др. 
Полиморфизм гена POU1F1 обусловлен наличием двух аллелей – С 

и D. Как уже было сказано выше, мнения зарубежных ученых о пред-
почтительных, с точки зрения селекции, генотипах данного гена носят 
противоречивый характер. Например, результаты китайских исследо-
вателей показывают, что для местных свиней пород Meishan, Jangquhai 
и Xiangzhu предпочтительным является генотип DD. Исследования же 
европейских ученых на местных свиньях крупной белой породы пока-
зали, что предпочтительным по скорости роста является генотип СС 
[256, 257, 78, 29, 156]. 
Ген МС4R связан с показателями энергии роста свиней. Выявлен 
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полиморфизм – аллели А и В. Животные, имеющие генотип ВВ, по 
показателям откормочной и мясной продуктивности превосходят ана-
логов с генотипом АА [263, с. 1089-1098]. 
Ген IGF-2 участвует в широком спектре метаболических, митоген-

ных и дифференцирующих процессах на эмбриональных тканях и пла-
центе, аутокринная секреция IGF-2 играет главную роль в дифферен-
цировке клеток скелетной мышцы. Исследования, проведенные дат-
скими учеными, показали, что мутация в гене IGF2 (q→Q) существен-
но влияет на скорость роста и отложение жира у свиней. Было уста-
новлено, что данный ген характеризуется патернальным действием на 
продуктивность. Это означает, что у потомства проявляется действие 
только того аллеля, который был получен от отца. Патернальное дей-
ствие гена существенно облегчает разработку селекционной стратегии, 
так как для достижения положительного эффекта у потомства доста-
точно проведения тестирования и отбора только хряков [238, с. 155-
156]. 
В 2008-2009 гг. была проведена серия исследований по генотипи-

рованию животных и оценке мясо-откормочных качеств молодняка 
свиней белорусской крупной белой породы: 

- проведено генетическое тестирование животных по генам – 
POU1F1, MC4R и IGF-2; 

- оценена взаимосвязь полиморфных вариантов генов-кандидатов с 
мясо-откормочными качествами свиней. Выявлено, что в большей сте-
пени на откормочные и мясные качества свиней белорусской крупной 
белой породы влияет наличие в геноме животных полиморфизма гена 
IGF-2. 
Цель настоящих рекомендаций – оказать методическую помощь в 

выполнении работ, направленных на повышение откормочных и мяс-
ных качеств свиней белорусской крупной белой породы на основании 
селекционного отбора с использованием метода молекулярной генной 
диагностики ПЦР-ПДРФ (полимеразно-цепной реакции полиморфных 
длин рестрикционных фрагментов). 
Исследования проводились на основных и ремонтных хряках, а 

также на откормочном поголовье свиней белорусской крупной белой 
породы в условиях племзавода «Индустрия», РУСП «Племзавод «Ти-
моново», РСУП «СГЦ «Заднепровский». В качестве исходного мате-
риала использовались пробы ткани из ушной раковины свиней. Из об-
разцов выделялись и оптимизировались ДНК-маркеры для последую-
щего анализа в лабораториях молекулярной генетики (ВИЖ) и генети-
ки (РУП «Научно-практичекий центр Национальной академии наук 
Беларуси по животноводству»). 
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Первый этап исследований. Проведенные молекулярно-
генетические исследования проб ДНК свиней белорусской крупной 
белой породы позволили выявить частоты встречаемости аллелей и 
генотипов генов откормочных и мясных качеств: POU1F1, MC4R и 
IGF-2. 
Частоты встречаемости аллелей и генотипов гена PIT1/ POU1F1 у 

свиней белорусской крупной белой породы представлены в таблице 
2.62. 
Как следует из данных таблицы, частота встречаемости генотипа 

DD у животных породы варьировала от 30,5 % в СГЦ «Заднепров-
ский» до 68,8-71,1 % на племзаводах. Для сравнения, если порода 
ландрас европейской селекции имеет частоту генотипа DD – 66,0-
85,5%, то китайские местные породы – 13-17 %. Частота встречаемо-
сти желательного аллеля С у свиней белорусской крупной белой поро-
ды в среднем составляет 0,29 %. 
Частоты встречаемости генотипов и аллелей гена MC4R представ-

лены в таблице 2.63. Согласно данным таблицы, частота встречаемо-
сти предпочтительного генотипа ВВ у свиней белорусской крупной 
белой породы варьирует от 22,2 % (п/з «Индустрия») до 79,5 % (СГЦ 
«Заднепровский»). Полученные результаты согласуются с данными M. 
Chen, A. Wang и др. [467].    
Частоты встречаемости генотипов и аллелей гена IGF-2 представ-

лены в таблице 2.64. Как следует из данных таблицы, у свиней бело-
русской крупной белой породы частота встречаемости предпочтитель-
ного с точки зрения повышения откормочных и мясных качеств аллеля 
Q низка и варьирует от 0,02 до 0,22 %. 
Была поставлена задача: оценить взаимосвязь полиморфных вари-

антов генов-кандидатов установить влияние с мясо-откормочными ка-
чествами молодняка свиней. 
Результаты оценки молодняка свиней белорусской крупной белой 

породы на контрольном откорме на контрольно-испытательной стан-
ции СГЦ «Заднепровский» в зависимости от генотипов по генам 
POU1F1, IGF-2 и МС4R представлены в таблице 2.65. Анализ данных 
таблицы показал, что откормочный молодняк свиней белорусской 
крупной белой породы с генотипом СС по гену POU1F1 достоверно 
(Р<0,01) превосходил животных с генотипом DD: по возрасту дости-
жения живой массы 100 кг – на 2,6 %, среднесуточному приросту жи-
вой массы – на 5,0 %, затратам корма – на 1,4 %, массе задней трети 
полутуши – на 6,8 %. Разница по длине туши и толщине шпика была 
статистически недостоверна. 
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Представляет интерес изучение показателей по гетерозиготному 
генотипу CD. Молодняк с генотипом DD имел тенденцию к превос-
ходству практически по всем показателям продуктивности по сравне-
нию с генотипом CD. Но все отмеченные различия были статистически 
недостоверны. Изучение полученных достаточно противоречивых 
данных требует дополнительного исследования. 
Отмечена тенденция превосходства животных с генотипом ВВ над 

их аналогами с гетерозиготным генотипом АВ по возрасту достижения 
живой массы 100 кг – на 0,43%, среднесуточному приросту – на 1,12 % 
при недостоверной разнице. 
При сравнении животных с генотипами qq и Qq (генотипа QQ за-

фиксировано не было) гена IGF-2 выявлено, что потомство хряков, не-
сущих в геноме гетерозиготный генотип Qq, имеет тенденцию к пре-
восходству по откормочным и мясным качествам своих аналогов с ге-
нотипом qq: по возрасту достижения живой массы 100 кг – на 2 дня, 
или 1,1 %; среднесуточному приросту – на 17 г, или 2,4 %; длине туши 
– 0,4 см, или 0,4 %. При этом затраты корма и толщина шпика у них 
были ниже на 0,04 к. ед., или 1,13 %, и 0,8 мм, или 3,1 %, соответст-
венно. 
Представляет интерес изучение комплексного влияния полиморф-

ных вариантов генов IGF-2, POU1F1 и МС4R у хряков белорусской 
крупной белой породы на показатели откормочных и мясных качеств 
их потомства. Исследовалось 8 сочетаний генотипов различных поли-
морфных групп животных БКБ породы в комбинации трех тестируе-
мых генов. В таблице 2.66 представлены данные о взаимосвязи соче-
таний генотипов исследуемых генов с откормочными и мясными каче-
ствами молодняка белорусской крупной белой породы. Анализ данных 
таблицы показал, что различные сочетания генотипов генов IGF-2, 
POU1F1 и МС4R в геноме изучаемых животных оказывают опреде-
ленное и различное влияние на показатели их откормочной и мясной 
продуктивности. 
Отмечена тенденция превосходства животных, несущих в своем 

геноме презумптивно предпочтительное сочетание генотипов Qq-CC-
BB, по сравнению со своими аналогами с генотипами qq-CD-AB и qq-
DD-AB. Так, потомство хряков с оптимальным сочетанием генотипов 
Qq-CC-BB с высокой степенью достоверности (Р<0,01) превосходит 
аналогов с неблагоприятными сочетаниями генотипов qq-CD-AB и qq-
DD-AB по откормочным качествам: возрасту достижения живой массы 
100 кг – на 7,7-7,2 %, среднесуточному приросту – на 18,0-18,6 %, за-
тратам корма – на 7,7-11,1 %. 
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Динамика изменений среднесуточных приростов живой массы от-
кормочного молодняка белорусской крупной белой породы в зависи-
мости от сочетаний генотипов отражена на рисунке 2.51. 

 

 
Рисунок 2.51 − Энергия роста молодняка на контрольном  

откорме в зависимости от сочетаний генотипов  
генов IGF-2, POU1F1 и МС4R 

 
Следует отметить, что, согласно полученным результатам исследо-

ваний, на откормочные качества в высокой степени влияет наличие в 
геноме животных гена инсулиноподобного фактора роста 2 (IGF-2). 
Так, если прирост живой массы у животных с генотипом Qq составил 
798 г (сочетание Qq-CC-BB), то с генотипом qq – 709 г (сочетание qq-
CC-BB) при одинаковых составах генотипов (СС и ВВ) генов POU1F1 
и МС4R. 
Что касается мясных качеств, то достоверных различий между ге-

нотипами различных сочетаний генов IGF-2, POU1F1 и МС4R у иссле-
дуемых животных выявлено не было. 
Таким образом, отмечена достоверная (Р<0,01) тенденция превос-

ходства животных, несущих в своем геноме сочетание генотипов Qq-
CC-BB, по откормочным качествам над своими аналогами с другими 
сочетаниями генотипов, при этом наиболее проявляется действие ин-
сулиноподобного фактора роста 2 (IGF-2). Исходя из вышеизложенно-
го, из всех исследуемых генов можно рекомендовать проводить тести-
рование только по гену IGF-2, что значительно упростит и удешевит 
исследовательскую работу. Следует также отметить, что положитель-
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ное действие аллеля Q у данного гена проявляется у потомков только в 
случае наследования его у отца.  

Второй этап исследований. Во втором этапе исследований была 
поставлена задача: разработать методику, направленную на повыше-
ние мясо-откормочных качеств молодняка свиней белорусской круп-
ной белой породы с использованием гена-маркера IGF-2. 
Был проведен сравнительный анализ частот встречаемости геноти-

пов и аллелей гена IGF-2 у животных белорусской крупной белой по-
роды и некоторых пород мясного направления продуктивности (таб-
лица 2.67, рисунок 2.52). 
 
Таблица 2.67 − Распределение частот встречаемости генотипов гена 
IGF-2 у хряков плановых  пород Беларуси 

Порода 
генотип 

n 
Частота 

генотипов,  % 
Частота 

аллелей, % 
QQ Qq qq Q q 

Крупная белая 39 15,4 38,4 46,2 0,34 0,66 
Белорусская мясная 35 25,7 20,0 54,3 0,36 0,64 
Ландрас 8 62,5 25,0 12,5 0,75 0,25 
Дюрок 16 87,5 12,5 - 0,94 0,06 
Йоркшир 23 95,7 4,3 - 0,98 0,02 

 
Как следует из данных таблицы 2.67, частота встречаемости пред-

почтительного с точки зрения повышения откормочных и мясных ка-
честв аллеля Q наиболее высока у животных мясных пород (йоркшир, 
дюрок, ландрас) и значительно более низкая у материнской породы – 
белорусской крупной белой. Следует отметить, что по сравнению с 
первым этапом исследований частота встречаемости аллеля Q у жи-
вотных породы возросла на 0,10 % в связи с проводимой селекционной 
работой. По некоторым данным, аллель q гена IGF-2 положительно 
связан с воспроизводительными качествами свиноматок. Поэтому от-
бор только по воспроизводительным качествам приводит к вымыва-
нию желательного аллеля Q из популяции, и, следовательно, к сниже-
нию откормочных и мясных качеств.  
Следовательно, с целью повышения мясо-откормочных качеств 

молодняка свиней крупной белой породы необходимо проводить тес-
тирование основного стада хряков, выявляя при этом животных с ге-
нотипами QQ и Qq. 

Сущность метода. Основной пинцип метода состоит в проведе-
нии селекционной работы, направленной на повышение откормочных 
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и мясных качеств молодняка свиней белорусской крупной белой поро-
ды с использованием ПЦР-ПДРФ. При этом оценка животных осуще-
ствляется на основании результатов ПЦР-ПДРФ и анализа полиморф-
ных вариантов гена IGF-2, выявления хряков и ремонтных хрячков с 
генотипами Qq и QQ, их отбора и закрепления за свиноматками поро-
ды, создание резервных популяций. 

 

 

Рисунок 2.52 − Распределение аллеля Q гена IGF-2 у хряков  
плановых пород Беларуси 

 
Метод осуществляется следующим образом: в качестве исходного 

материала отбираются пробы генетического материала из ушной рако-
вины свиней. Из образцов выделяется ДНК для последующего анализа 
полиморфизма гена IGF-2 методом ПЦР-ПДРФ. При анализе поли-
морфизма гена IGF-2 определяются его генотипы (qq; Qq; QQ). При 
этом в процессе селекционной работы проводится отбор ремонтных 
хрячков и хряков-производителей с предпочтительными генотипами 
(Qq и QQ). Эти животные используются в селекционной программе по 
повышению откормочных и мясных качеств потомства и являются ре-
зервной (ведущей) частью популяции. 

Пример конкретного выполнения. Применительно к конкретному 
производственному объекту выполнялся ряд мероприятий. 
Исследования влияния генотипов гена IGF-2 на мясные и откор-

мочные качества проводились на ремонтных хрячках и хряках-
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производителях крупной белой породы в условиях РСУП «СГЦ «За-
днепровский» Витебской области. Оценка хрячков на элевере прово-
дилась с использованием ультразвукового прибора для определения 
мясности прижизненно – Piglog-105 («SFK Technology», Дания). 
Результаты оценки хрячков крупной белой породы на элевере в за-

висимости от генотипа отца по гену IGF-2 представлены в таблице 
2.68. Анализ данных таблицы показал, что хрячки с генотипом QQ 
достоверно превосходили (Р<0,05) своих сверстников с генотипом qq 
по толщине шпика над 12-13 грудными позвонками на 2,8 мм, или 
11,3%, и высоте сечения длиннейшей мышцы спины – на 3,6 мм, или 
9,2 %. Также у них аналогично отмечена тенденция к снижению тол-
щины шпика над 3-4 поясничными позвонками – на 2,9 мм, или 16,2%, 
повышению выхода постного мяса – на 3,3 %. 
Уровень развития хрячков с генотипом Qq носил промежуточный 

характер. 
Результаты оценки молодняка свиней белорусской крупной белой 

породы на контрольном откорме в зависимости от генотипа отца по 
гену IGF-2 представлены в таблице 2.69. Анализ данных таблицы по-
казал, что откормочный молодняк свиней белорусской крупной белой 
породы с генотипом QQс высокой степенью достоверности превосхо-
дил животных с генотипом qq: по возрасту достижения живой массы 
100 кг – на 4,8 дня, или 2,6 % (Р<0,001); среднесуточному приросту 
живой массы – на 11 г, или 1,5 % (Р<0,05); длине туши – на 0,6 см, или 
0,6 % (Р<0,001); толщине шпика – на 1,8 мм, или 6,4 % (Р<0,001); 
площади «мышечного глазка» - на 0,9 см2, или 2,2 % (Р<0,001); массе 
задней трети полутуши – на 0,12 кг, или 1,1 % (Р<0,05); убойному вы-
ходу – на 0,7 % (Р<0,01). 
Животные-носители гетерозиготного генотипа Qq также статисти-

чески достоверно (Р<0,001) превосходили своих аналогов с генотипом 
qq по среднесуточным приростам живой массы, длине туши, толщине 
шпика, площади «мышечного глазка», массе задней трети полутуши и 
убойному выходу. 
Для проверки результатов исследований была проведена производ-

ственная проверка эффективности разработанного метода (акт прила-
гается). Полученные данные подтверждают эффективность использо-
вания гена IGF-2 в качестве генетического маркера откормочных и 
мясных качеств свиней белорусской крупной белой породы. Общий 
экономический эффект, полученный от внедрения данной разработки в 
расчете на 100 голов откормочного молодняка свиней белорусской 
крупной белой породы, составил 2360 тыс. рублей, или 830,8 у.е. 
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Основываясь на результатах проведенных нами исследований, 
можно сделать следующее выводы: 

1. Ген IGF-2 может быть использован в качестве маркера откор-
мочной и мясной продуктивности свиней белорусской крупной белой 
породы. Так, использование в воспроизводстве хряков генотипов QQ и 
Qq гена IGF-2 позволит увеличить среднесуточные приросты живой 
массы на 25-40 г, массу окорока – на 0,22-0,27 кг, площадь «мышечно-
го глазка» - на 0,9-1,3 см2, снизить возраст достижения живой массы 1 
кг – на 3,8-4,8 дня, затраты корма – на 0,11 к.ед., толщину шпика – на 
0,7-1,8 мм. 

2. Частота встречаемости желательного аллеля Q гена IGF-2 у сви-
ней белорусской крупной белой породы, в отличие от свиней специа-
лизированных мясных пород, невелика и составляет 0,12-0,34 %. Та-
ким образом, учитывая частотность нежелательного аллеля q в геноти-
пе свиней породы (0,66-0,88 %) с целью сохранения (повышения) мяс-
ных и откормочных качеств следует рекомендовать проведение отбора 
ремонтных хрячков и основных хряков с использованием данных ана-
лиза по гену IGF-2. 
Таким образом, исходя из вышеизложенного, с целью повышения 

мясо-откормочных качеств молодняка свиней белорусской крупной 
белой породы следует проводить тестирование ремонтных хрячков и 
хряков-производителей методом ПЦР-ПДРФ, выявлять животных с 
генотипами Qq и QQ, проводить их подбор со свиноматками породы и 
использовать в воспроизводстве. 
Новый метод селекции по повышению мясо-откормочных качеств 

молодняка свиней белорусской крупной белой породы методом ПЦР-
ПДРФ позволяет проводить тестирование в раннем возрасте, незави-
симо от пола и условий внешней среды, а дополнительный экономиче-
ский эффект от использования в воспроизводстве хряков с генотипами 
Qq и QQ составит 3,0-7,6 у. е. на каждую реализуемую голову их по-
томства [94-А, с. 57-62]. 
Следует отметить, что рекомендуемую нами методику следует ис-

пользовать совместно с классическими методами отбора и подбора 
животных по комплексу фенотипических показателей. 

 
2.7.5.4. Оценка генетического равновесия заводских популяций 

хряков белорусской крупной белой и белорусской мясной пород по 
гену IGF-2 на линейном уровне 

 
Проведенные ДНК-исследования позволили установить характер 

полиморфизма по локусу гена IGF-2 у хряков-производителей основ-
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ных отечественных пород, разводимых в условиях РСУП СГЦ «За-
днепровский»: белорусской крупной белой и белорусской мясной, по 
результатам которого, нами был проведен анализ распределения алле-
лей и генотипов среди исследуемых животных(рисунок 2.53, таблица 
2.70). 

 

 
1. БМП;  2. БКБП 

 
Рисунок 2.53 – Частота встречаемости аллелей гена IGF-2  

среди чистопородных хряков-производителей. 
 
Как следует из рисунка, частота встречаемости доминантного алле-

ля IGF-2Q среди хряков исследуемых пород была невелика – 0,34 у 
хряков белорусской крупной белой породы и 0,23 у хряков белорус-
ской мясной. Несмотря на направление продуктивности, хряки бело-
русской мясной породы характеризовались пониженной частотой 
встречаемости доминантного (желательного) аллеля в сравнении с 
хряками белорусской крупной белой породой – на 11 %. Это объясня-
ется тем, что в условиях Республик Беларусь для повышения мясных 
качеств к материнской породе (БКБП), используемой в схемах гибри-
дизации, проводилось «прилитие крови» породы йоркшир, животные 
которой имеют в основном гомозиготный генотип IGF-2QQ, в результа-
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те чего произошла миграция желательного аллеля в геном животных 
белорусской крупной белой породы [87-А, с. 179-186]. 
Проведенные исследования генетической структуры по гену IGF-2 

среди хряков белорусской крупной белой и белорусской мясной пород, 
позволили определить фактическое распределение различных геноти-
пов среди подопытных животных 
Согласно представленным в таблице 2.70 данным, частота встре-

чаемости предпочтительного генотипа IGF-2QQ у хряков белорусской 
крупной белой породы составила 14,6 %, а белорусской мясной – 10 %. 
В геноме исследованных хряков гетерозиготный генотип IGF-2Qq за-
нимает 26,6 % у хряков белорусской мясной породы и 39,0 % у хряков 
белорусской крупной белой породы. Наибольший удельный вес при-
ходится на гомозиготное проявление рецессивных аллелей (IGF-2qq) – 
63,4 и 46,4 %, соответственно. Несмотря на преобладание гомозигот-
ного генотипа IGF-2qq и относительно высокий удельный вес гетерози-
гот, генетическое равновесие среди подопытных животных белорус-
ской крупной белой и белорусской мясной пород не было нарушено – 
различия между фактическими и ожидаемыми частотами генотипов не 
имели достоверных различий.  

 
Таблица 2.70 − Частоты встречаемости генотипов гена IGF-2 у хря-
ков белорусской крупной белой и белорусской мясной пород 

n 
Распреде-
ление 

Частоты генотипов,  % 
χ2 

IGF-2QQ IGF-2Qq IGF-2qq 
Белорусская мясная порода (БМП) 

30 
Ф 10,0 26,6 63,4 

1,94 
О 5,4 35,8 58,8 
Белорусская крупная белая порода (БКБП) 

41 
Ф 14,6 39,0 46,4 

0,71 
О 11,6 44,8 43,4 

 
Откормочные и мясные качества свиней являются одними из важ-

нейших показателей продуктивности, обуславливающих эффектив-
ность ведения данной отрасли животноводства, которые передаются от 
отца, поэтому несомненный интерес представляет изучение частот 
встречаемости аллелей и генотипов гена IGF-2 среди хряков-
производителей. 
Частоты встречаемости аллелей гена IGF-2 среди хряков белорус-

ской мясной и белорусской крупной белой пород на линейном уровне 
представлены на рисунках 2.54-2.55.  
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Линии : 1 – Зубр 3423; 2 – Звон 2043; 3 – Забой 7869; 4 – Зенит 72159; 5 – Залет 1937;  

6 – Зевс 743; 7 – Зонт 625; 8 – Заслон 305 
 

Рисунок 2.54 − Частоты встречаемости аллелей гена IGF-2  
среди хряков белорусской мясной породы в зависимости  

от линейной принадлежности. 
 

 
Линии: 1 – Сват 3487; 2 – Сябр 22065; 3 – Смык 308; 4 – Свитанок 3884;  

5 – Драчун 562; 6 – Секрет 1347; 7 – Свитанок 4487; 8 – Скарб 5007; 9 – Сябр 903 
 

Рисунок 2.55 – Частоты встречаемости аллелей гена IGF-2  
среди хряков белорусской крупной белой породы в  

зависимости от линейной принадлежности 



193 
 

Как видно из данных графиков, частота встречаемости желательно-
го аллеля IGF-2Q среди хряков-производителей белорусской мясной 
породы в зависимости от линейной принадлежности варьирует в дос-
таточно широком диапазоне: от 0,08 у представителей линии Заслона 
305 до 0,5 у линия Зубра 3423.  
Размах колебаний встречаемости доминантного аллеля IGF-2Q сре-

ди хряков белорусской крупной белой породы в зависимости от ли-
нейной принадлежности был относительно невелик и составил от 0,16 
(линия Свитанка 3884) до 0,5 (линии Сябра 22065 и Сябра 903).  
При проведении анализа по частотам встречаемости генотипов 

(таблица 2.71) было установлено, что наибольший удельный вес пред-
почтительных гомозигот (IGF-2QQ) был среди хряков-производителей 
(белорусская мясная порода) линии Зубра 3423 – 40 %, а наименьший 
среди хряков-производителей линий Залета 1937 и Зевса 743 – 14,3 %, 
соответственно. Высокой частотой встречаемости нежелательного го-
мозиготного генотипа (IGF-2qq) отличились линии: Зенита 72159, За-
боя 7869, Зонта 625, Зевса 743 – 62,5, 66,7, 66,7, 71,4 %, соответствен-
но.    
 
Таблица 2.71 − Частота встречаемости генотипов гена IGF-2 среди 
хряков-производителей в зависимости от линейной принадлежности 

Линии n 

Фактиче-
ская/ 

ожидае-
мая 

Частоты генотипов,  % 

χ2 IGF-
2QQ 

IGF-2Qq IGF-2qq 

1 2 3 4 5 6 7 
БМП РСУП СГЦ «Заднепровский» 

Зубр 3423 5 
Ф 40 20 40 

1,80 
О 25 50 25 

Звон 2043 8 
Ф 25 37,5 37,5 

0,45 
О 19,1 49,3 31,6 

Забой 7869 6 
Ф 33,3 - 66,7 

6,0* 
О 11,1 44,5 44,4 

Зенит 72159 8 
Ф 25 12,5 62,5 

4,02 
О 9,8 42,9 47,3 

Залет 1937 7 
Ф 14,3 28,6 57,1 

0,63 
О 7,9 40,3 51,8 

Зевс 743 7 
Ф 14,3 14,3 71,4 

2,32 
О 4,6 33,7 61,7 
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Продолжение таблицы 2.71 
1 2 3 4 5 6 7 

Зонт 625 9 
Ф - 33,3 66,7 

0,36 
О 2,8 27,8 69,4 

Заслон 305 6 
Ф - 16,7 83,3 

0,05 
О 0,7 15,3 84,0 

БКБП СГЦ «Заднепровский» 

Сват 3487 5 
Ф - 60 40 

0,9 
О 9 42 49 

Сябр 22065 3 
Ф 33,3 33,3 33,3 

0,33 
О 25,0 50,0 25,0 

Смык 308 5 
Ф - 40 60 

0,31 
О 4 32 64 

Свитанок 
3884 

3 
Ф - 33,3 66,7 

0,12 
О 2,8 27,8 69,4 

Драчун 562 2 
Ф - 50 50 

0,23 
О 6,2 37,5 56,3 

Секрет 1347 3 
Ф - 33,3 66,7 

0,12 
О 2,8 27,8 69,4 

Свитанок 
4487 

2 
Ф - 50 50 

0,22 
О 6,3 37,5 56,2 

Скарб 5007 5 
Ф - 60 40 

0,91 
О 9 42 49 

Сябр 903 3 
Ф 33,3 33,3 33,3 

0,33 
О 25,0 50,0 25,0 

 
Кроме этого надо отметить, что в линиях Зонта 625 и Заслона 305 

не было выявлено гомозиготных животных генотипа IGF-2QQ, обу-
славливающего высокие мясные и откормочные качества свиней.  
Среди хряков белорусской крупной белой породы желательный ге-

нотип был обнаружен лишь среди представителей линий Сябра 22065 
и Сябра 903 – 33,3 %. В линиях хряков белорусской мясной и белорус-
ской крупной белой пород генетическое равновесие в основном было 
смещено в сторону преоблодания гетерозиготных генотипов и гомози-
готных с рецессивным проявлением гена IGF-2, однако разница между 
ожидаемыми и фактическими частотами не имела достоверности. Ис-
ключением была линия Забоя 7869, среди хряков которой не было об-
наружено генотипа IGF-2Qq и 66,7 % особей имели нежелательное со-
четание аллелей данного гена (IGF-2qq). Разница несоответствия ожи-
даемых и фактических частот была достоверна при Р<0,05.   
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2.7.5.5. Плейотропное действие гена IGF-2 
 
В результате изучения влияния гена IGF-2 на качество спермопро-

дукции (таблица 2.72) и воспроизводительные способности (таблица 
2.73) хряков-производителей белорусской мясной породы, разводимой 
в РСУП СГЦ «Заднепровский», выявлена тенденция положительного 
влияния аллеля IGF-2Q на некоторые качественные и количественные 
показатели спермопродукции. 

 
Таблица 2.72 − Влияние полиморфизма гена IGF-2на качествоспермо-
продукции хряков-производителей белорусской мясной породы 
Геноти-
пы 

n Объем эя-
кулята, мл 

Актив-
ность 

спермы, 
баллов 

Концен-
трация 
спермы, 
млн./мл 

Выживае-
мость 

спермиев, 
ч 

IGF-2QQ 2 163,0±21,00 8,05±0,05 334,5±5,50 180,0±12,0 
IGF-2Qq 7 169,7±21,82 8,05±0,03 338,1±4,68 187,3±9,21 
IGF-2qq 19 180,2±8,53 7,9±0,05 333,9±1,63 175,2±6,59 
 

Таблица 2.73 − Эффективность случек хряков-производителей бело-
русской мясной породы различных генотипов по гену IGF-2Q 
Геноти-
пы 

Осеме-
нено ма-
ток, гол. 

Выбыло 
супорос-
ных, гол. 

Аборти-
ровало, 
гол. 

Опоро-
силось, 
гол. 

Оплодо-
творяе-
мость, % 

IGF-2QQ 77 0 6 66 93,5±1,04 
IGF-2Qq 327 3 22 255 85,4±2,08 
IGF-2qq 736 6 30 634 91,4±0,99 
 
Несмотря на то, что хряки с генотипом IGF-2QQ имели меньший 

объем эякулята на 17,2 мл, они превосходили особей с генотипом IGF-
2qq по таким качественным показателям спермопродукции, как кон-
центрация спермиев – на 0,6 млн./мл и выживаемость спермиев – на 
4,8 ч. Разница между генотипами IGF-2Qq и IGF-2qq составила: 10,5 мл, 
4,2 млн./мл и 12,1 ч, соответственно. 
Кроме этого, наличие в геноме хряков желательной полиморфной 

группы гена инсулиноподобного фактора – IGF-2QQ позволяет повы-
сить воспроизводительные способности последних – процент оплодо-
творяемости маток повышается на 2,1 %. 
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2.7.5.6. Корреляция между генотипами по генам EPOR, MUC4, 
IGF-2 и детерминирующими показателями продуктивных качеств 
свиней 

 
Для того чтобы установить корреляцию между генотипами свиней 

по исследуемым генам и анализируемыми показателями продуктивно-
сти, нами был рассчитан бисериальный показатель (рисунки 2.56-2.57).  
Как и ожидалось, наличие в генотипе свиноматок аллеля EPORТ ге-

на эритропоэтинового рецептора положительно связано с основным 
исследуемым показателем по данному гену – многоплодием. В нашем 
случае сочетание аллелей EPORСТ имеет положительную связь с мно-
гоплодием: от +0,148 – свиноматки белорусской крупной белой поро-
ды, до +0,207 – свиноматки белорусской мясной породы. Кроме этого 
надо отметить, что при возрастании концентрации аллеля EPORТ зна-
чение коэффициента корреляции увеличивается по направлению от 
генотипа EPORСТ к генотипу EPORТТ, что видно на примере белорус-
ской мясной породы: +0,207 → +0,384 – на 46,1 %.  

 

 
1. БКБП – EPORСТ (ГПЗ «Порплище»); 

2. БМП – EPORСТ (СГЦ «Заднепровский»); 
3. БМП – EPORТТ (СГЦ «Заднепровский») 

 
Рисунок 2.56 – Взаимосвязь концентрации аллеля EPORТ в 

 генотипах свиноматок с многоплодием. 
 

Как видно из рисунка 2.57, полученные бисериальные коэффициен-
ты указывают на незначительную связь генотипов свиноматок по гену 
MUC4, в частности гетерозиготных, с сохранностью поросят-сосунов. 
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1. БКБП – MUC4CG (СГЦ «Заднепровский»); 2. БМП – MUC4CG (СГЦ «Заднепровский»); 

3. БКБП –  MUC4CG (ГПЗ «Порплище»); 4. БКБП –  MUC4CC (ГПЗ «Порплище»);  
5. В общем по БКБП – MUC4CG; 6. В общем по БКБП – MUC4CC 

 
Рисунок 2.57– Взаимосвязь концентрации аллеля MUC4C в геноти-

пах свиноматок с сохранностью поросят-сосунов 
 

Кроме этого необходимо отметить, что с повышением концентра-
ции желательного аллеля MUC4C в геноме свиноматок значения бисе-
риального коэффициента увеличивались. Так, корреляция между гомо-
зиготным генотипом MUC4CC свиноматок белорусской крупной белой 
породы (ГПЗ «Порплище») и сохранностью поросят-сосунов была 
выше на 17,5 % в сравнении с генотипом MUC4СG, в общем же по бе-
лорусской крупной белой породе – на 65,7 %, соответственно. 
В ходе анализа корреляции генотипов хряков по гену IGF-2 с от-

кормочными качествами потомства (рисунки 2.58-2.59) установлена 
отрицательная связь генотипа IGF-2Qq с возрастом достижения 100 кг 
живой массы и затратами корма на 1 кг прироста потомками, а также 
положительная с такими показателями мясных качеств как площадь 
«мышечного глазка» и масса окорока. Однако необходимо отметить, 
что предпочтительный гомозиготный генотип хряков IGF-2QQ позволя-
ет сдвинуть установленные взаимосвязи в желательную сторону. На 
примере хряков белорусской крупной белой породы данный генотип 
позволяет сдвинуть связь с возрастом достижения 100 кг живой массы 
потомства в желательную сторону на 0,252, или на 62,2 % относитель-
но генотипа IGF-2Qq; по площади «мышечного глазка» – на 0,256, или 
на 61,6 %.  
Аналогичная тенденция смещения коррелятивных связей между 
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предпочтительным генотипом и анализируемыми показателями от-
кормочных качеств потомства была выявлена и среди хряков белорус-
ской мясной породы: по возрасту достижения 100 кг живой массы – на 
0,178, или на 69,5 %; по среднесуточному приросту – на 0,120, или на 
39,8 %; по затратам корма на 1 кг прироста живой массы – в отрица-
тельную сторону на 0,131, или на 74,4 %, соответственно. 
 

 
1. Возраст достижения 100 кг живой массы, кг; 2. Среднесуточный прирост, г;  

3. Затраты корма, корм.ед.; 4. Толщина шпика, мм; 5. Площадь «мышечного глазка», 
см2; 6. Масса окорока, кг. 

 
Рисунок 2.58 – Взаимосвязь концентрации аллеля IGF-2Q в 
 генотипах хряков белорусской крупной белой породы с 

 откормочными и мясными качествами потомства 
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1. Возраст достижения 100 кг живой массы, кг; 2. Среднесуточный прирост, г;  

3. Затраты корма, корм.ед.; 4. Толщина шпика, мм; 5. Площадь «мышечного глазка», 
см2; 6. Масса окорока, кг. 

 
Рисунок 2.59 – Взаимосвязь концентрации аллеля IGF-2Q в  

генотипах хряков белорусской мясной породы 
 с откормочными и мясными качествами  

потомства 
 
Следует отметить, что использование хряков с генотипом IGF-2QQ, 

с учетом роста откормочных качеств полученного от них потомства, 
не оказывает заметного отрицательного действия на толщину шпика, 
но позволяет повысить другие показатели мясных качеств потомства, 
на что нацелены селекционные программы в свиноводстве как многих 
стран мира, так и Республики Беларусь в частности (в плане получения 
мясной свинины). Подтверждением этому могут служить выявленные 
нами положительные значения бисериального коэффициента между 
генотипами и площадью «мышечного глазка», которые возрастали по 
мере увеличения концентрации аллеля IGF-2Q. Так, гомозиготный 
(IGF-2QQ) генотип хряков белорусской крупной белой породы позволя-
ет сдвинуть положительную связь в желательную сторону с площадью 
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«мышечного глазка» потомства относительно гетерозиготного геноти-
па на 0,256, или на 61,1 %, среди хряков белорусской мясной породы – 
на 0,012, или на 7,0 %, соответственно. Данное сочетание аллелей по-
зволяет сдвинуть корреляционную связь генотипа хряков белорусской 
мясной породы с массой окорока потомства на 0,096, или на 46,6 %. 
Поскольку каждый взятый изолированно ген-маркер оказывает, как 

правило, косвенное влияние на детерминирующие показатели продук-
тивных качеств свиней, выявленные нами невысокие и умеренные ко-
эффициенты корреляции между генотипами и анализируемыми пока-
зателями являются закономерными. В то же время, полученные ре-
зультаты позволяют утверждать о перспективности использования в 
селекционном процессе генов EPOR, MUC4 и IGF-2 в качестве марке-
ров исследуемых показателей продуктивности, при этом предпочтение 
необходимо отдавать гомозиготным генотипам по желательным алле-
лям EPORТТ, MUC4CC и IGF-2QQ. 

 
2.7.6. Построение генетического профиля популяций свиней по 

комплексу используемых в селекции генных маркеров 
 
Основой системы разведения свиней является селекционное со-

вершенствование исходных чистопородных стад свиней. Для Респуб-
лики Беларусь, где 80 % товарного молодняка получают на гибридной 
основе, очень важно иметь высокопродуктивную конкурентоспособ-
ную материнскую породу, которая вносит в генотип финального гиб-
ридного молодняка через соматическую наследуемость высокие адап-
тивные способности к сложным средовым факторам промышленной 
технологии. 
В результате направленной селекционной работы на протяжении 

1975-2006 гг. впервые в Республике Беларусь была создана белорус-
ская крупная белая порода свиней (БКБП). В настоящее время данная 
порода доминирует по численности (60 % хряков и 90 % маток) среди 
разводимых в Республике Беларусь плановых пород свиней. От того 
насколько высок селекционно-генетический потенциал крупной белой 
породы, ее развития и продуктивности зависит экономическая эффек-
тивность откорма товарного молодняка и производства свинины. По-
рода характеризуется высокими материнскими качествами, резистент-
ностью, сохранностью молодняка, его откормочной и мясной продук-
тивностью. Она используется как материнская форма, необходимая 
для получения конкурентоспособной свинины от помесного и гибрид-
ного молодняка. Свиньи белорусской крупной белой породы характе-
ризуются крепкой конституцией и облегченным типом телосложения, 
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высокой естественной резистентностью организма, приспособленно-
стью к региональным условиям, стрессустойчивостью и высокими 
продуктивными качествами при промышленном производстве свини-
ны [66-А, 67-А, 68-А ]. 
Однако дальнейшая работа по совершенствованию породы невоз-

можна без использования современных достижений науки и техники в 
области селекции и генетики. 
Большинство хозяйственно-полезных признаков животных являют-

ся количественными и имеют полигенную природу наследования, то 
есть на их проявление оказывает влияние не один, а комплекс генов, 
расположенных в различных участках (локусах) хромосом генома ин-
дивидуума. Данные полигенные локусы, ответственные за проявление 
количественных признаков, получили название локусов количествен-
ных признаков (QTL – Quantitative TraitLoci's). Животные, характери-
зующиеся повышенной продуктивностью, имеют в QTL большее чис-
ло предпочтительных аллелей (вариантов генотипов), чем в среднем 
по популяции. Вследствие отбора таких животных в качестве роди-
тельских пар следует ожидать получение потомков, имеющих более 
высокую частоту предпочтительных аллелей и, как следствие, более 
высокую продуктивность по сравнению с предыдущим поколением 
вследствие экспрессии генов с желательным полиморфизмом и гено-
типами особей в субпопуляции. 
В настоящее время, в связи с развитием молекулярной генетики и 

биологии, появилась возможность идентификации генов, напрямую 
или косвенно связанных с хозяйственно-полезными признаками (ге-
номный анализ). Выявление предпочтительных с точки зрения селек-
ции вариантов таких генов у свиней позволяет, наряду с традицион-
ным отбором по фенотипу, проводить селекцию непосредственно на 
уровне ДНК (маркер-зависимая селекция). 
Такая селекция имеет ряд преимуществ перед традиционной. Она 

позволяет не учитывать изменчивость хозяйственно-полезных призна-
ков, обусловленную внешней средой как основного фактора при отбо-
ре, делает возможной оценку животных в раннем возрасте независимо 
от пола и в результате повышает эффективность селекции и сокращает 
сроки достижения заданных уровней продуктивности. 
Разработан достаточно широкий набор методик, позволяющий оп-

ределить спектр генов-кандидатов, полиморфные варианты которых 
оказывают прямое или косвенное влияние на реализацию признаков 
продуктивности свиней [55, с. 73-74]. 
Проводимый нами в 2002-2009 гг. в Республике Беларусь крупно-

масштабный скрининг свиней белорусской крупной белой породы по 
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различным генам-кандидатам продуктивных качеств позволил выявить 
их полиморфизм и ассоциацию генотипов с продуктивными признака-
ми. 
Установлено, что перспективными для применения в практической 

селекции для белорусской крупной белой породы являются следую-
щие гены-маркеры продуктивности: 

� по воспроизводительным качествам – ген эстрогенового ре-
цептора (ESR); 

� по откормочным и мясным качествам – гипофизарный фактор 
транскрипции (POU1F1), ген инсулиноподобного фактора роста (IGF-
2), меланинкортин-рецептор (MC4R), ген белка, связывающий жирные 
кислоты (H-FABP); 

� чувствительности к стрессам – ген рианодинового рецептора 
(Ryr1); 

� устойчивости к послеотъемной диарее – ген рецептора E.Сoli 
F18; 

Воспроизводительные качества (многоплодие). Одним из важ-
нейших показателей эффективности селекционной работы является 
повышение многоплодия свиноматок. В свиноводстве работы по уве-
личению размеров гнезда проводят с использованием различных се-
лекционных программ с высокопродуктивными линиями свиноматок, 
методами гибридизации и вводного скрещивания. Однако прямая се-
лекция на плодовитость малоэффективна в силу низких коэффициен-
тов ее наследования (h=0,1-0,2) и отрицательного влияния на признак 
фенотипических факторов. 

1. Наиболее перспективным и получившим широкое распростра-
нение генетическим маркером многоплодия является ген эстрогеново-
го рецептора (ESR). Полиморфизм данного гена обусловлен наличием 
двух аллелей: А и В. Исследованиями установлено, что предпочти-
тельным с точки зрения селекции является генотип ВВ. Установлено, 
что превосходство по многоплодию свиноматок с генотипом ВВ со-
ставляло 0,9 поросенка по сравнению с генотипом АА. Выявлено, что 
свиноматки крупной белой и уржумской пород с генотипом ВВ пре-
восходили в среднем по размерам гнезда животных с генотипом АА на 
0,7-1,4 и 1,3 поросенка, соответственно [54, с. 50-57; 34-А, 38-А, 43-А, 
51-А, 53-А, 62-А, 64-А, 69-А, 74-А]. 

Откормочные и мясные качества. Как известно, селекция свиней 
на повышение темпов роста и увеличение мясности туш традицион-
ными методами затруднена вследствие относительно низкой насле-
дуемости и большой вариабельности признаков. В этой связи поиск 
предпочтительных аллелей генов, обуславливающих повышение от-
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кормочных и мясных качеств свиней, приобретает большое значение в 
селекции. В качестве маркеров мясных и откормочных качеств в на-
стоящее время рассматриваются: гипофизарный фактор транскрипции 
(POU1F1); ген инсулиноподобного фактора роста 2 (IGF-2); меланин-
кортин-рецептор (MC4R), а также ген белка, связывающий жирные ки-
слоты (Н-FABP), влияющий на мраморность мяса. 
Полиморфизм гена POU1F1 обусловлен наличием двух аллелей – С 

и D. Исследования европейских ученых на местных свиньях крупной 
белой породы показали, что предпочтительным по скорости роста яв-
ляется генотип СС. 
Полиморфизм гена IGF-2 обусловлен двумя аллелями – q и Q. Сви-

ньи, несущие в своем геноме желательный генотип QQ гена IGF-2, от-
личаются повышенными среднесуточными приростами живой массы и 
содержанием мяса в туше, более низкой толщиной шпика. У крупной 
белой породы генотип QQ на первом этапе исследований зафиксиро-
ван не был. Следует отметить, что положительное действие аллеля Q 
данного гена проявляется у потомков при наследовании его только у 
отца (патернальный эффект). 
Ген MC4R связан с показателями энергии роста свиней. Выявлен 

полиморфизм аллелей А и В. Животные, имеющие генотип ВВ, по по-
казателям откормочной и мясной продуктивности превосходят анало-
гов с генотипом АА [80-А, 84-А]. 
Важным показателем качества мяса, связанного с его вкусовыми 

характеристиками, является содержание внутримышечного жира или 
его мраморности. В качестве гена-кандидата содержания внутримы-
шечного жира рассматриваются гены, кодирующие белки и ферменты, 
участвующие в обмене липидов. В этой связи интерес представляют 
FABP-белки, связывающие жирные кислоты. 
Выявлены три аллеля (А, D и H) гена H-FABP, обуславливающие 

три класса полиморфизма. Установлено, что предпочтительным с точ-
ки зрения селекции является генотип aaddHH. Частота предпочтитель-
ных генотипов у свиней крупной белой породы (Россия) варьирует: dd 
– 8-34,8 %; HH – 71,4-100 %. По аллелю А полиформизм не был выяв-
лен [4, с. 94-96]. 

Стрессустойчивость. Одной из проблем в свиноводстве является 
чувствительность свиней к стрессам – «синдром злокачественной ги-
пертермии», ведущий к большим экономическим потерям в результате 
снижения продуктивности, смертности животных и ухудшения каче-
ства мяса. Установлено, что чувствительность к злокачественной ги-
пертермии вызывается точковой мутацией гена рианодинового рецеп-
тора RYR1. 
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Животные, имеющие генотип NN, являются устойчивыми к стрес-
сам, генотип nn – стрессчувствительными. У свиней крупной белой 
породы частота встречаемости аллеля N составляет 96,4-100 % [122, с. 
31-35, 141]. 

Устойчивость к послеотъемной диарее. Колибактериоз – остро 
протекающее инфекционное заболевание молодняка животных, в ча-
стности, поросят, сопровождающееся диареей и, как следствие, высо-
кой летальностью. Возбудителем заболевания является кишечная па-
лочка E.сoli. В качестве генетического маркера, представляющего 
практический интерес, рассматривается ген рецептора E.Сoli F18 (ECR 
F18). Установлено тесное сцепление этого гена с геном альфа-1 фуко-
зилтрансферазы (FUT 1) макроорганизма. В гене FUT 1 выявлен поли-
морфизм, причиной которого является точковая мутация А→G в пози-
ции 307. Поросята, несущие в геноме аллель G, являются восприимчи-
выми к колибактериозу, А – устойчивыми. 
У свиней крупной белой породы частота встречаемости аллеля А 

составляет 0,13-0,24 %; G – 0,87-0,76 % [131, с.168-169; 73-А, с. 88-89]. 
Целью наших исследований была разработка и анализ карты гене-

тического профиля свиней белорусской крупной белой породы на ос-
нове анализа частоты встречаемости аллелей генов-маркеров продук-
тивных качеств, а также закономерности их ассоциаций на полигенном 
и мультигенном уровнях.   
Исследования проводились на свиноматках, хряках, основных и 

ремонтных, а также на откормочном поголовье свиней белорусской 
крупной белой породы в следующих хозяйствах: Минской области – 
РУСПП «Свинокомплекс Борисовский»; РСУП «Племзавод «Индуст-
рия»; ООО «Т.Д. Ждановичи-Агро»; Витебской области – РСУП «СГЦ 
«Заднепровский»; ЗАО «Нарцизово»; ЗАО «Дражно»; Могилевкой об-
ласти – ЗАО «Огневское»; Гомельской области – ЗАО «Заря»; ЗАО 
«Южный»; ЗАО «Прудок». В качестве исходного материала использо-
вались пробы ткани из ушной раковины свиней. Из образцов выделял-
ся и оптимизировался ДНК для последующего анализа в лабораториях 
молекулярной генетики (ВИЖ, Россия) и генетики (РУП «Научно-
практический центр Национальной академии наук Беларуси по живот-
новодству», Республика Беларусь) полиморфизма генов методом ПЦР-
ПДРФ (полимеразно-цепной реакции полиморфизма длин рестрикци-
онных фрагментов). Статистическую обработку проводили по стан-
дартной методике (Меркурьева и др., 1991). Толщину шпика, глубину 
длиннейшей мышцы спины и мясность ремонтных хрячков прижиз-
ненно определяли прибором «Piglog-105» («SFK Technology», Дания). 
Для построения карты генетического профиля свиней белорусской 
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крупной белой породы определялась частотность встречаемости алле-
лей и генов-маркеров продуктивных качеств.  

Стрессустойчивость. Стрессустойчивость изучалась на основных 
и ремонтных хряках и свиноматках, а также откормочном поголовье 
(всего 431 голова) белорусской крупной белой породы свиней в раз-
личных регионах республики. Установлено, что у животных породы не 
был выявлен стрессчувствительный генотип – nn гена RYR1, а гетеро-
зиготная форма генотипа Nn встречалась с частотой 1,3 %. 
Таким образом, низкая частота встречаемости животных с геноти-

пом Nn, а также отсутствие чувствительных к стрессам животных с ге-
нотипом nn у белорусской крупной белой породы свиней указывает на 
отсутствие необходимости проведения у них в дальнейшем полномас-
штабной молекулярной генной диагностики стрессовой чувствитель-
ности. Очевидно, это результат многолетней работы по тестированию 
стресса методом галотанового и иммунологического тестов и отбора, 
устойчивых к стрессу животных. С целью исключения стрессчувстви-
тельных животных достаточно проведения генетического тестирова-
ния среди используемых и ремонтных хряков. 

Откормочные и мясные качества (H-FABP, IGF-2, POU1F1, 
MC4R) 
Согласно нашим исследованиям, частота встречаемости генотипов 

гена H-FABP у свиней породы (190 голов) составило (%): DD – 13,0; 
Dd – 37,7; dd – 49,3; HH – 80,3; Hh – 10,6; hh – 9,1. 
Выявлено, что мясо свиней, несущих нежелательное сочетание ал-

лелей гена H-FABP, характеризуется меньшим содержанием внутри-
мышечного жира, большей толщиной шпика [33-А, 35-А, 37-А, 41-А, 
с. 81-85, 42-А, с. 28-34.]. 
Анализ продуктивности молодняка свиней белорусской крупной 

белой породы в зависимости от генотипов по генам IGF-2, POU1F1, 
MC4R (329 голов) показал, что животные с желательными генотипами 
превосходят своих аналогов с рецессивными генотипами: по возрасту 
достижения живой массы 100 кг – на 0,43-2,6 %, среднесуточному 
приросту – на 1,1-5,0 %, затратам корма на 1 кг прироста – 1,1-1,4 % 
[75-А, 76-А, 78-А, 80-А, 81-А, 82-А, 83-А, 84-А, 85-А, 87-А, 88-А, 89-
А, 91-А, 92-А, 93-А, 95-А, 96-А, 97-А]. 
Комплексный генотип генов-кандидатов инсулинового каскада – 

Qq-CC-BB хряков проявил достоверное (р≤0,05; 0,001) повышение у 
их потомков среднесуточных приростов на 125 г, снижение возраста 
100 кг – на 14 дней и затрат кормов – на 0,42 к. ед. по отношению к ге-
нотипу qq-DD-AB [87-А, 95-А]. 

Многоплодие (ESR). В результате исследований 662 голов свиней 
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установлено, что в среднем по породе частота встречаемости геноти-
пов гена ESR составила (%): АА – 39,0, АВ – 37,8, ВВ – 23,2. 
Выявлено, что свиноматки с генотипом ВВ превосходят по много-

плодию аналогов с генотипом АА на 0,87-1,57 поросенка на опорос 
при достоверной разнице (р<0,05; р<0,001). Наличие в генотипе свиней 
аллеля В гена ESR в гетерозиготном состоянии АВ также выражается в 
устойчивой и достоверной тенденции повышения многоплодия – на 
0,5-0,89 поросят (р<0,01). Отъемная масса гнезда у свиноматок-
носителей гена ВВ выше, чем у их аналогов с генотипом АА, на 2,09-
6,1 кг (р<0,05) [32-А, 34-А, 38-А, 41-А, с.75-79, 42-А, с. 34-37, 56-А, 
57-А, 58-А, 60-А, 79-А, 99-А]. 

Заболеваемость колибактериозом(ECR F18). Анализ результатов 
генетического тестирования свиноматок белорусской крупной белой 
породы показал, что частота встречаемости генотипов гена ECR F18 
была следующей (183 головы) (%): АА – 5,4; AG – 35,8; GG – 58,8. 
Данные исследований показали, что генотип отца оказывает опре-

деленное влияние на показатели продуктивности свиноматок крупной 
белой породы по гену ECR F18. При наличии аллеля А в генотипе как 
матери, так и отца (AG×AG) сохранность поросят достоверно (р<0,01) 
повышалась на 11,6 %, или только матери или отца (AG×GG и GG× 
AG) – на 10,1 и 9,1 %, соответственно, по сравнению с потомством ро-
дителей, несущих в генотипе только аллель G [14-А, 2-А, 3-А, 5-А, 23-
А, 23-А, 31-А, 40-А, 41-А, с. 79-81, 42-А, с. 37-39, 54-А]. 
С целью разработки селекционной стратегии с учетом результатов 

исследований предлагается карта генетического профиля свиней бело-
русской крупной белой породы, в которой отражены аллели животных 
по ДНК-маркерам (рисунок 2.60). 
Анализ карты генетического профиля показал, что животные бело-

русской крупной белой породы имеют высокую частоту встречаемости 
предпочтительных аллелей по гену RYR1 (животные стрессустойчи-
вые) и гену H-FABP (имеют сравнительно высокие показатели по со-
держанию внутримышечного жира), среднюю – по многоплодию и 
ниже средней – по предрасположенности к заболеванию E.сoli и мяс-
ным качествам.  
Чтобы построить модельную карту генетического профиля свиней 

породы с максимально возможным высоким уровнем предпочтитель-
ных аллелей генов-маркеров продуктивных качеств, следует провести 
анализ ассоциаций между данными генами. Так, ген ECR F18 распо-
ложен на одной хромосоме (6) с геном рианодинового рецептора 
RYR1. Установлено, что мутантный аллель G в высокой степени сцеп-
лен со стрессустойчивым аллелем N гена RYR1. Это подтверждается 
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исследованиями российских ученых, где наблюдалась достоверная 
тенденция (р<0,05) взаимосвязи аллеля G гена ECR F18 с аллелем N 
гена RYR1 [54, с. 50-57]. 

 

 

Рисунок 2.60 − Карта генетического профиля свиней  
белорусской крупной белой породы по некоторым 

 генам-маркерам продуктивных качеств 
 
По данным компании Gentec (Бельгия), аллель q гена IGF-2 поло-

жительно связан с воспроизводительными качествами свиноматок, по-
этому преимущественный отбор по плодовитости приводит к вымыва-
нию желательного аллеля Q из популяции и, следовательно, к сниже-
нию откормочных и мясных качеств. Поэтому у материнской белорус-
ской крупной белой породы встречаемость аллеля Q на 34-64 % ниже, 
чем у животных специализированных мясных пород. Следует отме-
тить, что из всех генов-маркеров инсулинового каскада (IGF-2, 
POU1F1, MC4R) именно ген IGF-2 в наибольшей степени влияет на 
мясные и откормочные качества свиней и является одним из наиболее 
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перспективных маркеров мясо-откормочных качеств [78, с. 12-14]. 
Для решения данного противоречия с целью создания специализи-

рованных генотипов свиней белорусская крупная белая порода диффе-
ренцируется на материнскую и отцовскую форму с раздельной селек-
цией и различными стандартами. Основное направление в селекции в 
материнском типе – повышение резистентности молодняка и много-
плодия маток, в отцовском типе – улучшение откормочных и мясных 
качеств. Следовательно, необходимо разработать две раздельные кар-
ты генетического профиля (для отцовского и материнского типов БКБ 
породы). 
Карта генетического профиля позволит разрабатывать программы 

отбора и подбора родительских пар с учетом генотипов и аллелей ге-
нов-маркеров продуктивных качеств. Подбор родительских пар следу-
ет проводить комплексно с учетом всех генотипов и аллелей генов-
маркеров по следующей методике: из биопроб ткани животных выде-
ляется ДНК для последующего анализа методом ПЦР-ПДРФ. При ана-
лизе полиморфизма определяются генотипы изучаемого гена-маркера. 
Далее на основе анализа продуктивности производится отбор и подбор 
родительских пар с предпочтительными сочетаниями генотипов. 
По итогам наших исследований в качестве примера предлагаются 

схемы подбора свиноматок и хряков белорусской крупной белой поро-
ды, направленные на повышение многоплодия и мясо-откормочных 
качеств. Аналогичные схемы подбора родительских форм разработаны 
и предложены ранее по другим генам-маркерам QTL, составляющих 
мультилокусный сайт карты генетического профиля (рисунок 2.60). 
Следует отметить, что направление данных исследований находятся 
лишь на начальной стадии, но предварительные данные, изученные за-
кономерности и ассоциации позволяют утверждать о возможности 
разработки комплексного подхода в селекции. Это позволяет объеди-
нить в метод селекции оценку генотипа, фенотипа и продуктивности 
животных, т. е. разработку модельных карт генетического, экстерьер-
ного и продуктивного профилей популяций с их дифференциацией по 
направлению селекции коррелируемых признаков, а также получение 
устойчивого гетерозисного эффекта при их кроссе. 
В настоящее время нами создана отечественная популяция свиней 

породы йоркшир и утвержден заводской тип «Днепробугский». Дан-
ный генотип является модельным по всем параметрам продуктивности 
для материнских пород и в особенности по мясо-откормочным качест-
вам. Поэтому нами был изучен генетический профиль данной популя-
ции, которая создавалась сложным комплексным методом, включаю-
щим не только завоз и разведение генотипов канадского и французко-
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го происхождения, но и метод поглотительного скрещивания свиней 
БКБ породы хряками скандинавской селекции.  
Очевидно, был создан уникальный генотип со значительными воз-

можностями для селекционного прогресса и производственного ис-
пользования. Проведенный генетический анализ (рисунок 2.61) пока-
зал, что данный генетический профиль соответствует лучшим миро-
вым аналогам. Относительно сравнения карт БКБ и йоркширской по-
роды мы видим отличия и направления дальнейшего совершенствова-
ния животных белорусской крупной белой породы в мясо-
откормочном направлении, через экспрессию предпочтительных алле-
лей в генах и генотипах животных. 
 

 

Рисунок 2.61 − Карта генетического профиля свиней породы йоркшир 
 
Для подтверждения выводов нашего сравнительного анализа гено-

типов двух пород приведем результаты генетического анализа в ассо-
циации с продуктивностью молодняка йоркширской популяции по ге-
нотипам гена IGF-2. 
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IGF-2 – ген инсулиноподобный фактора роста, служит маркером 
откормочных и мясных качеств свиней. В результате тестирования 
хряков (IGF-2 характеризуется патернальным (отцовским) действием 
на продуктивность) выявлено, что частота встречаемости желательно-
го генотипа IGF-2QQ составляет 78,4 %, IGF-2Qq – 21,6 %, при этом ге-
нотип IGF-2qq отсутствовал. Концентрация аллелей IGF-2Q и IGF-2q со-
ставила 0,89 и 0,11. 
Результаты оценки откормочного молодняка белорусского заво-

дского типа породы йоркшир на контрольном откорме в зависимости 
от генотипа отца по гену IGF-2 представлены в таблице 2.74.  
Установлено, что молодняк белорусского заводского типа породы 

йоркшир с генотипом IGF-2QQ превосходил своих сверстников с гено-
типом IGF-2Qq: по возрасту достижения живой массы 100 кг – на 1,9 
дня, или на 1,2 %; среднесуточному приросту – на 31 г, или на 3,4 % 
(Р≤0,05); длине туши – на 0,8 см, или на 0,8 % (Р≤0,001); толщине 
шпика – 1,9 см, или 8,7 % (Р≤0,001); массе задней трети полутуши – на 
0,3 кг, или 2,7 % (Р≤0,01). 

 
Таблица 2.74 – Продуктивность откормочного молодняка белорусско-
го заводского типа породы йоркшир в зависимости от генотипа отца 
по гену IGF-2  

Показатели 
Генотип IGF-2 

QQ Qq 
Количество голов  26 11 
Возраст достижения живой массы 100 
дней, дней 

163,8±1,05 165,7±1,6 

Среднесуточный прирост, г 911±12* 880±10 
Расход корма, к. ед. 3,15±0,02 3,21±0,01 
Длина туши, см 99,2±0,16***  98,4±0,12 
Толщина шпика, мм 19,8±0,31***  21,7±0,22 
Площадь мышечного глазка, см2 42,8±0,28 41,6±0,23 
Масса задней трети полутуши, кг 11,4±0,07**  11,1±0,09 
Выход мяса в туше, % 63,1 61,9 

Примечание. Достоверность разницы дана относительно генотипа Qq *Р≤0,05; 
 **  Р≤0,01; ***  Р≤ 0,001 

 
Анализ материалов исследований позволяет сделать ряд выводов: 
1. Приведенные в настоящей работе данные свидетельствуют о том, 

что полиморфные варианты генотипов некоторых генов-маркеров ока-
зывают прямое или косвенное влияние на продуктивные качества сви-
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ней белорусской крупной белой породы. 
2. Разработана карта генетического профиля свиней белорусской 

крупной белой породы, позволяющая корректировать программы под-
бора родительских пар с учетом их генотипов по генам-маркерам 
стрессустойчивости, репродуктивных, откормочных и мясных качеств, 
устойчивости к колибактериозу. 

3. Разработаны схемы подбора генотипов по генным локусам на 
повышение репродуктивных и мясо-откормочных качеств свиней бе-
лорусской крупной белой породы. 

4. Разработаны следующие принципы управления селекционным 
процессом на основе карт генетического профиля: 

- скрининг генов-маркеров селекционируемых микро- и макропо-
пуляций; 

- оценка характера полигенного  взаимодействия генотипов генов-
кандидатов в ассоциации с признаками воспроизводительной, откор-
мочной, мясной продуктивности и выбор главного гена для практиче-
ской селекции; 

- оценка характера мультигенного взаимодействия в ассоциации 
комплекса признаков с учетом их корреляции, наследования и диффе-
ренциации популяций породы на материнские и отцовские формы по 
направлению признаков селекции; 

- разработка модельных карт генетического профиля в комплексе с 
продуктивным и конституциональным профилями селекционируемых 
популяций. 
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3. ГЕНЕТИЧЕСКАЯ ЭКСПЕРТИЗА СВИНЕЙ, ПОСТРОЕННАЯ 
НА ОСНОВЕ ДНК-МИКРОСАТЕЛЛИТОВ 

 
3.1. Оценка генетического профиля свиней белорусской круп-

ной белой породы 
 
Создание новых типов и пород свиней ставит перед селекционера-

ми задачу целенаправленного формирования генетической (линейной) 
структуры стада, что предусматривает создание ряда генетически раз-
личающихся и консолидированных линий животных. Эффективное 
решение этой задачи наряду с использованием традиционных методов 
селекции и зоотехнического анализа требует внедрения новых подхо-
дов, основанных непосредственно на оценке генотипа. Перспективным 
приемом селекции в этой связи является использование ДНК-
микросателлитов, на долю которых приходится до 30 % генома сель-
скохозяйственных животных. Высокополиморфный характер и менде-
левский тип наследования микросателлитов делает их идеальным ин-
струментом выявления степени генетических различий между порода-
ми, группами (линиями) животных, оценки и управления степенью ин-
бредности, поддержания оптимального уровня гетерозиготности стада, 
сохранения в потомстве уникальных генетических профилей, свойст-
венных определенным линиям, стадам, типам и породам свиней.   
Исследования по построению генетических профилей линейной 

структуры породы проведены в 2005 году на хряках в РСУП «СГЦ 
«Заднепровский» Витебской области и племзаводе «Индустрия» Мин-
ской области по методикам ПЦР-анализа микросаттелитов в лаборато-
рии молекулярной генетики ВИЖ. Исследовано 8 генеалогических ли-
ний свиней крупной белой породы и хряки породы йоркшир. По дан-
ным бонитировки за 2005 год, свиноматки крупной белой породы име-
ли следующие показатели продуктивности: многоплодие – 11,4 поро-
сенка, молочность – 65,4 кг, выход поросят к отъему – 10,1 голов, мас-
са гнезда в 2-месячном возрасте – 204, 5 кг. По результатам контроль-
ного откорма 2005 года, молодняк создаваемой крупной белой породы 
имел среднесуточный прирост 785 г при затратах корма 3,58 к. ед. на 1 
кг прироста. В производственных испытаниях при откорме 35 тыс. го-
лов крупной белой породы на промышленном комплексе ЗАО «Наза-
ровское» Назаровского района Красноярского края РФ был достигнут 
среднесуточный прирост 705 г при затратах корма на 1 кг прироста 4,3 
кг.  
Была поставлена цель: построить и проанализировать генетические 

профили свиней создаваемой крупной белой породы с использованием 
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в качестве инструмента ДНК-микросателлитов с целью характеристи-
ки и оптимизации линейной структуры стада.  
Материалом для исследований служили пробы ткани (ушной вы-

щип) основных и проверяемых хряков крупной белой породы РСУП 
«СГЦ «Заднепровский» Оршанского района Витебской области в ко-
личестве 48 голов, в том числе линий: Драчуна – 8 голов; Свата – 7 го-
лов; Свитанка – 6 голов; Секрета – 4 головы; Скарба – 6 голов; Смыка 
– 3 головы; Сталактита – 4 головы; Сябра – 10 голов. Исследовались 
также 5 ремонтных хрячков породы йоркшир, завезенных из Канады с 
целью улучшения откормочных и мясных качеств. 
Выделение ДНК и анализ ДНК проводили по методикам Центра 

биотехнологии и молекулярной диагностики ВИЖ. Для характеристи-
ки микросателлитного профиля использовали 12 микросателлитных 
локусов, рекомендованных Международным обществом генетиков 
(ISAG) в 2005 году, сформированных в две мультиплексные панели. 
Анализ проводили с использованием капиллярного генетического ана-
лизатора «MegaBace500» (AmershamBiosciences). Статистическую об-
работку результатов осуществляли с применением программ F-stat, 
PopGene32, MSA_WIN, Phylip и TreeView. 
Проведенные исследования показали [98-А, с. 99-102] полиморф-

ность всех используемых ДНК-микросателлитов. Число аллелей в ло-
кусах варьировало от 2 до 8 и составляло в среднем в линии линий 
Драчуна – 4,75±0,36, Свата – 4,25±0,00, Свитанка – 4,42±0,47, Секрета 
– 3,67±0,24, Скарба – 4,67±0,52, Смыка – 3,17±0,22, Сталактита – 
3,67±0,30, Сябра – 5,67±0,47. Таким образом, наиболее генетически ге-
терогенными оказались линии Сябра, Драчуна и Скарба, наименее – 
Смыка, Секрета и Сталактита. 
Данные о фактической и ожидаемой степени гетерозиготности в 

исследованных группах, рассчитанные на основании результатов ана-
лиза 12 локусов суммированы в таблице 3.1. Как показано в таблице 
3.1, фактическая степень гетерозиготности в линиях, варьировала от 
69,2 % в линии Драчуна до 76,7 % в линии Сталактита. В исследован-
ных линиях хряков, за исключением линии Свитанка, наблюдалось 
снижение степени гетерозиготности от теоретически ожидаемой. Хотя 
достоверных различий между фактической и ожидаемой степенями ге-
терозиготности в линиях выявлено не было, следует отметить сниже-
ние степени гетерозиготности на 8,0 % в линии Сябра и на 6,7 % в ли-
нии Смыка.  
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Таблица 3.1 − Фактическая и ожидаемая степени гетерозиготности 
в исследуемых линиях свиней типа «Заднепровский» крупной белой по-
роды 

Линия хряков 
Степень гетерозиготности 

наблюдаемая* ожидаемая отклонения, ± 
Смык 0,625±0,068 0,692±0,054 -0,067 
Сябр 0,685±0,059 0,765±0,031 -0,08 
Сталактит 0,688±0,086 0,699±0,057 -0,011 
Скарб 0,715±0,063 0,751±0,042 -0,036 
Свитанок 0,722±0,089 0,702±0,053 0,02 
Йоркширы 0,725±0,062 0,768±0,032 -0,043 
Секрет 0,729±0,050 0,744±0,032 -0,015 
Сват 0,732±0,040 0,725±0,032 0,007 
Драчун 0,752±0,041 0,761±0,029 -0,009 

* последовательность линий дана в порядке увеличения наблюдаемой 
степени гетерозиготности 

 
Наличие специфических для каждой из линий аллелей (приватных 

аллелей) может рассматриваться в качестве одного из критериев ха-
рактеристики генетической удаленности линий. Наибольшее число 
приватных аллелей (5) было обнаружено у хряков линии Сябра, что 
свидетельствует об ее наибольшей генетической изолированности и об 
ограничении обмена генами с другими линиями. В линиях Свата и 
Скарба выявлено 3 приватных аллеля, в линии Секрета – 2 приватных 
аллеля, что является указанием на их относительно высокую степень 
изолированности от других линий. В линиях Смыка и Сталактита при-
ватные аллели обнаружены не были, что свидетельствует об их мень-
шей изоляции (табл. 3.2).  
 
Таблица 3.2 − Число приватных аллелей в исследуемых линиях хряков 

Локус* 

Число приватных аллелей в исследуемых линиях** 

С
я
бр
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Й
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С
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1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 
S0155     1     
S0355   1       
S0386 1         
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Продолжение таблицы 3.2 
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 

SW24 2 1  2   1   
SW72  1 1       
SW951 1         
SW911      1    
SW936 1 1 1       
Итого 5 3 3 2 1 1 1 0 0 

* указаны только те локусы, в которых были выявлены приватные аллели 
** последовательность линий дана в порядке уменьшения числа приватных аллелей  

 
Оценку степени инбредности исследуемых линий проводили на ос-

новании анализа индекса фиксации Fis. Данный показатель количест-
венно отражает отклонение частот встречаемости гетерозиготных ге-
нотипов от теоретически ожидаемой (по Харди-Вайнбергу) доли гете-
розигот при случайном спаривании внутри популяции. Как показано в 
таблице 3.3, индекс Fis имеет положительное значение, что указывает 
на нехватку гетерозигот – 4,05 % (разница достоверна, P=0,0002), что 
можно расценивать как указание на некоторую несбалансированность 
исследуемой группы хряков по числу гетерозигот. Подтверждением 
этому является рассчитанное значение индекса Fit, которое в среднем 
по 12 локусам составило 0,0652, что также свидетельствует о нехватке 
гетерозигот (6,52 %) и несбалансированности всей выборки хряков в 
целом по количеству гетерозигот. Значение индекса Fst, служащего 
критерием генетических различий между исследованными линиями и 
всей выборкой в целом, в среднем составляло 2,58 %, что можно рас-
сматривать в качестве одного из доказательств хорошо выраженной 
линейной структуры Заднепровского типа свиней.  
 
Таблица 3.3 − Генетические различия внутри и между линиями по по-
казателям F-статистики 

Локус Fis P Fit Fst 
1 2 3 4 5 

S0155 -0,0257 0,4278 -0,0292 -0,0034 
S0355 0,2697 0,0251 0,2993 0,0405 
S0386 -0,0422 0,3496 -0,0412 0,0010 
SW24 0,3123 0,0286 0,3273 0,0218 
SW72 0,1477 0,3881 0,1479 0,0003 
SW951 0,1507 0,0492 0,1925 0,0492 
S0101 -0,0354 0,0021 0,0537 0,0861 
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Продолжение таблицы 3.3 
1 2 3 4 5 

SW240 0,0231 0,146 0,0434 0,0208 
SW857 -0,0317 0,0853 -0,0029 0,0279 
S0228 -0,1493 0,0404 -0,1168 0,0283 
SW911 -0,0764 0,2417 -0,0594 0,0158 
SW936 -0,0853 0,0847 -0,0693 0,0148 

все 12 маркеров 0,0405 0,0002 0,0652 0,0258 
 
Для оценки генетических различий между линиями использовали 

ряд критериев: (1) наличие приватных аллелей при парном сравнении 
линий, (2) значение индексов фиксации Fst при парном сравнении ли-
ний и (3) генетические расстояния, рассчитанные по Nei.   
Парное сравнение исследуемых линий по числу приватных алле-

лей, приведенное в таблице 3.4, показывает, что наибольшие различия 
наблюдаются между линиями Скарб – Смык (38), Сябр – Смык (34) и 
Сябр – Секрет (34), а наименьшие – между линиями Сват – Секрет 
(18), Скарб – Сябр (22), Сват – Сталактит (22), Сват – Сябр (22). Заве-
зенная для ремонта из Канады группа хрячков породы йоркшир оказа-
лась наиболее генетически близка линии Сталактита и наиболее уда-
лена от линии Смыка.   

 
Таблица 3.4 − Число приватных аллелей при парном сравнении линий 

Линии  
хряков 

Число приватных аллелей при парном сравнении 

Д
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С
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С
я
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Драчун * 26 28 29 31 28 29 23 24 
Йоркширы  * 26 25 28 27 35 23 27 
Сват   * 27 18 27 29 22 22 
Свитанок    * 28 33 27 29 25 
Секрет     * 34 29 24 34 
Скарб      * 38 29 22 
Смык       * 32 34 
Сталактит        * 28 
Сябр         * 
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Это генетическое сходство можно объяснить значительной степе-
нью «прилития крови» (до 25-50 %) породы йоркшир финской, швед-
ской, английской и канадской селекции к крупной белой породе в 70-
90-х годах прошлого века и в настоящее время для улучшения мясо-
откормочных качеств. 
Значения индекса фиксации Fstпри парном сравнении являются од-

ним из критериев оценки генетических различий между линиями (таб-
лица 3.5).  

 
Таблица 3.5 − Индексы фиксации Fst при парном сравнении исследуе-
мых линий хряков 

Поро-
да 

Значение индекса фиксации Fst 

Д
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Драчун * 0,0264 0,0172 0,0064 0,0299 0,0196 0,0438 0,0015 0,0206 

Йоркширы 0,0264 * 0,0097 0,0537 0,0285 0,0253 0,0531 0,0274 0,0060 

Сват 0,0172 0,0097 * 0,0235 0,0098 0,0065 0,0780 0,0120 0,0165 

Свитанок 0,0064 0,0537 0,0235 * 0,0654 0,0215 0,1173 0,0287 0,0262 

Секрет 0,0299 0,0285 0,0098 0,0654 * 0,0336 -0,0082 0,0164 0,0238 

Скарб 0,0196 0,0253 0,0065 0,0215 0,0336 * 0,0933 0,0007 0,0079 

Смык 0,0438 0,0531 0,0780 0,1173 -0,0082 0,0933 * 0,0720 0,0348 

Сталактит 0,0015 0,0274 0,0120 0,0287 0,0164 0,0007 0,0720 * 0,0423 

Сябр 0,0206 0,0060 0,0165 0,0262 0,0238 0,0079 0,0348 0,0423 * 

 
Как показано в таблице 3.5, минимальными значениями индекса 

фиксации Fst при парном сравнении характеризовались линии Сталак-
тит-Скарб, Сталактит-Драчун, Драчун-Свитанок, Сват-Скарб, Скарб-
Сябр. Наиболее генетически удаленными оказались линии Секрет-
Свитанок, Сват – Смык. Группа хрячков породы йоркшир канадской 
селекции оказалась наиболее генетически близкой линии Сябра и наи-
более изолированной от линий Свитанка и Смыка.   
Выявленные различия подтверждаются данными расчета генетиче-

ских дистанций между исследуемыми линиями, приведенными в чи-
словом выражении (таблица 3.6) и в виде генеалогического дерева (ри-
сунок 3.1). 
Анализ полученных данных показывает, что наибольшей генетиче-

ской удаленностью характеризовалась линия Смыка, которые в свою 
очередь была наиболее близка линии Секрета, с которой она формиро-
вала общий кластер. Завезенные из Канады хрячки породы йоркшир 
были наиболее близки линии Сябра, с которой они формировали отно-
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сительно удаленный от других пород кластер. Близким генетическим 
родством отличаются линии Скарба и Сталактита. Отдельную от дру-
гих линий ветвь формирует линия Свитанка. Это можно объяснить 
тем, что в составе этой линии кровность английского йоркшира дости-
гает 15-35 %.  

 
Таблица 3.6 − Генетические расстояния между исследуемыми линия-
ми хряков Заднепровского  типа крупной белой породы (по Nei, 1983) 

Порода 

Генетические расстояния 

Д
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Драчун * 0,0392 0,0845 0,2693 0,0548 0,0474 0,0337 0,368 0,036 

Йоркширы n.s. * 0,1923 0,0081 0,0682 0,0444 0,0277 0,097 0,2113 

Сват n.s. n.s. * 0,0812 0,2226 0,196 0,0038 0,223 0,0843 

Свитанок n.s. n.s. n.s. * 0,0023 0,0788 0,0005 0,119 0,0324 

Секрет n.s. n.s. n.s. n.s. * 0,0309 0,3984 0,2290 0,0676 

Скарб n.s. n.s. n.s. n.s. n.s. * 0,0001 0,2620 0,1417 

Смык n.s. n.s. n.s. 0,018 n.s. 0,0036 * 0,022 0,0352 

Сталактит n.s. n.s. n.s. n.s. n.s. n.s. n.s. * 0,0147 

Сябр n.s. n.s. n.s. n.s. n.s. n.s. n.s. n.s. * 

 

 

Рисунок  3.1 − Дендрограмма филогенетического 
родства линий хряков Заднепровского типа 

крупной белой породы 
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На основании проведенных нами исследований линий свиней За-
днепровского типа создаваемой крупной белой породы (БКБП) можно 
сделать заключение, что выбранные микросателлитные локусы обла-
дают достаточно высокой степенью полиморфизма (среднее число ал-
лелей на локус составляет от 3,2 в линии Смыка до 5,7 в линии Сябра). 
Это позволяет считать данный тест надежным инструментом для ха-
рактеристики генетической структуры исследуемой популяции, а так-
же критерием оценки генетических различий между линиями. Факти-
ческая степень гетерозиготности, рассчитанная по 12 локусам в линиях 
сильно варьировала: от 62,5 % в линии Смыка до 75,2 % в линии Дра-
чуна, что позволяет сделать вывод о том, что формирование линейной 
структуры созданного типа еще продолжается как объективный селек-
ционный процесс. В большинстве исследованных линий наблюдался 
дефицит гетерозигот, что свидетельствует о несбалансированности от-
дельных линий, а так же всей популяции в целом по числу гетерозигот. 
В 6-ти из 8-ми исследованных линий были выявлены приватные, т. е. 
свойственные только этой линии хряков аллели, что свидетельствует 
об индивидуальности линий хорошей выраженности линейной струк-
туры крупной белой породы. Наибольшее их число было обнаружено в 
линии Сябра (5). В линиях Сталактита и Смыка приватные аллели вы-
явлены не были. Генетические различия между линиями, оцененные 
по значению индекса фиксации Fst, составляли 2,58 %, что свидетель-
ствует о хорошо выраженной линейной структуре стада и говорит об 
относительно высоком уровне селекционно-племенной работы с ли-
ниями хряков в породе.  
Рассчитанные генетические дистанции, а также формирующаяся 

кластерная структура генеалогического древа позволяют сделать вы-
вод о наибольшей генетической удаленности линии Смыка. Линия 
Свитанка, по всей видимости, отличается несколько иным происхож-
дением, что указывает на возможности дальнейшего селекционного 
прогресса.  
Исходя из полученных данных, можно предположить, что между 

линиями Скарба и Сталактита, Секрета и Смыка происходил более ин-
тенсивный обмен генов в процессе кроссирования, что проявилось в 
уменьшении генетических различий между ними, при этом линия 
Смыка в последнее время ведется относительно изолировано от линии 
Секрета. Линия Свитанка отличается от других линий несколько иным 
направлением селекции. Линия Драчуна несет в себе черты остальных 
линий, как родоначальница, от которой произошли другие. Аналогич-
ные данные получены российскими селекционерами, которые устано-
вили, что в основном популяция свиней крупной белой породы имеет 
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общее происхождение от линий Драчуна и Сталактита. Данные линии 
были завезены в Беларусь в 60-70-х годах XX столетия. 
В заключение следует отметить, что минимальные генетические 

различия между линиями Скарба и Сталактита позволяют вести их 
дальнейшую селекцию в виде единой линии. В случае необходимости 
редукции числа линий возможно также объединение линий Секрета и 
Смыка, как генетически близких друг другу.   

 
3.2. Филогенетическая оценка свиней БКБ породы в сравнении 

с животными основных аналоговых породных групп в мире 
 
Оценку прикладной значимости системы в выявлении различий 

между породами проводили на 6 группах свиней крупной белой поро-
ды и 4 группах свиней породы йоркшир различного происхождения, 
при этом 1 группа относилась к белорусской крупной белой породе. 
Проведенный анализ показал, что фактическая степень гетерози-

готности в группах свиней крупной белой породы варьировала в пре-
делах 64,6-92,3 %. Фактическая степень гетерозиготности в группах 
животных породы йоркшир составила от 64,3 до 75,0 %. 
В таблице 3.7 приведены данные об уровне гетерозиготности в изу-

чаемых группах свиней. Как показано в таблице, в 7-ми из 10-ти изу-
чаемых породных групп наблюдался дефицит гетерозигот, который 
варьировал от 2,78 % у свиней 2-й группы крупной белой породы до 
11,5 % у свиней 3-й группы породы йоркшир (таблица 3.7). 
Значительное превышение ожидаемой гетерозиготности относи-

тельно наблюдаемой зафиксировано в обеих популяциях канадских 
йоркширов: 6,4 и 11,52 %. В группах 1 (БКБ, австрийского йоркшира) 
и 3 (КБ) отмечено меньшее значение ожидаемой гетерозиготности от-
носительно наблюдаемой. 
Следует отметить, что показатель дефицита гетерозигот может рас-

сматриваться в качестве одного из критериев характеристики консоли-
дированности популяции свиней. 
Для закрепления селекционных признаков в специализированных 

линиях практикуют умеренный инбридинг, который приводит к неко-
торому снижению гетерозиготности. 
Для кроссов линий, наоборот, свойственно повышение уровня ге-

терозиготности. Проведенный сравнительный анализ породных групп 
свиней показал, что наименьшей степенью гетерозиготности характе-
ризовались животные породы йоркшир французской селекции. 
Это позволяет сделать вывод, что эти свиньи принадлежат к одной 

специализированной линии, разведение которой «в себе» без учета 
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степени генетического родства, несомненно, приведет к дальнейшему 
снижению гетерозиготности и, как следствие, к проявлению летально-
сти потомства, снижению продуктивности. Поддержание этой специа-
лизированной линии возможно только при проведении подборов пар с 
учетом генетического сходства родителей. 
Среднее число аллелей на локус, с одной стороны, является одним 

из показателей информативности системы анализа, с другой стороны, 
служит критерием характеристики генетического разнообразия иссле-
дуемых групп животных. Проведенные исследования показали, что 
среднее число аллелей в локусе у свиней крупной белой породы варь-
ировало от 4,17 до 7,33 и в среднем составило 5,76±1,81. Число алле-
лей в локусах в группах животных породы йоркшир варьировало от 
3,83 до 7,75 и в среднем составило 5,24±1,57. Таким образом, исполь-
зуемая система анализа ДНК-МС является информативной для харак-
теристики изучаемых групп свиней. 
Значения индекса фиксации Fst при парном сравнении являются 

одним из критериев оценки генетических различий между группами 
свиней (табл. 3.7). 
 
Таблица 3.7 − Характеристика уровня гетерозиготности и среднего 
числа аллелей в локусе ДНК-микросателлитов в породных группах жи-
вотных 

Группа  
животных 

Степень гетерозиготности Дефи-
цит ге-
терози-
гот 

Среднее 
число 
аллелей наблюдае-

мая 
ожидаемая 

БКБ1(белор-я) 0,731±0,144 0,725±0,082 -0,66 6,25±1,76 
КБ2(русски-е) 0,649±0,098 0,677±0,061 2,78 4,17±0,94 
КБЗ 0,741±0,111 0,689±0,088 -5,19 5,80±1,55 
КБ4 0,597±0,065 0,639±0,071 4,19 5,45±1,86 
КБ5 0,670±0,106 0,717±0,067 4,67 5,58±1,68 
КБ6 0,703±0,133 0,753±0,087 4,95 7,33±3,08 
Й австр. 0,700±0,140 0,694±0,094 -0,59 4,83±1,47 
Й канад. (1) 0,622±0,093 0,737±0,076 11,52 7,75±2,22 
Й канад. (2) 0,598± 0,172 0,662± 0,088 6,40 4,58±1,24 
Й франц. 0,484±0,233 0,512±0,198 2,79 3,83±1,34 

 
Результаты генетических дистанций между исследуемыми группа-

ми свиней в виде генеалогического дерева показаны на рисунке 3.2. 
Родственные связи групп свиней пород крупная белая и йоркшир оп-
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ределялись их породной принадлежностью. Так, генетическое сходст-
во групп свиней крупной белой породы друг с другом варьировало от 
72,6 до 92,8 % и в среднем составляло 80,6 %, в то время как с авст-
рийским йоркширом – 78,4 % (от 73,4 до 85,4 %), с двумя группами 
канадских йоркширов – 78,4 % (от 74,8 до 82,0 %) и 74,7 % (от 66,4 до 
78,5 %), с французским йоркширом – 72,7 % (от 63,8 до 77,6 %). Таким 
образом, наибольшей удаленностью от исследованных групп свиней 
характеризуются французские йоркширы. 
Белорусская популяция свиней КБ породы ближе всего по проис-

хождению к КБ 6(московский тип) и двум популяциям йоркшира ка-
надской селекции. Это связано стем, что исторически возрождаемые 
после второй мировой войны белорусские племзаводы комплектова-
лись из заводов Московской области: «Константиново», «Большое 
Алексеевское» и «Ачкасово». У наших заводов до сих пор сохрани-
лись одинаковые клички хряков в генеалогических линиях и семейств 
свиноматок (Сталактиты, Драчуны, Дельфины, Сваты и Черные Птич-
ки, Сои, Тайга и др.). Схожесть «кровей» с животными породы йорк-
шир канадской селекции связана с реализацией программы вводного 
скрещивания (до 25 %), закладки специализированных мясо-
откормочных линий в последние 10 лет. Более того, около 30 % попу-
ляции белорусской крупной белой породы преобразовано (методом 
поглотительного скрещивания) в йоркширские популяции европейско-
го корня. 
Реализация данной селекционной программы обеспечила значи-

тельный селекционный, адаптационный и экономический эффект для 
отрасли свиноводства за счет импортозамещения, более высокой ско-
роспелости, резистентности товарного молодняка и повышения коли-
чества и качества свинины. 
Аналогичные процессы происходят и в ряде племпредприятий Рос-

сии, где для улучшения мясных и откормочных показателей свиней 
крупной белой породы используются свиньи породы йоркшир зару-
бежной селекции, среди которых большой процент приходится на жи-
вотных канадской селекции. Относительное близкое родство с авст-
рийским йоркширом, по всей видимости, обусловлено использованием 
канадскими селекционерами в своих селекционных программах сви-
ней этой породы.  
В результате анализа свиней породы йоркшир зарубежной селек-

ции установлено наибольшее родство двух групп йоркширов канад-
ской селекции, а также групп йоркширов австрийской и французской 
селекции, что объясняется географической близостью этих двух пар 
популяций, а, следовательно, и большей вероятностью использования 
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хряков сходного происхождения. Наибольшей обособленностью в по-
роде йоркшир характеризовались животные французской селекции. 
Отсутствие формирования кластеров по породному принципу указы-
вает на общность предков, как внутри популяций, так и между попу-
ляциями свиней крупной белой породы и йоркшир. 
В данном случае для свиноводческой отрасли страны отмечается 

положительная тенденция роста продуктивности, связанного с завозом 
свирей породы йоркшир французской селекции и созданием на их ос-
нове трех «нуклеусов». 
В настоящее время созданы заводские стада и апробирован тип по-

роды йоркшир «Днепробугский» на базе племхозов: ГП «ЖодиноАг-
роПлемЭлита», ОАО «Василишки» и племфермы ОАО МНПЗ, кото-
рые комплектовались французскими племенными компаниями. 
Индивидуальная характеристика животных по ДНК-МС и расчет-

ные значения доли общих аллелей для каждого индивидуума являются 
одним из критериев генетического сходства животных друг с другом 
внутри группы. Принадлежность животного к какой-либо популяции 
определяется расчетом, основанном на генотипе каждого животного 
по ДНК-МС, а также на количестве и частоте встречаемости общих 
для каждой из популяций аллелей (по Paetkau). Как показано в таблице 
3.8, вероятность отнесения к собственной популяции по ДНК-МС для 
исследованных групп свиней составила 86,4 %. 
 
Таблица 3.8 − Анализ групповой принадлежности исследованных жи-
вотных 

Порода Породная группа 
Принадлежность  
к своей группе, % 

Крупная белая 

1 КБ (белорусская) 92,50 
2 КБ (российские) 42,86 

3 83,83 
4 98,48 
5 69,23 
6 89,79 

Йоркшир 

Австрийский 80,00 
Канадский (1) 88,24 
Канадский (2) 91,07 
Французский 97,22 

 
Наибольшей консолидацией характеризуются свиньи двух групп 

крупной белой породы (1 и 4) и йоркширы французской и канадской 
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(группа 2) селекции. Этот факт указывает на то, что эти популяции 
свиней крупной белой породы разводились, замкнуто или в их селек-
ции использовались свиньи иного происхождения. Высокая консоли-
дация трех групп свиней породы йоркшир объясняется их иным гео-
графическим происхождением, что существенно снижает вероятность 
использования в селекционных программах с этими свиньями общих 
предков. 
Проведенные нами исследования показывают, что генетическое 

сходство или, наоборот, различие животных невсегда определяется их 
географической и породной принадлежностью (рис. 3.2). 
 

 
 

Рисунок 3.2 − Дендограмма генеалогического родства исследуемых 
групп свиней пород; крупная белая и йоркшир 

 
Это является следствием того, что в селекционных программах со 

свиньями во всем мире, в том числе и в Республике Беларусь, для сни-
жения инбридинга и улучшения отдельных селекционных признаков 
широко практикуется использование генетического материала извне. 
Так, по нашим данным и анализу ученых ВИЖ [156, с. 274-278; 130, 
113, 114, 115, 109] родословных свиней ряда Канадских фирм-
производителей племенного материала, входящих в систему Канадско-
го национального нуклеуса и осуществляющих регистрацию своих 
племенных животных через Канадскую корпорацию по учету племен-
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ного скота, показывает активный обмен «генетикой» между фермами 
внутри Канады, а также использование зарубежных йоркширов из 
Англии, Финляндии, США, Франции. В этой связи для повышения ге-
нетического разнообразия внутри стад, минимизации инбридинга, а 
также для улучшения отдельных селекционных признаков за счет ис-
пользования племенного материала извне (из других племпредприятий 
страны или из-за рубежа) следует исходить не только из породной 
принадлежности животных, но и из их истинного генетического сход-
ства, выявленного на основании анализа ДНК. 

 
3.3. Контроль происхождения 
 
Пригодность системы для контроля достоверности происхождени-

ясвиней была доказана в сравнительных исследованиях потомства 
свиней, происхождение которых было предварительно подтверждено 
на основании анализа групп крови. Последующее применение системы 
показало ее высокую информативность в выявлении ошибочных запи-
сей в происхождении животных. 
Проиллюстрируем это на примере 5-ти гнезд (отец - мать - потом-

ки) белорусской крупной белой породы. На основании результатов 
проведенного совместно с коллегами из ВИЖ ДНК-анализа было вы-
явлено 1 животное, отличающееся генотипом от родителей по 9 из 12 
исследованных локусов (SW24, SW72, SW951, S0155, S0386, SW240, 
SW857, SW911, S0228) (таблица 3.9) [156, с. 240-242]. 
 
Таблица 3.9 − Генотипы родителей и потомства по ДНК-
микросателлитам 

МС-панель 1 
 S0155 S0355 S0386 SW24 SW72 SW951 

отец 161 163 262 276 181 188 110 116 112 112 126 126 
потомок 163 163 262 262 179 179 97 116 112 114 126 128 
мать 161 161 262 276 171 181 116 116 104 112 126 130 

МС-панель 2 
отец 211 213 255 274 93 93 150 158 158 158 95 112 
потомок 211 211 253 257 98 115 154 158 162 168 99 112 
мать 211 211 255 257 108 108 158 158 158 162 97 99 
*Аллели поросенка, отличающиеся как от аллелей отца, так и от аллелей ма-
тери и указывающие на иное происхождение потомка, выделены цветовой за-
ливкой 
 
В качестве примера приведены здесь же микросателлитные профи-
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ли двух других поросят этого гнезда, у которых, как и ожидается в 
случае прямого родства, зафиксировано 100%-ное наследование роди-
тельских аллелей. 
Характеристика животных по микросателлитам и расчетные значе-

ния пропорций общих аллелей для каждой особи позволяют наиболее 
точно определить, находятся ли животные, составляющие общую 
группу, в близком родстве. Филогенетическое дерево (индивидуаль-
ное), построенное с использованием информации о генотипе по ДНК-
микросателлитам для исследованных животных пяти гнезд, представ-
лено на рисунке 3.3, где отчетливо прослеживается формирование 
родственными животными отдельных ветвей, свидетельствующих о 
генетическом сходстве.  

 

 
Рисунок 3.3 – Дендограмма родственных связей 5 гнезд поросят 

 с родителями, построенная на основании анализа  
ДНК-микросателлитов 

 
На ложное происхождение одного поросенка указывает удаленное 

расположение его от собственного кластера. Таким образом, ДНК-
микросателлиты могут с успехом использоваться в диагностике про-
исхождения свиней. Следовательно, данную методику необходимо 
широко внедрять в практику селекционной работы для генетического 
контроля происхождения, когда возникают сомнения в учетных пле-
менных записях. 
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3.4. Результаты молекулярно-генетического исследования пле-
менных хряков на госплемпредприятиях Республики Беларусь 

 
3.4.1. Генетическая экспертиза породности и линейности хря-

ков немецкой селекции Брестского генетического центра по сви-
новодству 

 
Целью настоящей работы явилось определение микросателлитного 

профиля хряков Брестского племпредприятия Республики Беларусь с 
целью определения породной принадлежности и подтверждения чис-
топородности животных. Скрининг проводили у 20-ти хряков, в т.ч. 
12-ти хряков породы йоркшир и 8-ми хряков породы ландрас.  
Определение микросателлитного профиля свиней проводили по 

методикам Центра биотехнологии и молекулярной диагностики ГНУ 
«ВНИИЖ», используя интернациональную панель, рекомендованную 
Международным обществом генетики животных. Набор маркеров для 
анализа включал локусы S0155, S0355, S0386, SW72, SW951, S0101, 
SW240, SW857, S0228, SW911 и SW936. 
Статистическую обработку данных проводили с использованием 

программного обеспечения Structure, версии 2.3.1. (2009 г.), GenAlEx, 
версии 6 (2006 г.) и PhylipeTreeView (2005).   
Породную принадлежность животных оценивали по критерию Q – 

коэффициенту членства каждой из особей в соответствующей популя-
ции (кластере), используя базовый метод, описанный Pritchard с соав-
торами [2000] (Structure, версия 2,0) с модификацией для малых выбо-
рок, предложенной Hubisz с соавторами [2009] (Structure, версия 2,0). 
Ранее нами было установлено для «чистых линий» критерий Q состав-
ляет 0,9 и выше.  
Результаты анализа определения принадлежности хряков к «чис-

тым линиям» представлены в таблице 3.10 и в графическом выраже-
нии на рисунке 3.4. При проведении анализа мы исходили из того, что 
анализируемые образцы относятся к двум неродственным популяциям. 
Как следует из приведенных данных, исследуемое поголовье хря-

ков генетически не может быть отнесено к «чистым линиям», так как 
коэффициент членства каждой из особей в собственной популяции со-
ставляет менее 0,9.  
 
 
 
 
 



228 
 

Таблица 3.10 − Результаты анализа оценки линейности животных 

№ 
п/п 

№ 
ВИЖ 

Инд. 
№ Порода 

Критерий Q Линейность 
«чистые ли-

нии» Й Л 

1 2 3 4 5 6 7 
1 14412 12380 Йоркшир 0,577 0,423 НЕТ 
2 14413 12512 Йоркшир 0,643 0,357 НЕТ 
3 14414 112544 Йоркшир 0,652 0,348 НЕТ 
4 14415 12537 Йоркшир 0,652 0,348 НЕТ 
5 14416 112213 Йоркшир 0,328 0,672 НЕТ 
6 14417 12209 Йоркшир 0,513 0,487 НЕТ 
7 14418 112214 Йоркшир 0,407 0,593 НЕТ 
8 14419 112456 Йоркшир 0,596 0,404 НЕТ 
9 14420 12460 Йоркшир 0,427 0,573 НЕТ 
10 14421 12131 Йоркшир 0,563 0,437 НЕТ 
11 14422 12357 Йоркшир 0,665 0,335 НЕТ 
12 14423 12704 Йоркшир 0,664 0,336 НЕТ 
13 14424 12464 Ландрас 0,363 0,637 НЕТ 
14 14425 12485 Ландрас 0,450 0,550 НЕТ 
15 14426 12494 Ландрас 0,491 0,509 НЕТ 
16 14427 12031 Ландрас 0,445 0,555 НЕТ 
17 14428 12605 Ландрас 0,465 0,535 НЕТ 
18 14429 12756 Ландрас 0,353 0,647 НЕТ 
19 14430 12291 Ландрас 0,416 0,584 НЕТ 
20 14431 12700 Ландрас 0,554 0,446 НЕТ 

 

 
Рисунок 3.4 − Результаты анализа оценки линейности хряков 
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ПРИМЕР. 
Для сравнения на рисунке 3.5 показаны результаты анализа линей-

ности хряков пород крупная белая и ландрас импортной селекции од-
ного из племенных предприятий России [156].   
 

 
Рисунок 3.5 − Результаты анализа оценки линейности хряков 

 
Как следует из данных рисунка 3.5, коэффициент членства хряков 

породы ландрас в собственной популяции варьировал от 0,766 до 0,985 
и у 25 из 30 исследованных был выше 0,9. На основании полученных 
данных была подтверждена породная принадлежность всех хряков и 
доказана линейность 25 из 30 хряков. У ряда хряков крупной белой 
породы, напротив, отмечается наличие крови ландрасов. Была доказа-
на линейность лишь 46 из 73 хряков крупной белой породы, коэффи-
циент членства которых в собственной популяции был выше 0,9. Для 
20 хряков, имеющих коэффициенты членства 0,75 выше, была под-
тверждена породная принадлежность. Остальные 7 хряков были иден-
тифицированы как помеси.  
Анализ данных таблицы 3.10 показывает, что коэффициенты член-

ства в собственной популяции у йоркширов варьируют от 0,328 до 
0,664, а у ландрасов – от 0,446 до 0,667. Это свидетельствует о том, что 
данные популяции не являются изолированными и в селекции хряков 
обоих пород использовались общие предки (под общими предками в 
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данном случае понимаются не конкретные индивидуумы, а особи, 
принадлежащие к другой (третьей) популяции, при этом третья попу-
ляция может быть представлена, как животными третьей породы, так и 
животными одной из анализируемых пород, однако имеющей иное 
географическое происхождение). В пользу наличия общих предков 
свидетельствует также значение индекса фиксации Fst, равное 0,05, 
что указывает на то, что доля межпородных различий между хряками 
пород йоркшир и ландрас составляет лишь 5 %, а на внутрипородные 
различия приходится 95 %. Для сравнения на долю межпородных раз-
личий между чистопородными йоркширами и ландрасами приходится 
7,1-9,6 %. 
Результаты анализа породной принадлежности хряков, основанные 

на анализе членства каждого из хряков в трех популяциях (2 исходные 
и третья, используемая для улучшения), обобщены в таблице 3.11 и на 
рисунке 3.6. 
 
Таблица 3.11 − Результаты анализа породной принадлежности хря-
ков 
№ 
п/п 

№ 
ВИЖ 

Инд. 
№ 

Порода Критерий Q Породная 
принад-
лежность Й Л Поп. 3 

1 14412 12380 Йоркшир 0,141 0,731 0,128 НЕТ 
2 14413 12512 Йоркшир 0,696 0,201 0,103 Да 
3 14414 112544 Йоркшир 0,915 0,045 0,039 Да, ч/п 
4 14415 12537 Йоркшир 0,889 0,047 0,065 Да, ч/п 
5 14416 112213 Йоркшир 0,035 0,103 0,862 НЕТ 
6 14417 12209 Йоркшир 0,426 0,093 0,481 НЕТ 
7 14418 112214 Йоркшир 0,174 0,138 0,688 НЕТ 
8 14419 112456 Йоркшир 0,578 0,258 0,164 Да 
9 14420 12460 Йоркшир 0,232 0,159 0,61 НЕТ 
10 14421 12131 Йоркшир 0,549 0,305 0,146 Да 
11 14422 12357 Йоркшир 0,925 0,041 0,034 Да, ч/п 
12 14423 12704 Йоркшир 0,888 0,075 0,037 Да, ч/п 
13 14424 12464 Ландрас 0,128 0,149 0,723 НЕТ 
14 14425 12485 Ландрас 0,072 0,699 0,229 Да 
15 14426 12494 Ландрас 0,232 0,517 0,251 НЕТ 
16 14427 12031 Ландрас 0,111 0,737 0,152 Да 
17 14428 12605 Ландрас 0,361 0,168 0,472 НЕТ 
18 14429 12756 Ландрас 0,042 0,389 0,57 НЕТ 
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Рисунок 3.6 − Результаты анализа породной  

принадлежности хряков 
 
Как следует из данных таблицы 3.11 и рисунка 3.6, генетическое 

сходство хряков пород йоркшир и ландрас обусловлено использовани-
ем в их селекции животных третьей породы (популяции), которая обо-
значена на рисунке более светлым цветом. Исходя из полученных дан-
ных, может быть подтверждена породная принадлежность следующих 
хряков: 

7 хряков породы йоркшир: №№ 12512, 112544, 12537, 112456, 
12131, 12357 и 12704, в том числе 4 хряка являются чистопородны-
ми (№№ 112544, 12537, 12357 и 12704). 

4 хряка породы ландрас: 12485, 12494, 12031 и 12291. 
Хряк породы йоркшир № 12380 генетически близок ландрасам.  
Хряк породы ландрас № 12700 генетически близок йоркширам. 
Остальные 7 хряков (№№ 112213, 12209, 112214, 12460, 12464, 

12605 и 12756) несут кровь третьей генетически иной популяции, од-
нако имеют также долю крови, как йоркширов и ландрасов.  
Основываясь на данных, представленных выше, а также на данных 
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генеалогического родства (рис. 3.7), можно предполагать, что живот-
ные третьей популяции (pop-3) использовались для улучшения, как 
йоркширов, так и ландрасов.  

 

 
Примечание:Y – 8 хряков, генетически отнесенных к породе йоркшир, L – 5 хряков, ге-
нетически отнесенных к породе ландрас, Pop-3 – 7 хряков, большая доля крови которых 
относится к третьей популяции, генетически или географически отличной от анализи-
руемых йоркширов и ландрасов. 

 
Рисунок 3.7 – Дендограмма генеалогического родства  

хряков, посроенная по Nei [1983] 
 

3.4.2. Результаты генетической экспертизы племенных хряков 
норвежской селекции Минского племпредприятия 

 
Целью настоящей работы явилось определение микросателлитного 

профиля хряков Минского племпредприятия с целью определения по-
родной принадлежности и подтверждения чистопородности животных. 
Скрининг проводили у 46-ти хряков, в т. ч. 18-ти хряков породы ланд-
рас норвежской селекции, 2-х хряков породы ландрас канадской се-
лекции, 24-х хряков породы йоркшир норвежской селекции и 2-х хря-
ков породы йоркшир канадской селекции.  
Результаты анализа определения породной принадлежности хряков 

представлены в таблице 3.12 и в графическом выражении на рисунке 
3.8. При проведении анализа мы исходили из того, что анализируемые 
образцы относятся к двум породам.  
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Таблица 3.12 – Результаты анализа породной принадлежности хряков 
№ 
п/п 

№ 
ВИЖ Порода Пол 

Критерий Q Соответствие 
породе Л Й 

1 14532 Ландрас_Нор хряк 0.991 0.009 Да 
2 14533 Ландрас_Нор хряк 0.991 0.009 Да 
3 14534 Ландрас_Нор хряк 0.989 0.011 Да 
4 14535 Ландрас_Нор хряк 0.974 0.026 Да 
5 14536 Ландрас_Нор хряк 0.993 0.007 Да 
6 14537 Ландрас_Нор хряк 0.991 0.009 Да 
7 14538 Ландрас_Нор хряк 0.990 0.010 Да 
8 14539 Ландрас_Нор хряк 0.985 0.015 Да 
9 14540 Ландрас_Нор хряк 0.984 0.016 Да 
10 14541 Ландрас_Нор хряк 0.885 0.115 Да 
11 14542 Ландрас_Нор хряк 0.992 0.008 Да 
12 14543 Ландрас_Нор хряк 0.992 0.008 Да 
13 14544 Ландрас_Нор хряк 0.985 0.015 Да 
14 14545 Ландрас_Нор хряк 0.915 0.085 Да 
15 14546 Ландрас_Нор хряк 0.968 0.032 Да 
16 14547 Ландрас_Нор хряк 0.967 0.033 Да 
17 14548 Ландрас_Нор хряк 0.192 0.808 Нет 
18 14549 Ландрас_Нор хряк 0.061 0.939 Нет 
19 14550 Ландрас_Кан хряк 0.584 0.416 ? 
20 14551 Ландрас_Кан хряк 0.375 0.625 ? 
21 14552 Йоркшир_Нор хряк 0.050 0.950 Да 
22 14553 Йоркшир_Нор хряк 0.028 0.972 Да 
23 14554 Йоркшир_Нор хряк 0.030 0.970 Да 
24 14555 Йоркшир_Нор хряк 0.009 0.991 Да 
25 14556 Йоркшир_Нор хряк 0.008 0.992 Да 
26 14557 Йоркшир_Нор хряк 0.015 0.985 Да 
27 14558 Йоркшир_Нор хряк 0.020 0.980 Да 
28 14559 Йоркшир_Нор хряк 0.029 0.971 Да 
29 14560 Йоркшир_Нор хряк 0.014 0.986 Да 
30 14561 Йоркшир_Нор хряк 0.019 0.981 Да 
31 14562 Йоркшир_Нор хряк 0.022 0.978 Да 
32 14563 Йоркшир_Нор хряк 0.021 0.979 Да 
33 14564 Йоркшир_Нор хряк 0.011 0.989 Да 
34 14565 Йоркшир_Нор хряк 0.013 0.987 Да 
35 14566 Йоркшир_Нор хряк 0.011 0.989 Да 
36 14567 Йоркшир_Нор хряк 0.010 0.990 Да 
37 14568 Йоркшир_Нор хряк 0.012 0.988 Да 
38 14569 Йоркшир_Нор хряк 0.029 0.971 Да 
39 14570 Йоркшир_Нор хряк 0.020 0.980 Да 
40 14571 Йоркшир_Нор хряк 0.021 0.979 Да 
41 14572 Йоркшир_Нор хряк 0.053 0.947 Да 
42 14573 Йоркшир_Нор хряк 0.041 0.959 Да 
43 14574 Йоркшир_Нор хряк 0.029 0.971 Да 
44 14575 Йоркшир_Нор хряк 0.017 0.983 Да 
45 14576 Йоркшир_Кан хряк 0.059 0.941 Да 
46 14577 Йоркшир_Кан хряк 0.062 0.938 Да 
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Рисунок 3.8 − Результаты анализа породной принадлежности хряков 
 
Как показано в таблице 3.12 и на рисунке 3.8, породная принад-

лежность хряков может быть подтверждена у 16 и 18 хряков породы 
ландрас Норсвин-Литва и всех хряков породы йоркшир, как Норсвин-
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Литва, так и канадской селекции. Не соответствует породная принад-
лежность двух хряков породы ландрас Норсвин-Литва (№№ 14548, 
14549), которые генетически более близки йоркширам. Установлено, 
что хряки породы ландрас генетически более близки йоркширам, чем 
ландрасам по результатам молекулярно-генетического анализа. 
Подтверждение их породной принадлежности требует дополни-

тельных анализов (смотри ниже). 
Учитывая географический аспект и то, что каждая из двух иссле-

дуемых пород представлена двумя географически различными попу-
ляциями, для установления генетических различий между хряками од-
ной породы различного географического происхождения был проведен 
анализ в популяционном аспекте (4 популяции). Результаты такого 
анализа можно использовать для определения линейности животных, 
выявления наличия крови другой породы (популяции). Ранее нами бы-
ло установлено для «чистых линий» критерий Q составляет 0,9 и вы-
ше. Результаты анализа представлены в таблице 3.13. 

 
Таблица 3.13 − Результаты анализа линейности хряков 

№ п/п № ВИЖ Порода Индив. 
номер 

Критерий Q 
Линейность 

Л_Нор Л_Кан Й_1 Й_2 
1 2 3 4 5 6 7 8 9 
1 14532 Л_Нор  0,984 0,005 0,007 0,004 Да 
2 14533 Л_Нор  0,989 0,004 0,004 0,004 Да 
3 14534 Л_Нор  0,974 0,009 0,004 0,013 Да 
4 14535 Л_Нор  0,939 0,03 0,026 0,005 Да 
5 14536 Л_Нор  0,989 0,004 0,004 0,004 Да 
6 14537 Л_Нор  0,983 0,010 0,005 0,003 Да 
7 14538 Л_Нор  0,981 0,007 0,003 0,008 Да 
8 14539 Л_Нор  0,979 0,009 0,006 0,006 Да 
9 14540 Л_Нор  0,968 0,018 0,007 0,007 Да 
10 14541 Л_Нор  0,876 0,011 0,098 0,015 Да 
11 14542 Л_Нор  0,986 0,004 0,005 0,005 Да 
12 14543 Л_Нор  0,984 0,005 0,005 0,006 Да 
13 14544 Л_Нор  0,980 0,007 0,009 0,005 Да 
14 14545 Л_Нор  0,905 0,019 0,056 0,02 Да 
15 14546 Л_Нор  0,969 0,005 0,017 0,009 Да 
16 14547 Л_Нор  0,952 0,015 0,017 0,016 Да 
17 14548 Л_Нор  0,025 0,168 0,006 0,801 Нет, кровь Й, ветвь 2
18 14549 Л_Нор  0,027 0,711 0,192 0,071 Нет, кровь Й, ветвь 1
19 14550 Л_Кан  0,034 0,933 0,019 0,014 Да 
20 14551 Л_Кан  0,054 0,866 0,062 0,018 Да 
21 14552 Й_Нор  0,035 0,012 0,928 0,025 Да, ветвь 1 
22 14553 Й_Нор 13784* 0,015 0,030 0,888 0,067 Да, ветвь 1 
23 14554 Й_Нор  0,015 0,011 0,964 0,01 Да, ветвь 1 
24 14555 Й_Нор  0,006 0,013 0,972 0,01 Да, ветвь 1 
25 14556 Й_Нор  0,005 0,014 0,921 0,06 Да, ветвь 1 
26 14557 Й_Нор  0,007 0,019 0,963 0,011 Да, ветвь 1 
27 14558 Й_Нор  0,009 0,427 0,557 0,008 Нет, кровь Й_Кан 
28 14559 Й_Нор  0,018 0,020 0,948 0,014 Да, ветвь 1 
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Продолжение таблицы 3.13 
1 2 3 4 5 6 7 8 9 
29 14560 Й_Нор  0,008 0,009 0,973 0,009 Да, ветвь 1 
30 14561 Й_Нор  0,010 0,008 0,976 0,007 Да, ветвь 1 
31 14562 Й_Нор  0,009 0,004 0,983 0,004 Да, ветвь 1 
32 14563 Й_Нор  0,007 0,006 0,982 0,005 Да, ветвь 1 
33 14564 Й_Нор  0,005 0,004 0,986 0,004 Да, ветвь 1 
34 14565 Й_Нор  0,005 0,006 0,977 0,011 Да, ветвь 1 
35 14566 Й_Нор  0,005 0,003 0,987 0,005 Да, ветвь 1 
36 14567 Й_Нор  0,004 0,014 0,025 0,956 Да, ветвь 2 
37 14568 Й_Нор  0,006 0,018 0,654 0,322 Нет, ветвь 1 х ветвь 2
38 14569 Й_Нор  0,005 0,004 0,007 0,983 Да, ветвь 2 
39 14570 Й_Нор  0,006 0,006 0,024 0,965 Да, ветвь 2 
40 14571 Й_Нор  0,008 0,012 0,972 0,008 Да, ветвь 1 
41 14572 Й_Нор  0,022 0,034 0,912 0,032 Да, ветвь 1 
42 14573 Й_Нор  0,013 0,032 0,010 0,945 Да, ветвь 2 
43 14574 Й_Нор  0,013 0,027 0,950 0,01 Да, ветвь 1 
44 14575 Й_Нор  0,007 0,008 0,007 0,978 Да, ветвь 2 
45 14576 Й_Кан  0,032 0,592 0,202 0,174 Нет, кровь Л_Кан 
46 14577 Й_Кан  0,054 0,115 0,797 0,034 Нет, кровь Л_Кан 

*- гетерозиготный хряк по гену дефекта спермотозоидов – CPL – Ff 
 
Как следует из данных таблицы 3.13, может быть подтверждена 

линейность следующих животных (таблица 3.14, рисунок 3.9). 
 
Таблица 3.14 – Результаты анализа линейности животных 

Порода Число 
голов, n 

Линей-
ные 

Не линейные 
Число 
голов, 

n 
 

Ландрас Нор-
свин_Литва 

18 
16 

(88,2%) 
2 

№ 14548 – кровь Й, 
ветвь 2 

№14549 - кровь Й, 
ветвь 1 

Ландрас Канад-
ский 

2 2 (100%) 0 
Генетически отличен от 
Л_Нор, ближе к Й_Кан 

Йоркшир Нор-
свин_Литва 

24 
22 

(91,7%) 
2 

№ 14558 – кровь Й_Кан 
№ 14568 – Й_Нор, 
ветвь 1 х ветвь 2 

Йоркшир канад-
ский 

2 0 (0,0%) 2 № 14576 – кровь Л_Кан  
№ 14577 – кровь Л_Кан 

 
Полученные данные несоответствия породной и линейной принад-

лежности следует правильно трактовать. Связь между породами (по-
пуляциями), наличие крови которых установлено у помесных или не 
линейных животных может быть как прямой, так и опосредованной.  
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Рисунок 3.9 − Результаты анализа природной  

принадлежности хряков 
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Например, если установлено наличие крови Й у Л, то это означает, 
что или Й непосредственно был использован в селекции Л (прямая 
связь), или в селекции Й и Л были использованы общие предки (опо-
средованная связь). 
Для установления генетических связей между популяциями и от-

дельными животными, а также определения генеалогических линий 
был выполнен анализ генеалогического родства между животными. 
Результаты представлены на рисунке 3.10. 
Анализ полученных данных позволяет сделать следующие выводы: 
1. Показано соответствие породной принадлежности и доказана 

линейность 16 из 18 хряков породы ландрас Норсвин_Литва. 
2. Показана линейность 2-х хряков породы ландрас канадской се-

лекции. При этом установлено, что ландрасы канадской селекции ге-
нетически ближе канадским йоркширам, чем ландрасам Нор-
свин_Литва. 

3. Показано соответствие породной принадлежности всех 26-и хря-
ков породы йоркшир, в т.ч. 24-х хряков йоркшир Норсвин_Литва и 2-
ух хряков йоркшир канадской селекции.  

4. Анализ линейности показал принадлежность к «чистым линиям» 
22-х хряков породы йоркшир Норсвин_Литва, при этом они формиро-
вали 2 отдельных генеалогических ветви по 17 и 5 голов, при этом 
ветвь из 17 хряков (ветвь 1) генетически более близка канадским 
йоркширам, а ветвь из 5-и голов (ветвь 2) имеет среди далеких предков 
ландрасов (рисунок 3.10). 

5. Подлежит сомнению породная принадлежность следующих хря-
ков: 
№ 14548 (Ландрас-Норсвин_Литва) – родств. с Й, ветвь 1 
№ 14549 (Ландрас-Норсвин_Литва) – родств. с Й, ветвь 2 
6. Подлежит сомнению линейность следующих хряков: 
№ 14558 (Йоркшир Норсвин_Литва) – кровь Й_Кан 
№ 14568 (Йоркшир Норсвин_Литва) – Й_Нор, ветвь 1 х ветвь 2 
№ 14576 (Йоркшир канадский) – кровь Л_Кан 
№ 14577 (Йоркшир канадский ) – кровь Л_Кан. 
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3.4.3. Генетическая экспертиза племенных хряков норвежской 
селекции Витебского племпредприятия 

 
3.5.3.1. Первый этап завоза 
 
Проводилось определение микросателлитного профиля хряков ЗАО 

«Norsvin Lietuva» с целью определения породной принадлежности и 
подтверждения чистопородности животных.  
Скрининг проводили у 26-ти хряков, в т. ч. 15-ти хряков породы 

ландрас и 11-ти хряков породы йоркшир норвежской селекции. 
Определение микросателлитного профиля свиней проводили по 

методикам Центра биотехнологии и молекулярной диагностики ГНУ 
«ВИЖ». 
Результаты анализа определения породной принадлежности хряков 

представлены в графическом выражении на рисунке 3.11 и в таблице 
3.14. При проведении анализа мы исходили из того, что анализируе-
мые образцы относятся к двум породам. Как показано на рисунке 3.11 
и в таблице 3.14, получены высокие коэффициенты членства иссле-
дуемых хряков в собственной популяции (выше 0,9). На основании по-
лученных данных породная принадлежность и чистопородность хря-
ков могут быть подтверждены у всех 26-ти исследованных хряков, в 
том числе 15-ти хряков породы ландрас и 11-ти хряков породы йорк-
шир. 

 
Рисунок 3.11 − Схема генеалогической или линейной принадлежности 
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Таблица 3.14 − Результаты анализа породной принадлежности хря-
ков 
№ 
п/п 

№ 
ВИЖ 

Порода Пол Индив. 
номер 

Критерий Q Чистопо-
родность YORK LAND 

1 16828 LAND ♂ 122198 0,010 0,990 Да 
2 16829 LAND ♂ 122242 0,015 0,985 Да 
3 16831 LAND ♂ 122456 0,019 0,981 Да 
4 16832 LAND ♂ 122270 0,013 0,987 Да 
5 16833 LAND ♂ 122231 0,015 0,985 Да 
6 16834 LAND ♂ 122220 0,014 0,986 Да 
7 16835 LAND ♂ 122340 0,009 0,991 Да 
8 16836 LAND ♂ 122087 0,012 0,988 Да 
9 16837 LAND ♂ 122091 0,012 0,988 Да 
10 16839 LAND ♂ 121916 0,011 0,989 Да 
11 16840 LAND ♂ 122078 0,010 0,990 Да 
12 16841 LAND ♂ 122137 0,015 0,985 Да 
13 16845 LAND ♂ 122226 0,010 0,990 Да 
14 16846 LAND ♂ 122430 0,135 0,865 Да 
15 16847 LAND ♂ 122471 0,026 0,974 Да 
16 16826 YORK ♂ 122366 0,990 0,010 Да 
17 16827 YORK ♂ 122305 0,965 0,035 Да 
18 16830 YORK ♂ 122374 0,993 0,007 Да 
19 16838 YORK ♂ 122309 0,984 0,016 Да 
20 16842 YORK ♂ 121768 0,923 0,077 Да 
21 16843 YORK ♂ 122578 0,971 0,029 Да 
22 16844 YORK ♂ 122581 0,976 0,024 Да 
23 16848 YORK ♂ 122311 0,975 0,025 Да 
24 16849 YORK ♂ 122564 0,985 0,015 Да 
25 16850 YORK ♂ 122748 0,986 0,014 Да 
26 16851 YORK ♂ 122575 0,863 0,137 Да 

 
Полученные результаты подтверждаются данными генеалогическо-

го сходства исследуемых хряков. Как показано на рисунке 3.12, груп-
пы хряков пород ландрас и йоркшир формируют два независимых кла-
стера. 
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Рисунок 3.12 − Результаты анализа породной  
принадлежности хряков  

 
По данным таблицы 3.14 и рисунка 3.12 следует, что породной 

принадлежности соответствуют все 25 исследованных хряков ЗАО 
«Норсвин-Литва», в том числе 15 хряков породы ландрас и 11 хряков 
породы йоркшир. 
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3.5.3.2. Второй этап завоза 
 
Проводились работы по определению микросателлитного профиля 

хряков с целью подтверждения их породной принадлежности и уровня 
чистопородности (линейности) животных. Скрининг проводили у 40 
хряков, в т. ч. 27-ти хряков породы ландрас и 13-ти хряков породы 
йоркшир норвежской селекции.  
Результаты анализа определения породной принадлежности хряков 

представлены в таблице 3.15 и в графическом выражении на рисунке 
3.13. При проведении анализа мы исходили из того, что анализируе-
мые образцы относятся к двум породам. Как показано в таблице 3.15 и 
на рисунке 3.13, получены высокие коэффициенты членства исследуе-
мых хряков в собственной популяции (выше 0,9). На основании полу-
ченных данных породная принадлежность хряков может быть под-
тверждена у всех 27-ми исследованных хряков породы ландрас и всех 
13-ти исследованных хряков породы йоркшир.  
 
Таблица 3.15 – Результаты анализа породной принадлежности хряков 
№ 
п/п 

№ 
ВИЖ 

Порода Пол Индив. 
номер 

Критерий Q Соответствие 
породе YORK  LAND  

1 2 3 4 5 6 7 8 
1 15354 LAND хряк 118181 0,036 0,964 Да 
2 15355 LAND хряк 118350 0,014 0,986 Да 
3 15356 LAND хряк 118360 0,014 0,986 Да 
4 15357 LAND хряк 118361 0,018 0,982 Да 
5 15358 LAND хряк 118441 0,008 0,992 Да 
6 15359 LAND хряк 118500 0,035 0,965 Да 
7 15360 LAND хряк 118503 0,023 0,977 Да 
8 15361 LAND хряк 118641 0,007 0,993 Да 
9 15362 LAND хряк 118705 0,079 0,921 Да 
10 15363 LAND хряк 118742 0,109 0,891 Да 
11 15364 LAND хряк 118757 0,129 0,871 Да 
12 15365 LAND хряк 118871 0,011 0,989 Да 
13 15366 LAND хряк 118952 0,014 0,986 Да 
14 15367 LAND хряк 118955 0,032 0,968 Да 
15 15368 LAND хряк 118959 0,011 0,989 Да 
16 15369 LAND  хряк 118962 0,035 0,965 Да 
17 15370 LAND  хряк 118968 0,013 0,987 Да 
18 15371 LAND  хряк 119022 0,013 0,987 Да 
19 15372 LAND  хряк 119029 0,016 0,984 Да 
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Продолжение таблицы 3.15 
1 2 3 4 5 6 7 8 
20 15373 LAND  хряк 119060 0,01 0,990 Да 
21 15374 LAND  хряк 119061 0,008 0,992 Да 
22 15375 LAND  хряк 119067 0,012 0,988 Да 
23 15376 LAND  хряк 119070 0,012 0,988 Да 
24 15377 LAND  хряк 119123 0,015 0,985 Да 
25 15378 LAND  хряк 119124 0,006 0,994 Да 
26 15379 LAND  хряк 119127 0,017 0,983 Да 
27 15380 LAND  хряк 119152 0,008 0,992 Да 
28 15381 YORK  хряк 118209 0,951 0,049 Да 
29 15382 YORK  хряк 118231 0,982 0,018 Да 
30 15383 YORK  хряк 118524 0,983 0,017 Да 
31 15384 YORK  хряк 118536 0,972 0,028 Да 
32 15385 YORK  хряк 118544 0,989 0,011 Да 
33 15386 YORK  хряк 118610 0,992 0,008 Да 
34 15387 YORK  хряк 118616 0,993 0,007 Да 
35 15388 YORK  хряк 118617 0,979 0,021 Да 
36 15389 YORK  хряк 118628 0,974 0,026 Да 
37 15390 YORK  хряк 118896 0,984 0,016 Да 
38 15391 YORK  хряк 119089 0,969 0,031 Да 
39 15392 YORK  хряк 119095 0,975 0,025 Да 
40 15393 YORK  хряк 119099 0,936 0,064 Да 

 

 
Рисунок 3.13 – Результаты анализа породной  

принадлежности хряков 

0.1

YORK005

YORK007

YORK006

YORK009

YORK008

YORK001

YORK004

YORK002

YORK011

YORK013YORK003

YORK010

YORK012

LAND012LAND026

LAND024

LAND009

LAND010
LAND020

LAND023

LAND021

LAND002 LAND013

LAND022
LAND025

LAND019

LAND027

LAND006
LAND007

LAND014

LAND017

LAND001

LAND016

LAND011

LAND003

LAND004
LAND018

LAND005

LAND008

LAND015

ЛАНДРАСЫ

ЙОРКШИРЫ



245 
 

Полученные результаты подтверждаются данными генеалогическо-
го сходства исследуемых хряков. Как показано на рисунке 3.14, груп-
пы хряков пород ландрас и йоркшир формируют два независимых кла-
стера. Следовательно, племенные хряки репродукции дочернего пред-
приятия компании «Норсвин - Литва» соответствуют всем заявленным 
критериям.  

 

 
 

Рисунок 3.14 − Результаты анализа породной  
принадлежности хряков 

 
Проблема подтверждения породности и «чистоты линий» весьма 

актуальна и интересует всех потребителей племенной продукции и ге-
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нетического материала. Специалисты племенных и промышленных 
предприятий страны при покупке животных по импорту от многочис-
ленных фирм-посредников все чаще отмечают их низкое качество, как 
по фенотипу, так и продуктивному ответу. Особенно много возникает 
проблем с резисстентностью и сохранностью потомства, а также каче-
ству получаемой от его свинины. 

 
3.4.4. Результаты генетической экспертизы хряков немецкой 

селекции, закупленных на племенную ферму одного из ЧСУП 
 
Изучался микросателлитный профиль хряков на предмет определе-

ния породной принадлежности и подтверждения чистопородности жи-
вотных. 
Скрининг проводили у 19 хряков, в т.ч. 6-и хряков породы йоркшир 

и 13-и хряков породы ландрас. 
Результаты анализа по определению породной принадлежности 

хряков представлены в таблице 3.16 и на рисунке 3.15. 
 
Таблица 3.16 − Результаты анализа породной принадлежности 
№ 
п/п 

№ 
ВИЖ 

Порода Пол Индив. 
номер 

Критерий Q Соответствие 
породе Й Л 

1 16070 L ♂ 1 0,071 0,929 Да 
2 16071 L ♂ 2 0,527 0,473 Нет 
3 16072 L ♂ 3 0,207 0,793 Нет 
4 16073 L ♂ 4 0,077 0,923 Да 
5 16074 L ♂ 5 0,320 0,680 Нет 
6 16076 L ♂ 10 0,089 0,911 Да 
7 16077 L ♂ 8 0,171 0,829 Нет 
8 16082 L ♂ 17 0,050 0,950 Да 
9 16083 L ♂ 19 0,064 0,936 Да 
10 16085 L ♂ 23 0,141 0,859 Да 
11 16086 L ♂ 24 0,057 0,943 Да 
12 16087 L ♂ 25 0,071 0,929 Да 
13 16088 L ♂ 26 0,610 0,390 Нет 
14 16078 Y ♂ 13 0,838 0,162 Да 
15 16075 Y ♂ 6 0,213 0,787 Нет 
16 16079 Y ♂ 14 0,923 0,077 Да 
17 16080 Y ♂ 15 0,466 0,534 Нет 
18 16081 Y ♂ 16 0,900 0,100 Да 
19 16084 Y ♂ 22 0,886 0,114 Да 
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Рисунок 3.15 − Результаты анализа породной принадлежности 
 хряков (на основании критерия –Q) 

 
Как следует из представленных данных, чистопородность хряков 

породы йоркшир подтверждена у 4-х из 6-и исследованных живот-
ных: № 16078,16079, 16081 и 16084. 
У хряков породы ландрас соответствие породе было подтвержде-

но у 8-и из 13-и исследованных животных: № 16070, 16073, 16076, 
16082, 16083, 16085, 16086 и 16087. 
На основании исследований породной принадлежности 19 хряков, 

в т.ч. 6-и хряков породы йоркшир и 13-и хряков породы ландрас под-
тверждена породная принадлежность 4-х хряков породы йоркшир и 8-
и хряков породы ландрас. По стальным животным не подтвержден за-
явленный статус, что является нарушением условия контракта и за-
трудняет функционирование объекта в статусе племенной фермы. 
Для профилактики сложившихся нарушений и обеспечения роста 
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продуктивности животных и повышения эффективности свиноводства 
предлагаются следующие мероприятия: 

1. Покупку племенных животных и спермы осуществлять из пле-
менных предприятий страны, согласно республиканской системе раз-
ведения с полной информацией о племенной ценности, данными гене-
тической экспертизы и генных маркеров, подтверждающих устойчи-
вость к стрессу и высокой продуктивности. 

2. При оценке и закреплении (подборе) животных использовать ре-
комендуемые учеными и специалистами ГО «Белплемживобъедине-
ние» схемы и рекомендации. 

3. Покупку племенного молодняка по импорту осуществлять толь-
ко для племенных целей, для комплектации нуклеусов и областных 
станций искусственного осеменения. Все животные должны иметь ге-
нетический паспорт и контролироваться сертифицированными лабора-
ториями. 
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ВЫВОДЫ 
 

В резельтате комплексных селекционно-генетических исследова-
ний была разработана эффективная кластерная система, включающая 
три основных направления (сайта) совершенствования свиней и дос-
тижения модельных профилей: конституционального, продуктивного 
и генетического.  
На основе современных ДНК-технологий был проведен скрининг 

активной части популяции белорусской крупной белой породы (на 
протяжении 12 лет или 7 поколений) по ряду генов, детерминирующих 
продуктивность и предрасположенность к заболеваниям животных. 
По результатам изучения ассоциативных взаимосвязей генотипов 

животных с селекционируемыми признаками были разработаны, апро-
бированы и предложены в производство схемы подбора и методы ген-
номной селекции. Их эффективность подтверждена ускорением эф-
фекта селекции в поколениях в 3-5 раз: ростом многоплодия – с 10,5 до 
12 поросят, энергии роста молодняка – с 650 до 788 г, конверсии корма 
– с 3,9 до 2,8 кг и выходу мяса – с 56,5 до 63,0 %. 
Проведен цитогенетический мониторинг, подтверждающий хромо-

сомную и генную стабильность опробируемых селекционных групп, 
линий, типов и породы. По итогам этой работы были усовершенство-
ваны заводские стада крупной белой породы, методом МС-анализа 
подтверждены их породность и линейность, что позволило успешно 
апробировать и утвердить ряд селекционных достижений. 
Разработаны методы маркер-зависимой селекции, позволяющие 

эффективно повышать продуктивность маток, энергию роста молодня-
ка и качество свинины. Особо следует выделить решаемую этими ме-
тодами проблему профилактики стресса, сохранности молодняка и по-
роков свинины. Комплексно изучен ряд генов в ассоциации их геноти-
пов с различной продуктивностью и разработаны фактический и мо-
дельный генетический паспорт (профиль) популяций, позволяющий 
планировать уровень продуктивности на основе их генетической де-
терминации на ранних периодах онтогенеза. Это позволит минимизи-
ровать отрицательное действие паратипических факторов. 
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ПЛАНИРОВАНИЕ СИСТЕМЫ ВОСПРОИЗВОДСТВА  
И НЕКОТОРЫХ ЗООТЕХНИЧЕСКИХ ПАРАМЕТРОВ  
В УСЛОВИЯХ ПРОМЫШЛЕННОГО СВИНОВОДСТВА  

(на примере свинокомплекса мощностью 54000 голов) 
 

1. ОБЩИЕ ПОЛОЖЕНИЯ 
 
Расчет технологии воспроизводства свиней будет привязан к кон-

кретной местности и планируемой инфраструктуре.  
Технология выращивания основана на многоплощадочной схеме. 

Все площадки расположены на безопасном в ветеринарном отношении 
расстоянии друг от друга. Производство предполагается расположить 
на 4-х площадках: 

• Репродуктор с отделением для ремонтных свинок, осеменяе-
мых, супоросных и подсосных свиноматок;  

• Сектор доращивания расположен на отдельной площадке; 
• Сектор откорма также расположен на одной площадке;  
• Хрячник включен в состав репродуктора, при этом имеет от-

дельный вход.  
 
2. ТЕХНОЛОГИЧЕСКИЕ ПАРАМЕТРЫ СВИНОКОМПЛЕКСА 

 
2.1. Расчет поголовья и производственной мощности свино-

комплекса 
 

Таблица 2.1 – Производственный цикл свиноматки 
№ 
п/п 

Фазы Продол-
житель-
ность, 
дней 

1 Отдых (сервис-период) 12 
2 Осеменение и условная супоросность 32 
3 Установленная супоросность 78 
4 Тяжелосупоросный период в станках для опоро-

сов (адаптация) 
7 

5 Подсосный период 26 
Общая продолжительность цикла* 155 

Примечание: *- продолжительность подготовки и санации станков 
при индивидуальном, групповом и подсосном содержании – 2 дня 
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Таблица 2.2 – Технологические параметры 
№ 
п/п 

Показатели Коли-
чество 

1 Технологическая группа свиноматок на осеменении 
(их расчета 75 % эффективности осеменений), гол. 

 
154 

2 Технологическая группа осемененных маток (пере-
дача на опорос) с учетом 6 % расформировки маток с 
аварийных опоросов, гол. 

 
 

115 
3 Технологическая группа подсосных маток, гол. 108 
4 Отъем поросят от матки в возрасте, дней 26 
5 Количество поросят на 1 опорос, гол.: 

от основных свиноматок  
от проверяемых свиноматок  

10,5 
10,8 
10,0 

6 Выход поросят на отъеме (при 6 % падеже), гол.: 
от основных свиноматок  
от проверяемых свиноматок 

9,87 
10,15 
9,4 

7 Прохолост свиноматок после осеменения, % 25 
8 Среднесуточный прирост живой массы свиней, г: 

поросят сосунов (0-26 дней) 
поросят-отъемышей (27-72 дня) 
молодняка на откорме (73-81 день) 

 
250 
490 
734 

9 Сохранность молодняка за период выращивания, %: 
поросят-сосунов 
поросят на доращивании 
молодняка на откорме 

 
94 
95 
98 

10 Ритм производства, дней 7 
 

Таблица 2.3 – Оптимальная структура стада свиней 
№ 
п/п 

Половозрастные группы свиней Лимит, 
% 

Предлагаемый 
% гол. 

1 Хряки (основные, проверяемые, пробники) 0,1-0,3 0,1 28 
2 Матки холостые (условно супоросные и 

на отдыхе) 2,5-4,0 2,8 983 
3 Матки подсосные 1,5-3,0 1,6 556 
4 Матки супоросные 5,5-6,0 5,6 2028 
5 Поросята 0-26 дней 16-20 16,2 5838 
6 Поросята на доращивании 21-25 22 7938 
7 Молодняк на откорме 42-50 49,6 18144 
8 Ремонтные свинки на доращивании 0,5-1,0 0,4 134 
9 Ремонтные свинки на выращивании 0,8-1,3 0,8 291 
10 Ремонтные свинки на стимуляции 0,5-0,8 0,5 158 
11 Выбракованные свиньи на откорме 0,4-0,7 0,4 120 
Итого по комплексу  100 36218 
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Таблица 2.4 – Расчет движения поголовья 
№ 
п/п 

Операции Зна-
чения 

1 Количество опоросов в год от основных маток 
(365:155) 2,355 

2 Количество супоросных маток в группе (108 стан-
комест+7 на рассадку), гол. 115 

3 Период занятости станков в зданиях опоросов, дней: 
период тяжелосупоросности 
период подсоса 
период санации 

35 
7 
26 
2 

4 Будет проведено опоросов в станке (365:35) 10,43 
5 Всего станков на свинокомплексе (5 секций × 108), 

штук 540 
6 Будет проведено опоросов за год (без учета аварий-

ных): 540×10,43 5632 
7 В зданиях опоросов будет получено поросят 

(5632×10,5), гол.  59136 
8 Будет передано на площадку доращивания 

(59136×0,94), гол. 55588 
9 Будет передано на площадку откорма (55588×0,96), 

гол. 53364 
10 Снято с откорма и отправлено на убой (53364×0,98), 

гол. 52297 
11 Количество станкомест на площадке доращивания 1200 
12 Продолжительность доращивания, дней 46 
13 Время подготовки, дней 3 
14 Всего продолжительность цикла доращивания 

(46+3), дней 49 
15 Количество циклов доращивания в год (365:49) 7,5 
16 Требуется скотомест (55588:7,5) 7412 
17 Требуется зданий (7412:1200) 6,2 
18 Количество мест в здании откорма 2400 
19 Период откорма, дней 100 
20 Период дезинфекции, дней 2 
21 Продолжительность цикла на откорме (100+2), дней 102 
22 За год в зданиях откорма будет произведено оборо-

тов станков (365:102) 3,58 
23 Всего требуется станков (53364:3,58), мест 14906 
24 Требуется зданий (14906:2400) 6,21 

 



4 
 

Таблица 2.5 – Годовой расчет объемов выращивания и реализации 
свиней 

Показатели Расчетные показатели 
Реализация: 
откормочного молодняка за выче-
том 2% вынужденного убоя в пери-
од откорма, гол. 
вес реализации (предубойный вес), ц 
непроизводительное выбытие (са-
нитарный убой), гол. 
их живая масса, ц 
выбракованных основных свинома-
ток при 40% годовой выбраковке, 
гол. 
их живая масса, ц 
выбракованных проверяемых сви-
номаток при 50% годовой выбра-
ковке, гол. 
их живая масса, ц 
всего поголовья, гол. 
их живая масса, ц 

 
 
 
52297 
57526,7 (52297×1,1) 
 
1070 
749 (1070×0,7) 
 
 
1427 (3567×0,4) 
2568,6 (1427×1,8) 
 
 
714 (1427×0,5) 
1071 (714×1,5) 
55508(52297+1070+1427+714) 
61915,3(57526,7+749+2568,6+1071) 

Плановый валовой доход от реали-
зации свинины при стоимости 1 ц 
5500 руб., млн. руб. 

 
 
340,5 (61915,3×5500) 

 
 

3. ТЕХНОЛОГИЯ КОРМЛЕНИЯ 
 

3.1. Кормление хряков-производителей 
 
Кормление хряков-производителей организовывается так, чтобы 

получить от них высококачественную сперму в течение всего года. 
Кормят хряков в соответствии с детализированными нормами кормле-
ния с учетом возраста, живой массы, состояния упитанности и половой 
нагрузки. В тех случаях, когда упитанность животных ниже средней, 
нормы кормления увеличивают, обращая особое внимание на содер-
жание в рационах незаменимых аминокислот, витаминов А, Д, Е, 
группы В, а также минеральных веществ. Молодых хряков не следует 
кормить в изобилии, поскольку это плохо влияет на состояние ног. 
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Таблица 3.1 – Предлагаемая схема кормления хряков 
Живая масса, кг Кормовых единиц/день Комбикорм 

25-50 Вволю СК-21 
50-90 Максимально 2,9 к.ед./день СК-1 

Свыше 90 В зависимости от состояния 
(2-4 кг комбикорма в день) 

СК-1 

 
Требуется четко соблюдать зоогигиенические параметры микро-

климата, снижение температуры ниже 20 ºС на каждый градус влечет 
дополнительные затраты корма минимум 100 г. 
Кормление взрослых хряков-производителей осуществляется пол-

норационным комбикормом СК-1. 
 

Таблица 3.2 – Примерный рецепт полнорационного комбикорма СК-1 
для холостых и супоросных свиноматок, хряков-производителей и ре-
монтных свинок 

Состав В рецепте, % 
1 2 

Пшеница, млн. МЕ/т 25,00 
Ячмень 12,17 
Кукуруза 25,00 
Горох 7,70 
Отруби пшеничные 8,00 
Шрот подсолнечный СП 34% кл. 19% 6,70 
Шрот соев. тост. (СПР 41-45%) 10,00 
Заменитель обезжиренного молока 2,00 
Известняковая мука 1,80 
Соль поваренная 0,40 
Микосорб 0,13 
Лизин кормовой 78% 0,10 
КС-1 свиноматок 1,00 

Показатели качества 
Наименование Содержится 

Обменная энергия свиней, МДж/кг 12,53 
Сырой протеин, % 15,98 
Сырой жир, % 2,86 
Сырая клетчатка, % 5,90 
Лизин, % 0,80 
Метионин+цистин, % 0,51 
Треонин, % 0,58 
Триптофан, % 0,18 
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Продолжение таблицы 3.2 
1 2 

Ca, % 0,80 
P, % 0,54 
NaCl, % 0,42 
Витамин А, млн. МЕ/т 20,00 
Витамин Е, г/т 25,42 
Витамин D3, млн. МЕ/т 2,00 
Витамин К3, г/т 1,00 
Витамин В1, г/т 2,63 
Витамин В2, г/т 5,58 
Витамин В3, г/т 14,88 
Витамин В4, г/т 479,00 
Витамин В5, г/т 38,00 
Витамин В6, г/т 6,20 
Витамин В12, г/т 0,02 
Витамин Н (биотин), г/т 0,05 
Каротин, г/т 0,21 
Fe, г/т 116,90 
Mn, г/т 53,36 
Zn, г/т 91,81 
Cu, г/т 11,48 
Co, г/т 0,22 
Se, г/т 0,20 
J, г/т 0,17 
S, % 0,05 
Ca/P 1,48 

 
Следует отметить, что комбикорм СК-1 не в полной мере обеспе-

чивает хряков протеином и другими компонентами питания. Поэтому 
обязательным, наряду с комбикормом, следует включение в рацион 
свиней 2,5-4 кг обрата на голову в сутки, 150 г меланжа или сырых 
яиц, 40 г/сутки рыбьего жира. 
Для улучшения вкусовых качеств и повышения усвояемости пита-

тельных веществ кормов к ним рекомендуется добавлять по 2-3 кг на 
голову сочных кормов (свеклы, моркови, картофеля и др.), а в летний 
период – 3-4 кг массы бобовых трав (клевера, люцерны и др.). 
Необходимо обеспечение животных свежей водой в достаточном 

количестве. Кормление следует осуществлять 2 раза в сутки влажным 
или увлажненным комбикормом. 
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3.2. Кормление свиноматок 
 
3.2.1. Кормление поросят-сосунов и супоросных свиноматок 
 
Для удобства составления схем кормления и рационов для поросят-

сосунов можно пользоваться разработанными подекадными нормами 
потребности поросят в питательных веществах, изложенными в табли-
цах. 

 
Таблица 3.3 – Подекадная потребность поросят-сосунов в питательных 
веществах 

Показатели 
потребности 

Декада 
Первая (живая 
масса поросят 

1,3-2,45 кг) 

Вторая (живая 
масса поросят 

2,45-4,8 кг) 

Третья (живая 
масса поросят 

4,8-8,0кг) 
мо-
ло-
ко 

под-
корм

ка 

ито-
го 

мо-
ло-
ко 

под-
корм

ка 

ито-
го 

мо-
ло-
ко 

под-
корм

ка 

ито-
го 

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 
Натуральных 
кормов, г 697 - - 759 69 - 560 390 - 
Сухих веществ, 
г 132 - 132 140 55 195 106 305 411 
Обменная энер-
гия, Мкал 0,79 - 0,79 0,83 0,18 1,01 0,62 1,04 1,66 
Кормовых еди-
ниц 0,35 - 0,35 0,37 0,08 0,45 0,27 0,46 0,73 
Сырого протеи-
на, г 36 - 36 40 10 50 32 51 83 
Переваримого 
протеина, г 35 - 35 39 8 47 31 40 81 
Сырой клетчат-
ки, г - - - - 3 3 - 19 19 
Жира, г 56 - 56 57 2 59 41 7 48 
Лактозы, г 35 - 35 38 - 38 27 - 27 
Лизина, г 3,5 - 3,5 3,8 0,6 4,4 2,8 3,6 6,4 
Метионина+ци-
стина, г 1,4 - 1,4 1,5 0,4 1,9 1,1 2,2 3,3 
Триптофана, г 0,5 - 0,5 0,6 од 0,7 0,4 0,8 1,2 
Натуральных 
кормов, г 560 390 - 365 586 - 254 745 - 
 



8 
 

Продолжение таблицы 3.3 
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 

Сухих веществ, 
г 106 305 411 91 462 553 60 588 648 
Обменная энер-
гия, Мкал 0,62 1,04 1,66 0,53 1,57 2,10 0,34 1,99 2,33 
Кормовых еди-
ниц 0,27 0,46 0,73 0,24 0,69 0,93 0,15 0,88 1,03 
Сырого протеи-
на, г 32 51 83 28 84 112 17 107 124 
Переваримого 
протеина, г 31 40 71 27 66 93 16 84 112 
Сырой клетчат-
ки, г - 19 19 - 28 28 - 35 35 
Жира, г 41 7 48 33 13 46 22 16 38 
Лактозы, г 27 - 27 23 - 23 18 - 18 
Лизина, г 2,8 3,6 6,4 1,8 5,3 7,1 1,3 6,8 8,1 
Метионина+ци-
стина, г 1Д 2,2 3,3 0,7 3,3 4,1 0,5 4,2 4,7 
Триптофана, г 0,4 0,8 1,2 0,3 1,2 1,5 0,2 1,5 1,7 

 
Таблица 3.4 – Нормы кормления поросят-сосунов в зависимости от 
живой массы и интенсивности роста 

Показатели 

Живая масса, кг 

4 6 8 10 12 14 16 18 
Среднесуточный прирост, г 

200 240 260 290 340 370 420 450 
1 2 3 4 5 6 7 8 9 

Кормовых единиц 0,42 0,51 0,60 0,70 0,80 0,91 1,03 1,13 
Обменная энергия, 
МДж 4,7 5,66 6,66 7,77 8,88 10,09 11,43 12,54 
Сухое вещество, кг 0,27 0,32 0,41 0,47 0,54 0,65 0,74 0,81 
Сырой протеин, г 72 87 103 118 135 150 171 187 
Переваримый про-
теин, г 64 73 84 96 11 123 140 153 
Лизин, г 3,9 4,5 5,1 5,9 6,8 7,2 8,2 9,0 
Метионин + цистин, 
г 2,4 2,7 3,1 3,5 4,1 4,3 4,9 5,4 
Сырой жир, г 30 36 37 38 39 40 41 42 
Сырая клетчатка, г - 11 15 17 19 27 31 34 
Соль поваренная, г - 1,0 2,0 2,0 2,0 3,0 3,0 3,0 
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Продолжение таблицы 3.4 
1 2 3 4 5 6 7 8 9 

Кальций, г 4,0 4,4 4,7 5,4 6,2 6,7 7,7 8,4 
Фосфор, г 3,1 3,3 3,7 4,3 4,9 5,4 6,1 7,0 
Железо, мг 32 36 47 54 62 75 86 94 
Медь, мг 4 5 7 8 9 11 13 14 
Цинк, мг 22 27 35 40 46 57 64 70 
Марганец, мг 11 14 18 21 24 30 34 37 
Кобальт, мг 0,4 0,4 0,5 0,5 0,6 0,8 0,9 1,0 
Йод, мг 0,09 0,11 0,14 0,16 0,18 0,23 0,26 0,28 
Витамин А, тыс. ME 2,0 2,2 2,8 3,2 3,5 3,8 4,3 4,7 
Витамин D, тыс. ME 0,2 0,2 0,3 0,3 0,3 0,4 0,4 0,5 
Витамин Е, мг 12 14 18 21 24 29 33 36 
Витамин B1, мг 1,0 1Д 1,4 1,7 1,8 1,9 2,1 2,3 
Витамин B2, мг 2,0 2,2 2,9 3,3 3,5 3,7 4,2 4,6 
Витамин В3, мг 6 7 9 11 12 15 17 19 
Витамин В4, мг 0,4 0,5 0,7 0,8 0,9 1,0 1,1 1,2 
Витамин В5, мг 10 14 18 21 31 37 42 46 
Витамин B12, мкг 9 11 14 16 18 19 21 23 

 
Кормление супоросной свиноматки должно обеспечивать имплан-

тацию оплодотворенных яйцеклеток, развитие зародышей, а также 
увеличение живой массы тощих свиноматок, рост вымени и рождение 
здоровых поросят. Данный период можно разделить на два: 

1. Первые 90 дней для приведения в порядок состояния свиномат-
ки; 

2. Последние 3 недели для скармливания дополнительного корма 
для роста эмбрионов. 
Кормление свиноматок осуществляется комбикормами рецепта СК-

1. 
За последнюю неделю до опороса количество корма следует сокра-

тить до 2,5 кг/сутки, поскольку избыток корма может привести к лихо-
радке во время опороса, а переполненный кишечник будет сужать ро-
довые пути свиноматки. 

 
3.2.2. Кормление подсосных свиноматок 
  
Подсосных свиноматок следует кормить вволю, чтобы гарантиро-

вать максимальное производство молока и снизить потери ресурсов 
организма. Так, в 6 л молока, в среднем выделяемых маткой в сутки, 
содержится 28,2 МДж энергии, 380 г белка, 430 г жира, 270 г молочно-
го сахара и 72 г минеральных веществ. 
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Кормление осуществляется стандартным комбикормом СК-1. В 
первые часы после опороса матку не кормят, а через 5-6 часов скарм-
ливают 0,6-0,7 кг комбикорма в виде жидкой болтушки. 

 
Таблица3.5 – Примерная схема кормления подсосных свиноматок 

Дни после опороса 
Расход комбикормов 

за день за прием 
До опороса 2,5 1,25 
1-ый день - - 
Со 2-го по 4-ый 1,5 0,75 
С 5-го по 7-ой 2,5 1,25 
С 8-го по 9-ый 4,0 2,0 
С 10-го по 22-ой 5,3 2,65 
С 23-го по 26-ой 3,5 1,75 

 
Маткам с низкой упитанностью или ожиревшим нормы кормления 

следует, соответственно, увеличивать или уменьшать из расчета на каж-
дые 100 г среднесуточного прироста массы тела 0,4 к. ед., или 4,4 МДж 
обменной энергии. 
Следует отметить, что многие свиноматки сразу после опороса 

имеют хороший аппетит и, если их недокармливать, они становятся 
беспокойными и могут при этом задавливать поросят. В таких случаях 
маток кормят исходя из их аппетита. 
После отъема свиноматкам следует давать до 3,5 кг комбикорма в 

день, чтобы обеспечить выраженную охоту и выход яйцеклеток. 
 

Таблица3.6 – Программа кормления свиноматок (на 1 голову в сутки) 
Показатели Период, 

дней 
Расход кормов, кг 

в сутки за период 
На отдыхе после отъема 12 3,5 42 
Условно-супоросные 32 3,5 112 
0-60 дней супоросности 60 2,5 150 
61-85 дней супоросности 25 3,0 75 
86-109 дней супоросности 24 3,6 86,4 
Тяжелосупоросные 7 2,5 17,5 
Подсосные 26 5,3 137,8 
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3.3. Кормление поросят 
 
Следует помнить, что молодняк свиней рождается на более ранней 

стадии внутриутробного развития по сравнению с другими сельскохо-
зяйственными животными. Кроме того, он сохраняет максимальную 
напряженность роста после рождения. Поросенок в течение первых 
двух месяцев жизни увеличивает свою массу тела в 18-20 раз. Белки 
молока новорожденными усваиваются полностью. Начиная с 7-10 дня 
жизни, поросята могут успешно усваивать белки других кормов, но 
только легкопереваримые и высокого качества: белки сухого обезжи-
ренного молока, сухой молочной сыворотки, рыбной муки, а белки 
растительного происхождения перевариваются значительно хуже. 
Высокая интенсивность роста поросят-сосунов может быть обеспе-

чена только при условии поступления с кормами оптимального коли-
чества питательных веществ. При этом следует учитывать, что емкость 
пищеварительных органов у поросят в первые часы жизни небольшая, 
поэтому требуется высокая концентрация элементов питания в весовой 
единице корма. 
Для подкормки поросят-сосунов используются полнорационные 

предстартерные комбикорма рецептуры СК-11, которые богаты легко-
усвояемыми углеводами, содержат достаточное количество протеина 
(22 %) с оптимальным набором аминокислот. Биологически активные 
вещества вводятся в комбикорм с премиксом КС-3, который представ-
ляет собой набор витаминов, микроэлементов и антибиотиков. 

 
Таблица3.7 – Примерный рецепт комбикорма СК-11 для поросят в 
возрасте 9-42 дня 

Состав В рецепте, % 
1 2 

Ячмень экструдированный 66,5 
Шрот соевый 6,0 
Рыбная мука 5,0 
Микромель 20,0 
Дикальций фосфат 0,4 
Мел 1,0 
Соль 0,1 
Премикс КС-3 1,0 

Показатели качества 
Показатели Содержится 

Обменная энергия свиней, МДж/кг 14,0 
Сырой протеин, % 21,8 
Сырая клетчатка, % 2,0 
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Продолжение таблицы 3.7 
1 2 

Кормовых единиц, кг 1,26 
Лизин, % 1,31 
Метионин+цистин, % 0,74 
Ca, % 0,78 
P, % 0,59 
NaCl, % 0,50 
Витамин А, млн. МЕ/т 10,0 
Витамин D3, млн. МЕ/т 2,0 
Витамин В1, г/т 2,5 
Витамин В2, г/т 5,0 
Витамин В3, г/т 20,0 
Витамин В4, г/т 300,0 
Витамин В5, г/т 50,0 
Витамин В12, г/т 0,03 
Витамин Е, г/т 40,0 
Cu, г/т 25,0 
Fe, г/т 47,0 
Co, г/т 1,0 
Mn, г/т 40,0 
Zn, г/т 75,0 
J, г/т 0,50 
S, % 0,15 

 
Таблица3.8 – Программа кормления поросят-сосунов 
Воз-
раст, 
дней 

Продол-
житель-
ность пе-
риода, 
дней 

Живая 
масса, 

 кг 

Сред-
несут. 
при-
рост, г 

Потребление 
корма 

Комби-
корм 

в су-
тки, г 

за пе-
риод, 
кг 

5-7 приучение СК-11 
8-10 3 2,0-2,45 150 10 0,03 -//- 
11-15 5 2,45-3,45 200 30 0,15 -//- 
16-20 5 3,45-4,8 270 60 0,30 -//- 
21-26 6 4,8-7,6 460 100 0,60 -//- 
Примечание: начиная с 8-го дня жизни, сухой рассыпной комбикорм на-

сыпают в небольшом количестве на пол или в мелкую сковороду вблизи обог-
ревательной лампы, комбикорм меняют не реже 4-х раз в сутки, чтобы он был 
постоянно свежим. 
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3.3.2. Кормление поросят на доращивании 
 
Для раннего отъема пригодны поросята, приученные к потребле-

нию подкормки, живой массой 7-10 кг. Доотъемный период при такой 
технологии можно уменьшить до 5-6 суток. Этого времени вполне 
достаточно, чтобы приучить поросят не испытывать стресса из-за от-
сутствия свиноматки. 
Отъем – наиболее критическая стадия в жизни животного. В период 

отъема поросята остаются без материнского молока с почти 100%-ной 
усвояемостью и должны расти на предлагаемом корме. Корм для поро-
сят-отъемышей должен содержать молочный протеин или рыбную му-
ку в комбинации с растительным белком. Содержание энергии должно 
составлять не менее 1,4 к. ед. на 1 кг корма.  
В кормлении поросят-отъемышей используется стандартный пол-

норационный комбикорм СК-16.   
После отъема в первый день поросятам дают всего 40 г корма 

на голову в сутки, на 2-7 день – 60 г, на 8-9 день – 80 г комбикорма 
СК-16. В эти дни комбикорм рассыпают на полу, чтобы каждое жи-
вотное могло беспрепятственно съесть свою порцию корма. Начи-
ная с 10-го дня, комбикорм насыпают в кормушку, и выдача его 
увеличивается согласно программе кормления. 

 
Таблица 3.9 – Примерный рецепт комбикорма СК-16 для поросят в 
возрасте 43-60 дней 

Состав В рецепте, % 
1 2 

Ячмень шелушенный 31,8 
Пшеница экструдированная 25,0 
Ячмень экструдированный 15,0 
Шрот соевый 11,5 
Шрот подсолнечниковый 2,6 
Рыбная мука 3,0 
Микромель 8,0 
Фосфат 0,8 
Мел 1,0 
Соль 0,3 
Премикс КС-3 1,0 

Показатели качества 
Показатели Содержится 

Обменная энергия, МДж/кг 13,3 
Кормовых единиц, кг 1,20 
Сырой протеин, % 20,1 
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Продолжение таблицы 3.9 
1 2 

Сырая клетчатка, % 3,3 
Метионин+цистин, % 0,66 
Лизин, % 1,03 
Ca, % 0,85 
P, % 0,60 
NaCl, % 0,56 
Витамин А, млн. МЕ/т 10,0 
Витамин D3, млн. МЕ/т 2,0 
Витамин В1, г/т 2,5 
Витамин В2, г/т 5,0 
Витамин В3, г/т 20,0 
Витамин В4, г/т 0,30 
Витамин В5, г/т 50,0 
Витамин В12, г/т 0,025 
Витамин Е, г/т 40,0 
Cu, г/т 25,0 
Fe, г/т 47,0 
Co, г/т 1,0 
Mn, г/т 40,0 
Zn, г/т 75,0 
J, г/т 0,50 
S, % 0,15 

 
Комбикорм должен содержать не менее 1,13 кормовые единицы на 

1 кг, наличие в корме растительного белка является достаточным, но 
добавление 1-2 % животного протеина дает хорошую отдачу. Этим 
требованиям соответствует полнорационный комбикорм СК-21.  

 
Таблица 3.10 – Примерный рецепт комбикорма СК-21 для поросят на до-
ращивании в возрасте 61-104 дня 

Состав В рецепте, % 
1 2 

Ячмень шелушенный 12,5 
Пшеница экструдированная 30,2 
Тритикале экструдированный 20,0 
Шрот соевый 5,0 
Шрот подсолнечниковый 14,1 
Мясокостная мука 3,0 
Дрожжи кормовые 4,0 
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Продолжение таблицы 3.10 
1 2 

Фосфат 0,2 
Мел 0,9 
Соль 0,2 
Премикс КС-3 1,0 
Лизин 0,1 

Показатели качества 
Показатели Содержится 

Обменная энергия, МДж/кг 12,4 
Кормовых единиц, кг 1,23 
Сырой протеин, % 17,1 
Сырая клетчатка, % 4,12 
Метионин+цистин, % 0,61 
Лизин, % 0,86 
Ca, % 0,83 
P, % 0,62 
NaCl, % 0,17 
Витамин А, млн. МЕ/т 10,0 
Витамин D2, млн. МЕ/т 2,0 
Витамин В1, г/т 25,0 
Витамин В2, г/т 50,0 
Витамин В3, г/т 20,0 
Витамин В4, г/т 0,30 
Витамин В5, г/т 50,0 
Витамин В12, г/т 0,025 
Витамин Е, г/т 40,0 
Cu, г/т 25,0 
Fe, г/т 47,0 
Co, г/т 1,0 
Mn, г/т 40,0 
Zn, г/т 75,0 
J, г/т 0,55 
S, % 0,15 
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Таблица 3.11 – Программа кормления поросят на доращивании 
Воз-
раст, 
дней 

Продол-
житель-
ность пе-
риода, 
дней 

Живая 
масса, 

 кг 

Средне-
суточ-
ный 

прирост, 
г 

Потребление 
корма 

Комби-
корм 

в су-
тки, г 

за пе-
риод, 
кг 

27-35 9 7,6-10,4 310 150 1,35 -//- 
36-39 4 10,4-11,7 320 350 1,4 -//- 
40-44 5 11,7-13,5 350 450 2,25 -//- 
45-49 5 13,5-16,0 500 600 3,0 СК-16 
50-54 5 16,0-19,0 590 650 3,25 -//- 
55-59 5 19,0-22,0 600 700 3,5 -//- 
60-64 5 22,0-25,0 610 750 3,75 -//- 
65-72 8 25,0-30,0 620 850 6,8 СК-21 

 
3.4. Откорм 
 
Биологические особенности свиней позволяют вести мясной от-

корм с высокой интенсивностью. Мясной откорм подразделяется на 
два периода, что обусловлено неодинаковыми требованиями живот-
ных разной массы к качественной полноценности рационов.  
В первый период откорма (живая масса 50-70 кг) для получения 

высокого прироста живой массы в рационы молодняка необходимо 
включать богатые протеином корма. Рацион кормления должен обес-
печивать потребление 2,95 кг корма на 1 кг прироста. Содержание 
энергии должно составлять не менее 0,95 к. ед. на 1 кг прироста. 
Финальный период (70-112 кг) следует включать в состав комби-

корма корма, благоприятно влияющие на качество мясосальной про-
дукции (ячмень, пшеницу, горох и др.). Конверсия корма в этот период 
– не более 3 кг корма на 1 кг прироста. 
Для откорма свиней применяются комбикорма СК-26 (I период) и 

СК-31 (II период). В первый период откорма молодняк получает 1,8-
2,2 кг комбикорма СК-26, во второй – 2,3-2,8 кг комбикорма СК-31 в 
сутки на голову. Программа кормления животных позволяет правиль-
но и экономно расходовать корма при изменении возраста и живой 
массы животных. 
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Таблица 3.12 – Примерный рецепт полнорационного комбикорма СК-
26 для откорма свиней I периода 

Состав В рецепте, % 
1 2 

Пшеница 27,52 
Ячмень 43,00 
Кукуруза 10,00 
Шрот подсолнечный СП 34% кл. 19% 4,30 
Шрот соев. тост. (СПР 41-45%) 7,00 
Мука мясокостная (своя) 1,00 
Известняковая мука 2,00 
Финишер (Сехаве) 899 5,00 
Микосорб 0,08 
Лизин кормовой 78% 0,10 

Показатели качества 
Показатели Содержится 

Обменная энергия свиней, МДж/кг 12,13 
Сырой протеин, % 14,53 
Сырой жир, % 2,50 
Сырая клетчатка, % 6,32 
Лизин, % 0,87 
Метионин+цистин, % 0,51 
Треонин, % 0,55 
Триптофан, % 0,18 
Ca, % 0,86 
P, % 0,45 
NaCl, % 0,28 
Витамин А, млн. МЕ/т 7,20 
Витамин Е, г/т 31,50 
Витамин D3, млн. МЕ/т 1,50 
Витамин К3, г/т 0,46 
Витамин В1, г/т 0,54 
Витамин В2, г/т 4,58 
Витамин В3, г/т 6,90 
Витамин В4, г/т 205,05 
Витамин В5, г/т 32,49 
Витамин В6, г/т 1,18 
Витамин В12, г/т 0,02 
Витамин Вс, г/т 0,04 
Витамин Н (биотин), г/т 0,04 
Fe, г/т 156,20 
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Продолжение таблицы 3.12 
1 2 

Mn, г/т 31,83 
Zn, г/т 74,36 
Cu, г/т 19,62 
Co, г/т 0,21 
Se, г/т 0,26 
J, г/т 0,58 
S, % 0,01 

 
Таблица 3.13 – Примерный рецепт полнорационного комбикорма СК-
31 для откорма свиней II периода 

Состав В рецепте, % 
1 2 

Пшеница 25,00 
Ячмень 39,30 
Кукуруза 11,50 
Горох 7,85 
Шрот подсолнечный СП 36% и более 8,00 
Шрот соев. тост. (СПР 41-45%) 4,00 
Мука мясокостная (своя) 1,10 
Дефторированный фосфат 0,10 
Известняковая мука 1,70 
Соль поваренная 0,20 
Лизин кормовой 78% 0,25 
КС-5 откорма свиней 2-го периода 1,00 

Показатели качества 
Показатели Содержится 

Обменная энергия свиней, МДж/кг 12,01 
Кормовые единицы, в 100 кг 113,06 
Сырой протеин, % 13,67 
Сырая клетчатка, % 6,64 
Лизин, % 0,76 
Метионин+цистин, % 0,45 
Ca, % 0,77 
P, % 0,48 
NaCl, % 0,22 
Витамин А, млн. МЕ/т 4,50 
Витамин Е, г/т 1,72 
Витамин D3, млн. МЕ/т 0,90 
Витамин В1, г/т 0,53 
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Продолжение таблицы 3.13 
1 2 

Витамин В2, г/т 1,66 
Витамин В3, г/т 4,21 
Витамин В4, г/т 257,50 
Витамин В5, г/т 11,84 
Витамин В6, г/т 0,92 
Витамин В12, г/т 0,02 
Витамин Н (биотин), г/т 0,02 
Fe, г/т 93,63 
Mn, г/т 27,29 
Zn, г/т 52,63 
Cu, г/т 5,64 
Co, г/т 0,16 
Se, г/т 0,15 
J, г/т 0,31 
S, % 0,02 

 
Таблица 3.14 – Программа кормления молодняка свиней на откорме 
Воз-
раст, 
дней 

Про-
должи-
тель-
ность 
периода, 
дней 

Живая 
масса, 

 кг 

Средне-
суточ-
ный 

прирост, 
г 

Потребление 
корма 

Ком-
бикорм 

в су-
тки, г 

за пе-
риод, 
кг 

73-79 7 30,0-34,4 630 1100 7,7 -//- 
80-84 5 34,4-37,3 650 1300 6,5 -//- 
85-98 14 37,3-47,0 690 1650 23,1 -//- 
99-105 7 47,0-52,0 720 1800 12,6 СК-26 
106-112 7 52,0-57,0 730 1950 13,65 -//- 
113-119 7 57,0-62,3 750 2100 14,7 -//- 
120-126 7 62,3-67,7 770 2200 15,4 -//- 
127-144 18 67,7-81,9 790 2300 41,4 СК-31 
145-162 18 81,9-96,3 800 2600 46,8 -//- 
163-181 19 96,3-112,0 820 2800 53,2 -//- 
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3.5. Кормление ремонтного молодняка 
 
Качество ремонтного молодняка определяет будущую продуктив-

ность стада. Система кормления племенных животных должна обеспе-
чивать выращивание здоровых, конституционально-крепких живот-
ных. На ремонт стада отбирают здоровых, хорошо развитых поросят, 
имеющих живую массу не ниже 16-18 кг. В 9-10-месячном возрасте 
свинки в промышленных стадах должны иметь живую массу не менее 
115-120 кг, в племенных – 140-150 кг в возрасте 10-11 месяцев. Пле-
менные хрячки в возрасте 12 месяцев должны достигать живой массы 
не менее 180-200 кг в основном за счет развития костной и мускульной 
тканей. 
Однако в настоящее время наблюдается тенденция к интенсифика-

ции выращивания ремонтного молодняка. Она обусловлена стремле-
нием к ускорению оборачиваемости поголовья, уменьшению расхода 
кормов. Высокая интенсивность роста свинок позволяет к 7,5-8 меся-
цам получать животных с массой 140 кг. В этом случае свинки быст-
рее достигают половой зрелости и ко времени осеменения имеют два 
полноценных половых цикла. При интенсивном выращивании свинок 
используется дифференцированный режим кормления, когда макси-
мальный прирост получают до начала осаливания, а затем ограничи-
вают прирост, не допуская ожирения. Следует учитывать, что обиль-
ное кормление становится рискованным только после 5-6 месяцев. 
Программа кормления ремонтных свинок до 72 дней соответствует 

программе кормления откормочного молодняка. 
После 72 дней ремонтных свинок следует кормить ограниченно 

комбикормом СК-1. В последнюю неделю перед случкой следует да-
вать комбикорм вволю для получения как можно большего количества 
яйцеклеток в период охоты (до 4 кг комбикорма в сутки). 

 
Таблица 3.15 – Программа кормления ремонтных свинок 
Воз-
раст, 
дней 

Продол-
житель-
ность пе-
риода, 
дней 

Живая 
масса, 

 кг 

Средне-
суточ-
ный 

прирост, 
г 

Потребление 
корма 

Ком-
бикорм 

в су-
тки, 
г 

за пе-
риод, 
кг 

1 2 3 4 5 6 7 
Поросята-сосуны 

8-10 3 2,0-2,45 150 10 0,03 СК-11 
11-15 5 2,45-3,45 200 30 0,15 -//- 
16-20 5 3,45-4,8 270 60 0,30 -//- 
21-26 6 4,8-7,6 460 100 0,60 -//- 
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Продолжение таблицы 3.15 
1 2 3 4 5 6 7 

Поросята на доращивании 
27-35 9 7,6-10,4 310 150 1,35 -//- 
36-39 4 10,4-11,7 320 350 1,4 -//- 
40-44 5 11,7-13,5 350 450 2,25 -//- 
45-49 5 13,5-16,0 500 600 3,0 СК-16 
50-54 5 16,0-19,0 590 650 3,25 -//- 
55-59 5 19,0-22,0 600 700 3,5 -//- 
60-64 5 22,0-25,0 610 750 3,75 -//- 
65-72 8 25,0-30,0 620 850 6,8 СК-21 

Поросята на выращивании 
73-77 5 30,0-33,1 620 1200 6,0 -//- 
78-84 7 33,1-37,5 630 1250 8,75 -//- 
85-91 7 37,5-42,0 650 1350 9,45 -//- 
92-98 7 42,0-46,7 670 1500 10,5 -//- 
99-105 7 46,7-51,6 700 1800 12,6 СК-1 
106-112 7 51,6-56,6 720 2000 14,0 -//- 
113-119 7 56,6-61,8 740 2100 14,7 -//- 
120-126 7 61,8-67,1 760 2200 15,4 -//- 
127-133 7 67,1-72,6 780 2400 16,8 -//- 
134-140 7 72,6-78,2 800 2450 17,15 -//- 
141-147 7 78,2-83,9 820 2550 17,85 -//- 
148-154 7 83,9-89,5 800 2600 18,2 -//- 
155-161 7 89,5-94,8 760 2600 18,2 -//- 
162-172 11 94,8-102,8 730 2600 28,6 -//- 

Свинки на стимуляции 
173-183 11 102,8-110,6 710 2500 27,5 -//- 
184-194 11 110,6-118,3 700 2500 27,5 -//- 
195-205 11 118,3-125,8 680 2500 27,5 -//- 
206-216 11 125,8-133,3 680 2500 27,5 -//- 
217-226 10 133,3-140,8 750 2650 26,5 -//- 
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Таблица 3.16 – Программа кормления свиней (в расчете на 1 голову) 
Воз-
раст, 
дней 

Продол-
житель-
ность пе-
риода, 
дней 

Живая 
масса, 

 кг 

Средне-
суточ-
ный 

прирост, 
г 

Потребление 
корма 

Ком-
бикорм 

в су-
тки, г 

за пе-
риод, 
кг 

Поросята-сосуны 
5-7 приучение СК-11 
8-10 3 2,0-2,45 150 10 0,03 -//- 
11-15 5 2,45-3,45 200 30 0,15 -//- 
16-20 5 3,45-4,8 270 60 0,30 -//- 
21-26 6 4,8-7,6 460 100 0,60 -//- 

Поросята на доращивании 
27-35 9 7,6-10,4 310 150 1,35 -//- 
36-39 4 10,4-11,7 320 350 1,4 -//- 
40-44 5 11,7-13,5 350 450 2,25 -//- 
45-49 5 13,5-16,0 500 600 3,0 СК-16 
50-54 5 16,0-19,0 590 650 3,25 -//- 
55-59 5 19,0-22,0 600 700 3,5 -//- 
60-64 5 22,0-25,0 610 750 3,75 -//- 
65-72 8 25,0-30,0 620 850 6,8 СК-21 

Откорм 
73-79 7 30,0-34,4 630 1100 7,7 -//- 
80-84 5 34,4-37,3 650 1300 6,5 -//- 
85-98 14 37,3-47,0 690 1650 23,1 -//- 
99-105 7 47,0-52,0 720 1800 12,6 СК-26 
106-112 7 52,0-57,0 730 1950 13,65 -//- 
113-119 7 57,0-62,3 750 2100 14,7 -//- 
120-126 7 62,3-67,7 770 2200 15,4 -//- 
127-144 18 67,7-81,9 790 2300 41,4 СК-31 
145-162 18 81,9-96,3 800 2600 46,8 -//- 
163-181 19 96,3-112,0 820 2800 53,2 -//- 
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Таблица 3.17 – Расчет кормового баланса или годовой потребность в 
кормах 
№ 
п/п 

Группа  
животных 

Сред-
него-
довое 
пого-
ловье 

Потребность в 
кормах на голову 

Требует-
ся на все 
поголо-
вье в су-
тки, ц 

Требу-
ется на 
все по-
головье 
в год, т 

Вид 
комби-
кор-
мов 

в су-
тки, кг 

в год, 
ц 

1. Матки 
подсос-
ные 

556  5,3 19,35 29,47 1075,7 СК-1 

2. Матки 
супорос-
ные 

2028 3,5 12,78 70,98 2590,8 СК-1 

3. Матки 
холостые 

983 3,5 12,78 34,41 1255,8 СК-1 

4. Поросята 
на дора-
щивании 

7938 0,6 2,19 47,63 1738,5 СК-
11-16-

21 
5. Свиньи 

на откор-
ме 

18144 2,16 7,88 391,9 14304,4 СК-
21-26-

31 
6. Рем. мо-

лодняк на 
доращи-
вании 

134 0,6 2,19 0,80 29,2 СК-
11-26-

21 

7. Рем. мо-
лодняк на 
выращи-
вании 

291 2,08 7,59 6,05 220,8 СК-
21-1 

8. Рем. мо-
лодняк на 
стимуля-
ции 

158 2,5 9,13 3,95 144,2 СК-1 

9. Хряки 28 3,5 12,78 0,98 35,8 СК-1 
Всего 30260 - - 586,17 21395,2 - 

 
4. ОРГАНИЗАЦИЯ ТЕХНОЛОГИЧЕСКИХ ПРОЦЕССОВ 

 
Все технологические операции изложены в технологических кар-

тах-заданиях посуточно или согласно технологическому циклу и рит-
му. Повсеместно проводятся операции по постановке, переводу и пе-
редаче или реализации животных. 
Кормление свиней должно быть систематизированным, точным и 

проводиться в определенное время согласно зоотехническим нормам. 
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Следует придерживаться следующего режима кормления стада: для 
всех половозрастных групп животных двукратное нормированное су-
хое кормление (кроме случаев, описанных ниже) со свободным досту-
пом к воде. 

 
4.1. Поение 
 
Свиньи потребляют много воды (2,5 литра на каждый кг сухого 

корма). Повышенная потребность в воде возникает у свиноматок во 
время охоты (дополнительно 2 л питьевой воды в день). 

 
Таблица 4.1 – Потребность в питьевой воде свиней  

Группа животных Суточное потребление питьевой 
воды, л 

Поросята-сосуны 1-2 
Поросята-отъемыши 1-5 
Откормочный молодняк 5-10 
Супоросные свиноматки 12-20 
Лактирующие свиноматки 23-35 
Хряки 8-10 

 
Слишком низкое расположение сосковых поилок приводит к поте-

рям питьевой воды. Сосковые поилки устанавливают: для поросят-
сосунов – на высоте 15 см, для поросят-отъемышей – 30-40 см, ре-
монтного молодняка и откорма – 60 см, для маток – 75 см, хряков – 80 
см. Перерыв в подаче воды для поения – не более 4 часов. 

 
4.2. Подготовка и проведение опороса 
 
Подготовка свиноматок к опоросу начинается за 10-14 дней до 

предполагаемой даты родов. Для этого один раз в 2-3 дня произво-
дится осмотр глубокосупоросных маток и выполняется сверка их номе-
ров с зоотехническими записями, по которым устанавливается срок 
супоросности. Маток, у которых согласно записям прошло более 100 
дней с даты последнего осеменения, помечают и выполняют с ними 
комплекс операций по подготовке к опоросу. В комплекс входят пять 
основных мероприятий: 

1. Чистка, мойка и дезинфекция свиноматок; 
2. Перевод свиноматок в индивидуальный станок; 
3. Организация индивидуального ухода за свиноматками; 
4. Обеспечение беспрепятственного поения свиноматок чистой во-

дой. 
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С момента перевода матки в родильное отделение за ней устанав-
ливается индивидуальный уход. 
Он заключается: 
- в ежедневном осмотре свиноматок (выявляются ослабленные, 

слабо подвижные животные, с признаками запора или поноса); 
- в чистке станка матки дважды в день. 
Маток переводят на кормление 3 раза в день при постепенном 

уменьшении суточной нормы кормовой дачи на 20 %. Консистенцию 
рациона изменяют на жидкую кормовую мешанку при соотношении 
сухого корма и воды не менее 1:3.  
На второй-третий день после родов следует обеспечить взрослое 

животное однородным жидким кормом. В этот период питательные 
вещества кормов используются исключительно на поддержание жизни 
животного, а молозиво вырабатывается в основном за счет резервов 
тела. 
На третий день подсоса жидкое кормление прекращают и перехо-

дят на кормление густыми влажными мешанками при соотношении 
сухого корма и воды 1:0,8. 
У подсосных свиноматок еще на 4-5 день сохраняется ограничение 

по уровню потребления кормов. Это вызвано тем, что поросята в пер-
вые пять дней жизни еще не справляются с потреблением густого мо-
лозива в больших количествах. Неполное его высасывание часто ста-
новится причиной развития маститов у маток. 
Опыт кормления свиноматок показывает, что частая смена кормов 

в рационах, изменения в их структуре влияют на состав молока, что 
отрицательно сказывается на здоровье приплода, провоцирует рас-
стройства пищеварения, понижает рост молодняка.  

 
4.3. Уход за поросятами-сосунами. Удаление хвостов, зубов, ка-

страция 
 
Все эти операции производятся у поросят в подсосный период. 

Контроль за правильным ростом зубов проводится с момента их про-
резания, т. е. с 3-6-го дня после рождения.  
Удаление хвостов следует проводить в 3-4-дневном возрасте. Эту 

операцию проводят в том случае, если в хозяйстве нет возможности 
организовать правильное содержание и кормление молодняка свиней 
после отъема поросят. Особенно важно удаление хвостов, если живот-
ных содержат в сыром, тесном помещении с плохим освещением, 
большими группами (более 40-50 голов), не выпускают на прогулку 
или на пастбище. 
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С профилактической целью рекомендуется удалять хвосты у всех 
поросят в 3-дневном возрасте, когда производится осмотр. Откусыва-
ние зубов и хвостов производится одним инструментом, т. е. щипцами 
или кусачками. Хвост отрезается на расстоянии 1,5 см от тела (кожу не 
натягивать или натягивать в сторону таза). Обрубки хвоста необходи-
мо дезинфицировать хорошим антисептиком – 5%-ной настойкой йо-
да, а инструмент дезинфицировать после каждого обрезания хвоста у 
очередного поросенка. 
Кастрацию хрячков следует проводить в возрасте 20-30 дней, пока 

животные получают молоко свиноматки. 
 
4.3.1. Содержание поросят-сосунов 
 
Через каждые десять дней температуру в помещении, где содержат 

маток с поросятами, снижают на 1-2 °С.  
 

Таблица 4.2 – Процентное соотношение причин отхода молодняка 
свиней 

Причина гибели Погибло поросят, в % от 
родившихся всех погибших 

Задушено свиноматкой 14,8 44 
Рождено мертвыми 4,9 14 
Рождено слабыми 1,3 4 
Респираторные заболевания 2,7 8 
Голод 1,8 5 
Поедание свиноматкой 1,4 4 
Понос 0,3 1 
Другие заболевания 0,5 1 
Другие причины 6,1 18 
Всего 33,8 99 

 
4.4. Кормление и содержание поросят на доращивании и от-

корме 
 
К 3-4 недели жизни молодняка заканчивается физиологическая 

адаптация поросят к постэмбриональным условиям существования. У 
поросят в это время появляется в желудке достаточное количество со-
ляной кислоты, и они требуют более интенсивного наполнения желу-
дочно-кишечного тракта кормом, а молочность свиноматок начинает 
существенно и очень резко падать. Это означает, что главным источ-
ником питательных веществ для поросят становится комбикорм. Сле-
довательно, характер кормления их в этот период должен становиться 
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разнообразным и максимально сбалансированным по всем питатель-
ным веществам.  
Поросят-отъемышей и откормочный молодняк содержат безвы-

гульно. Выгульная система содержания обязательна для хряков, холо-
стых и супоросных свиноматок, ремонтного молодняка. 

 
4.5. Технология постановки свиней на убой 
 
Животных, предназначенных к отправке на убой, осматривает вете-

ринарный врач или фельдшер. После ветеринарного осмотра свиней 
нумеруют (бирками) и взвешивают. При сдаче свинины по ее убойно-
му выходу последнее кормление производится с таким расчетом, что-
бы перед отправкой на мясокомбинат животные содержались без кор-
ма минимально 5, оптимально 12 ч, включая время на погрузку и пере-
возку.  
Оптимальная плотность размещения свиней в автотранспорте 0,5 

м2 на 100 кг живой массы (группами до 20 голов в одной отгоро-
женной секции). Желательно индивидуальное размещение в специ-
альных фиксаторах. Не допускается смешивания мелких и крупных, 
слабых и хорошо развитых животных, а также поголовья из разных 
станков. Скорость движения автомашин – не более 40-50 км/ч, без рез-
ких толчков.  
Результаты определения категорий упитанности и взвешивания 

свиней оформляются актом, который составляется в трех экземплярах. 
Первый передают в бухгалтерию мясокомбината, второй – автобазе (в 
случае доставки свиней центровывозом), третий – представителю хо-
зяйства. 

 
4.6. Отбор и выращивание ремонтного молодняка 
 
Ремонтных свинок отбирают из приплода маток ведущей группы 

(30-35 % лучших маток), отличающихся высоким многоплодием (10 и 
более поросят) и молочностью (48 кг и более), крупноплодностью (1 кг 
и более) и выравненностью гнезда при рождении и отъеме. При этом 
учитываются цели и задачи селекционной работы со стадом, схемы 
подбора родительских пар. 
Поросята, которые будут отбираться на племя, должны быть инди-

видуально пронумерованы с помощью татуировки. Первый раз поро-
сенка метят на 1-2-й день жизни, когда на левом ухе ставят гнездовой 
номер. В возрасте 1 мес. на правом ухе ставят индивидуальный номер. 
Под этим номером животное записывают во всех формах зоотехниче-
ского учета. 
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Первый отбор производится при отъеме поросят от свиноматок с 
учетом показателей продуктивности родителей, общего развития, кре-
пости конституции, гармоничности телосложения, количества и рас-
положения сосков (12 и более), состояния здоровья. 
Второй раз молодняк отбирают при переводе в старшую группу в 

1,5-месячном возрасте. На этой фазе животных выбраковывают по бо-
лезни, отставанию в росте и развитии, проявлению пороков конечно-
стей. 
Третий этап – выбраковка молодняка в процессе выращивания. 
Четвертый этап отбора производится по достижении молодняком 

живой массы 100 кг, при этом учитывают те же показатели, что и на 
первых фазах отбора, а так же возраст достижения живой массы 100 кг 
и прижизненную толщину хребтового шпика. Толщину шпика изме-
ряют ультразвуковым аппаратом. После оценки каждому животному 
присваивают класс согласно «Инструкции по бонитировке свиней». 
Для саморемонта основного стада свиноматок оставляют свинок, отве-
чающих требованиям элиты и первого класса. 
Пятый – проводится перед осеменением. Основная причина бра-

ковки животных на этом этапе селекции – отсутствие охоты, а также 
учитывается живая масса и длина туловища. Оптимальный возраст для 
осеменения ремонтных свинок – 8-9 месяцев, при живой массе не ме-
нее 130 кг. 
Шестой этап отбора необходимо проводить на момент установле-

ния супоросности у проверяемых свиноматок. Неоплодотворенных ма-
ток бракуют из-за прохолоста. 
Заключительный этап отбора проводят после опороса проверяемой 

свиноматки по многоплодию. Выравненности помета, молочности, 
отъемной массе гнезда поросят, сохранности поросят и материнским 
качествам. 
Ремонтных свинок выращивают в отдельном помещении с регули-

руемым микроклиматом и системой раздачи кормов, позволяющей 
скармливать многокомпонентные рационы. Свинок за весь период вы-
ращивания, до отбора на случку, содержат в групповых станках (по 40-
20 гол.) технологическими группами и не смешивают со свиньями из 
других станков.  
При выращивании, ремонтные свинки должны пользоваться актив-

ным моционом. На выгульные дворики ремонтный молодняк выгоня-
ют через день: летом на 4-5 ч, зимой – на 2-3 ч. С ранней весны до на-
ступления холодов ремонтный молодняк целесообразно содержать в 
летних лагерях. 
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4.7. Параметры микроклимата 
 
4.7.1. Нормы площади станков 
 
Длина станков должна быть в два раза больше ширины. Полы 

должны быть частично щелевыми (1/3 от общей площади пола). Высо-
та ограждения станков должна быть не менее: для хряков – 1,4 м, по-
росят-сосунов – 0,6 м, поросят-отъемышей – 0,8 м, остального поголо-
вья – 1,0 м. 
Нормы площади станков на 1 голову, м2: 
хряки – групповые станки – 2,5; 
               индивидуальные – 7,0; 
холостые и супоросные матки – групповые станки – 1,5; 
подсосные матки – индивидуальные станки – 7,5; 
поросята-отъемыши – 0,85; 
ремонтный молодняк – 0,8; 
откормочный молодняк – 0,8. 
Фронт кормления (см), не менее: 
хряки и матки – 45; 
откормочный и ремонтный молодняк – 30; 
поросята-отъемыши – 20. 
 
4.7.2. Температура 
 

Таблица 4.3 – Температура в помещении 
Помещение t° (C°) Комментарии 

1 2 3 
Цех осеменения 17-20 ° Отдельный станок, бетонный пол 
Супоросные свино-
матки, основные и 
проверяемые 

17-20 ° Свиноматки расположены группами, 
бетонные полы 

Опорос свиноматок 15-20 ° При более высокой температуре сви-
номатка не будет есть столько корма, 
сколько нужно для производства 
большого количества молока 

Поросята сразу после 
опороса 

30-33 ° Территория отдыха отдельно от сви-
номатки. Обогрев можно проводить с 
помощью лампы и/или с помощью на-
веса 
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Продолжение таблицы 4.3 
1 2 3 

До 10 кг 24-28 ° На месте отдыха. Если имеется навес, 
температура помещения может пре-
вышать 15 °. Температура в помеще-
нии может снижаться на 1 градус в  
неделю. Таким образом, при 10 кг    
она может достигать 24 °. 

10-20 кг 18-24 ° На месте отдыха. Если имеется навес, 
в помещении допускается температура 
15 °. Температура в помещении может 
снижаться на 1 градус в неделю и, та-
ким образом, при 20 кг она может дос-
тигать18 °. 

20-40 кг 15-20 ° Слишком низкая температура повлия-
ет на увеличение конверсии кормов и 
может стать причиной повышенной 
заболеваемости. 

40-70 кг 15-20 ° 

70-120 кг 15-20 ° 

 
Относительная влажность не должна превышать 75 % для маленьких 

поросят и 80 % для больших и для свиноматок.  
 
4.7.3. Вентиляция 
 

Таблица 4.4 – Параметры аспирации 

Помещение 
м

3 в час 
Комментарии 

мин. макс. 

Цех осеменения 20 100 

Пониженная вентиляция увели-
чивает риск отравления ядови-
тыми газами. Слишком боль-
шая скорость воздуха повышает 
риск возникновения сквозняка, 
который может стать причиной 
респираторных заболеваний. 

Супоросные сви-
номатки молодые 
свиноматки 

20 100 

Опорос 50 200 
Скорость воздуха не должна 
превышать 0,3 м/сек. в холод-
ное время года и 0,8 м/сек. в те-
плое время. 

Поросята 10-20 кг 3 30 
20-40 кг 6 50 
40-70 кг 15 100 
70-120 кг 15 125 
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4.7.4. Микроклимат 
 
На развитии животных сказывается микроклимат в помещениях. 

Поэтому особое значение имеют температура, влажность, химический 
состав воздуха, наличие в нем пыли и микробов, световые и ультра-
фиолетовые лучи. Переохлаждение организма в сочетании с сыростью 
в помещении, загазованность и запыленность воздуха – основные при-
чины снижения сопротивляемости организма к различным заболева-
ниям, снижения продуктивности животных. 

 
Таблица 4.5 – Оптимальные параметры микроклимата для свиней 

Показатели 

Группы животных 
Хряки, 

холостые 
и супо-
росные 
матки 

Подсос-
ные матки 
с порося-
тами 

Поро-
сята 

Молодняк на от-
корме с живой мас-

сой, кг 

38-70 71-120 

1 2 3 4 5 6 
Температура 
воздуха, °С 16 20 20 18 16 
Относитель-
ная влаж-
ность, % 60 60 60 60 60 
Концентрация газов: 
углекислота, 
% 0,2 0,15 0,15 0,15 0,2 
аммиак, мг/м3 15 10 10 10 15 
сероводород, 
мг/м3 10 5 5 5 10 
Воздухообмен, м3/гол.: 
зима 70 100 10 45 45 
весенне-лет-
ний период 90 150 20 65 65 
лето 120 200 50 120 120 
Освещение: 
естественное 1:10 1:10 1:10 1:20 1:20 
искусствен-
ное, лк 100 100 80 60 30 
Продолжи-
тельность ос-
вещения в 
сутки, ч 14-18 14-18 14-18 8-16 8-10 
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Продолжение таблицы 4.5 
1 2 3 4 5 6 

Содержание 
пыли, м3 не более 6 
Уровень шу-
ма, дБ не более 85 
Микробная 
загрязнен-
ность возду-
ха, тыс./м3 50-60 40-50 40-50 60-80 60-80 

 
 

5. ПРИМЕРНЫЕ ВЕТЕРИНАРНО-САНИТАРНЫЕ  
МЕРОПРИЯТИЯ 

 
5.1. Общие положения 
 
Свинокомплекс находится на режиме предприятий закрытого типа, 

под постоянным ветеринарным наблюдением. Посещение комплекса 
посторонними лицами, а также въезд транспорта на его территорию 
возможны с разрешения ветврача хозяйства. 
Проход на территорию комплекса должен осуществляться только 

через постоянно действующий дезбарьер.  
Внутри каждого помещения при входе должны быть специальные 

дезковрики для дезинфекции обуви. 
Работники комплекса должны регулярно проходить медицинское 

обследование. Лица, больные туберкулезом, бруцеллезом и другими 
болезнями, к работе не допускаются. 
Зооветспециалисты обязаны постоянно следить за ветеринарно-

санитарным состоянием производственных помещений и окружающей 
их территорией, не реже одного раза в месяц проводить на комплексе 
санитарный день, систематически проводить необходимые меры борь-
бы с грызунами и насекомыми. 
Категорически запрещается отправка и прием свинопоголовья без 

ветеринарного свидетельства, подтверждающего законность переме-
щения свиней. 
Все поголовье должно подвергаться профилактическим прививкам 

и исследованиям. Ежегодно должен проводиться клинический осмотр 
поголовья животных, а результаты осмотра записываться в соответст-
вующих журналах. На комплексе необходимо вести зоотехнический 
учет заболеваемости рождающегося молодняка. Осуществлять посто-
янный контроль за своевременным удалением навоза с территории. 
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Периодически проводить профилактическую обработку копыт и ска-
лывания клыков у хряков и маток. 
Все поголовье животных должно находиться под постоянным вете-

ринарным надзором. Его необходимо регулярно тщательно клиниче-
ски осматривать, чтобы не допустить заболеваний инфекционным ат-
рофическим ринитом, вирусной пневмонией, вирусным гастроэнтери-
том и другими болезнями. 
Свиноматок и хряков следует подвергать обязательному исследо-

ванию на бруцеллез, туберкулез, лептоспироз и сальмонеллез в соот-
ветствии с действующими инструкциями по борьбе с этими болезня-
ми. 
Свиноматок, хряков и поросят нужно подвергать плановым иссле-

дованиям на наличие гельминтов. При установлении гельминтозов, в 
зависимости от вида паразита, проводить соответствующую дегель-
минтизацию в комплексе с другими оздоровительными мероприятия-
ми. 
Племенной молодняк перед отправкой в другие хозяйства необхо-

димо подвергать тщательному клиническому осмотру, термометрии, 
вакцинации против чумы и рожи, обязательному исследованию на 
бруцеллез, лептоспироз, сальмонеллез. 
Хряков, предназначенных для откорма, нужно кастрировать на 21 

день рождения, т. е. день взвешивания помета для определения молоч-
ности свиноматок. 
Предназначенный для передачи на откорм молодняк подвергать ак-

тивной иммунизации против чумы, рожи свиней, других болезней в 
зависимости от эпизоотической обстановки. Молодняк передавать на 
откорм не ранее, чем через 10 дней после последней прививки. 
Ответственность за организацию всей работы возлагается на глав-

ного ветеринарного врача комплекса. 
Продажу поросят проводить за территорией комплекса, с указани-

ем в квитанции ушного номера, массы поросенка. Нежизнеспособный 
рождающийся молодняк (имеющий живую массу 700 г и менее и др. 
причины) подлежит уничтожению. 
Предусматривается проведение комплекса ветеринарно-

санитарных мероприятий, направленных на предупреждение проник-
новения и возникновения инфекционных, инвазионных и др. заболева-
ний: 

- ограждение территории забором и полосой зелёных насаждений и 
разделение ограждениями внутри территории цехов и хозяйственных 
секторов; 

- рампы для ввоза и вывоза животных; 
- карантин для поступающего ремонтного молодняка; 
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- санпропускник для персонала, прачечная для спецодежды; 
- автомашины и фургоны для транспортировки животных на терри-

тории комплекса, закрытая автомашина и контейнеры для транспорти-
ровки больных животных, дезинфекционные машины; 

- устройство дезбарьеров у входов и выходов в свинарники и въез-
дов в цеха; 

- плановая дератизация и дезинфекция; 
- предпусковая дезинфекция всех производственных помещений; 
- очистка зданий горячей водой до 80 °С (под давлением 25 атм.); 
- эксплуатация помещений, кроме зданий холостых и супоросных 

свиноматок, производится по принципу «пусто - занято», где не со-
блюдается этот принцип – производится влажная дезинфекция. 
Наличие во всех производственных зданиях для содержания жи-

вотных свободных изолированных секций даёт возможность система-
тически проводить уборку и дезинфицировать освободившиеся секции 
свинарника, не нарушая работы в целом. 
Подземная транспортировка навоза за пределы комплекса обеспе-

чивает чистоту территории. 
 
5.2. Контроль качества подготовки помещений и обеспечение 

дезинфицирующими материалами 
 
После перевода поросят на откорм изолированные помещения для 

их содержания тщательно очищают и дезинфицируют. Утром, сразу 
после вывода животных, моют стены, чистят полы, станочное и другое 
оборудование, навозные решетки, транспортеры. В начале следующего 
дня производится дезинфекция всех поверхностей 4%-ным раствором 
каустической соды, а через час после этого – мойка водой под давле-
нием. На ночь помещение и оборудование дезинфицируют 7-10%-ным 
раствором формалина. Затем помещение остается свободным для про-
сушки, ремонта и малярно-восстановительных работ до заполнения 
следующей партией животных, но не менее двух дней. 
Профилактическая дезинфекция проводится с целью уничтожения 

условно патогенных микробов или патогенных возбудителей, выде-
ляемых невыявленными животными-бактерионосителями. 
Для влажной профилактической и вынужденной дезинфекции наи-

более часто используют 2-4%-ный раствор формальдегида, 2-10%-ный 
раствор едкого натра, 3-5%-ный раствор креолина, 4-5%-ный освет-
ленный раствор хлорной извести. 
Приготовление растворов и дезинфекцию проводят с соблюдением 

мер предосторожности: обязательно надевают резиновые сапоги, рука-



35 
 

вицы, халат, фартук, очки, головной убор, а при необходимости - про-
тивогаз или респиратор. 
Дезинфицирующие растворы должны иметь температуру 70-80 ° (за 

исключением формалина и хлорной извести). Расходуют их из расчета 1 
л на 1 м2.  
После окончания обеззараживания помещение проветривают, кор-

мушки промывают горячей водой, при наличии на полу остатков рас-
твора их также смывают. 
Перед дезинфекцией помещение тщательно герметизируют, темпе-

ратура в нем должна быть не ниже 15 °, относительная влажность – 60-
100 %. 
Дератизация – комплекс мер, направленных на уничтожение мы-

шевидных грызунов. С этой целью применяют механические и хими-
ческие средства, препараты бактерий, а также комбинированные пре-
параты ядов и бактерий. Наиболее широко используют химические 
средства и комбинированные препараты ядов и бактерий. 
Наряду с применением химических и биологических средств борь-

бы с грызунами весьма важно систематически проводить профилакти-
ческие мероприятия – лишать их пищи, питья и убежища. 
После проведения дезинфекции и дератизации составляют акт. В 

нем указывают, когда проводилась обработка, ее вид (профилактиче-
ская, вынужденная), размеры обработанной площади, что применялось 
и при каких режимах. 

 
Таблица 5.1 – График противоэпизоотических мероприятий по плем-
ферме 
Группа животных Возраст Наименование мероприятий 

1 2 3 

Поросята до 2-х ме-
сяцев 

1 день Осмотр, удаление клыков.  
3-5 дней Осмотр, введение ферроглюкина, 

селенита натрия, кастрация хрячков 
8-10 дней Витаминизация 
40 дней Вакцинация против классической 

чумы свиней 

Поросята 2-4 месяца 

80 дней Капрологическое исследование 
85 дней Дегельминтизация 
95 дней Ревакцинация против классической 

чумы свиней 
110 дней Вакцинация против болезни Ауески 

и рожи свиней 
Свиньи 4-7 месяцев 130 дней Дегельминтизация 
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Продолжение таблицы 5.1 
1 2 3 

Свиноматки 

За 30 дней 
до осеме-
нения 

Вакцинация против парвовирусной 
инфекции и репродуктивно-
респираторного синдрома свиней 

За 10-15 
дней до 

осеменения 

Вакцинация против классической 
чумы свиней 

Супоросность 

20-й день Вакцинация против лептоспироза 
65-й день Вакцинация против болезни Ауески 

и рожи свиней 
75-й день 1-я вакцинация против колибакте-

риоза 
85-й день 2-я вакцинация против колибакте-

риоза 
105-й день Дегельминтизация 

Ремонтные свинки и 
ремонтные хрячки 
перед переводом на 
промышленный 
комплекс 

За 14 дней Исследование на туберкулёз, бру-
целлёз, лептоспироз 

 
Таблица 5.2 – График противоэпизоотических мероприятий по ком-
плексу 
Группа животных Возраст Наименование мероприятий 

1 2 3 

Поросята до 2-х  
месяцев 

1 день Осмотр, удаление клыков 
3-5 дней Осмотр, введение ферроглюкина, се-

ленита натрия, кастрация хрячков 
8-10 дней Витаминизация 
15 дней 1-я вакцинация тканевым инактивиро-

ванным препаратом против респира-
торных инфекций 

25 дней 2-я вакцинация тканевым инактивиро-
ванным препаратом против респира-
торных инфекций 

40 дней Вакцинация против классической чу-
мы свиней 

50 дней Капрологическое исследование 
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Продолжение таблицы 5.2 
1 2 3 

Поросята 2-4 месяца 

90 дней Капрологическое исследование 
100 дней Дегельминтизация 
95 дней Ревакцинация против классической 

чумы свиней 
110 дней Вакцинация против болезни Ауески и 

рожи свиней 

Ремонтные свинки  
и ремонтные хрячки 
со дня перевода  
в цех воспроизвод-

ства 

1-3-й день Осмотр, выбраковка 
5-7-й день Исследование на туберкулез, бруцел-

лёз, лептоспироз 
10-й день Вакцинация против классической чу-

мы свиней 
20-й день Вакцинация против парвовирусной 

инфекции и репродуктивно-
респираторного синдрома свиней 

30-й день Вакцинация против рожи и болезни 
Ауески свиней 

40-й день Вакцинация против лептоспироза 

Свиноматки 

За 30 дней 
до осемене-

ния 

Вакцинация против парвовирусной 
инфекции и репродуктивно-
респираторного синдрома свиней 

За 10-15 
дней до 

осеменения 

Вакцинация против классической чу-
мы свиней 

Супоросность 

20-й день Вакцинация против лептоспироза 
65-й день Вакцинация против б. Ауески и рожи 

свиней 
75-й день 1-я вакцинация против колибактериоза 
85-й день 2-я вакцинация против колибактериоза 
105-й день Дегельминтизация 

Хряки 

1 раз в 6 
мес. 

Вакцинация против рожи и болезни 
Ауески свиней 

1 раз в 1 год Вакцинация против классической чу-
мы свиней 

Хряки 

1 раз в 1 год Дегельминтизация. Капрологическое 
исследование 

1 раз в 6 
мес. 

Вакцинация против парвовирусной 
инфекции и репродуктивно-
респираторного синдрома свиней 
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6. ТЕХНОЛОГИЯ ИСКУССТВЕННОГО ОСЕМЕНЕНИЯ 
 
На хрячнике предусматривается содержание высокоценных хряков-

производителей, проверенных по наследственным качествам, потомст-
во которых может повысить продуктивность свиней. 

 
Таблица 6.1 – Наличие хряков по породам 

Группа 
животных 

Количество животных, гол.  
Всего крупная 

белая 
ландрас дюрок 

Хряки основные  6 8 14 28 
Хряки-пробники 8 - - 8 
Ремонтные хрячки 3 3 8 14 
Всего хряков 17 11 22 50 

 
Все объекты станции искусственного осеменения размещаются на 

участке в соответствии с запроектированной схемой генерального 
плана. 
Режим полового использования хряков устанавливают в зависимо-

сти от возраста, индивидуальных особенностей животных и потребно-
стей станции в сперме. 
Молодых хряков предусматривается приучать к садке на чучело с 

7-8-месячного возраста, а получать сперму от них для осеменения ма-
ток в возрасте 10-11 месяцев при достижении живого веса не менее 
150 кг. 
От молодых растущих хряков сперму получают 1-2 раза в декаду. 

От взрослых хряков равномерно в течение года не менее 90 эякулятов, 
от проверяемых хряков – 45 эякулятов в год. 
При необходимости допускается более интенсивное использование 

взрослых хряков, в этом случае сперму получают раз в два дня с пре-
доставлением отдыха 8-10 дней. 
Продолжительность производственной службы хряков предусмат-

ривается 4 года при ежегодной выбраковке их 25 % состава. 
Подбор пород и линий хряков производится в соответствии с уста-

новленным для станции планом селекционно-племенной работы. 
Содержание хряков предусматривается станково-выгульное с пре-

доставлением им регулярных прогулок (активный моцион).  
Для охраны здоровья производителей, предупреждения распро-

странения заразных болезней, а также повышения оплодотворяющей 
способности спермы необходимо строго выполнять ветеринарные пра-
вила. 
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Ветеринарные мероприятия на станции искусственного осеменения 
животных проводят по соответствующим планам, утвержденным на-
чальником станции и главным ветеринарным врачом комплекса. 
На станции установлен режим закрытого хозяйства. 
При входе и въезде на них должен быть оборудован ветсанпропу-

скник, для дезинфекции обуви оборудуют дезковрики. Транспорт на 
территорию станции должен выезжать через бетонный дезбарьер, ко-
торый заполняют дезинфицирующими растворами (2%-ный раствор 
щелочи, 5%-ный раствор хлорной извести или 3-5%-ной эмульсии 
креолина). Зимой дезбарьер оборудуют специальным устройством для 
обогрева дезраствора или в него добавляют 10 % поваренной соли. 
Всю проводимую на станции ветеринарную работу ежедневно за-

писывают в ветеринарно-санитарный журнал. На заболевших произво-
дителей ведут историю болезни. 
В соответствии с ветеринарно-санитарными правилами и ус-

тановленным распорядком дня на станции должен быть составлен ка-
лендарный план проведения общих санитарных мероприятий. 
Один раз в неделю следует проводить ветеринарно-санитарный 

день, в который осуществляют: тщательный ветеринарный осмотр 
производителей, обрезку копыт и клыков у хряков, дезинфекцию по-
мещений, инвентаря и предметов ухода. В качестве дезинфицирующих 
средств применяют 3-4%-ный горячий (80 °С) раствор едкого натрия, 
20%-ную взвесь свежегашеной извести или другие дезинфицирующие 
средства. 
Оборудование, используемое для взятия спермы от производителей 

(станки и др.), тщательно очищают и дезинфицируют 2%-ным раство-
ром едкого натра или 3%-ным раствором перекиси водорода после ра-
боты в дни взятия спермы. 
Хряка моют раз в неделю. Техник берет сперму в резиновых (вини-

ловых) перчатках независимо от метода ее получения. Перед и после 
получения эякулята он должен вымыть, а затем протереть руки тампо-
ном, смоченным 70%-ным спиртом. 
Не разрешается повторное взятие спермы на одну и ту же вагину. 
Для предотвращения микробного загрязнения препуциальной по-

лости у производителя необходимо один раз в декаду промывать ее 
3%-ным раствором перекиси водорода или раствором фурациллина 
1:5000. 
Для контроля за чистотой содержания производителей и ветери-

нарно-санитарной оценки спермы один раз в квартал исследуют ее и 
смыв препуция на содержание микробных тел и колититр. Свежая не-
разбавленная сперма должна иметь колититр не более 1:10, а смыв с 
препуция – не более 1:100. Использование запрещается, если ее коли-
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титр выше 1:10 и она загрязнена патогенными или условно-
патогенными микробами и грибами. 
Производителей, в неразбавленной сперме которых обнаружено 

более 5 тыс. условно-патогенных микробов в 1 см3 или выделена си-
негнойная палочка, повторно обследуют не менее трех раз с интерва-
лом 3-5 дней. Если и при этих исследованиях будет установлена та же 
микрофлора в тех же, в больших или нескольких меньших (до 30 %) 
количествах, таких производителей считают бактерионосителями. От 
таких животных прекращают брать сперму, выясняют причины бакте-
рионосительства и принимают соответствующие меры лечения. При 
отсутствии лечебного эффекта этих животных выбраковывают. 
Среды, применяемые для разбавления спермы, должны быть сте-

рильными. Не реже одного раза в месяц их исследуют на бактериаль-
ную загрязненность. Поступившие на станцию новые серии компонен-
тов среды предварительно проверяют на безвредность для спермиев 
хряков. 
Посуду и инструменты, используемые на станциях и пунктах, обез-

зараживают следующим образом: 
1. Приборы для осеменения промывают 2-3%-ным раствором дву-

углекислой соды. Внутреннюю поверхность флаконов обрабатывают 
ершом, тщательно удаляя остатки спермы, а канал катетеров моют, 
прогоняя по нему раствор в объеме 100 мл. Наружную поверхность 
флаконов, катетеров и пробки моют поролоновой губкой, ополаскива-
ют теплой, а затем дистиллированной водой. Чистые флаконы, предва-
рительно заполнив их дистиллированной водой, пробки к ним и кате-
теры помещают в стерилизатор и кипятят 10 минут или автоклавиру-
ют, затем помещают в термостат для просушивания. 

2. Стеклянную посуду, бывшую в употреблении, погружают в теп-
лую воду, после этого моют в 2-3%-ном растворе двууглекислой соды. 
Затем всю посуду промывают проточной, дистиллированной водой и 
закрывают бумажными колпачками, ставят в сушильный шкаф, отре-
гулированный на температуру 130-180 °С, нагревают в течение 45 ми-
нут. После этого посуду вынимают и ставят на предназначенные для 
нее места или оставляют в шкафу до утра. Нельзя сразу открывать 
дверцы сильно нагретого шкафа, так как вследствие резкой смены 
температуры на посуде могут появиться трещины. Можно стерилизо-
вать также в автоклаве при температуре 105 °С, давлении 1,5-2 атм. в 
течение 30-45 мин. 

3. Халаты, косынки, шапочки, полотенца, марлевые салфетки сте-
рилизуют в автоклаве или утюжат перед началом работы. 
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Рисунок 1 – Технологическая схема воспроизводства и племенной 

работы на свинокомплексе 
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На станции по искусственному осеменению свиней заполняют сле-
дующие документы: 

1. График взятия спермы от хряков. 
2. Журнал оценки спермы хряков. 
3. Журнал оценки спермиев по выживаемости. 
4. Производственную карточку хряков. 
5. Акты на выбраковку хряков. 
6. Журнал учета случек и осеменений свиней. 
7. Племенные и производственные карточки свиноматок. 
8. Журнал учета оплодотворяемости маток. 
9. Журнал выбраковки и выбытия маток. 
Вся зоотехническая документация на СИО ведется операторами по 

технологической обработке спермы (лаборантами) и зоотехником-
селекционером под руководством начальника станции, на пунктах ис-
кусственного осеменения - операторами по искусственному осемене-
нию свиней, техником-селекционером под руководством зоотехника-
селекционера или начальника участка осеменения. 

 
7. СЕЛЕКЦИОННАЯ ПРОГРАММА 

 
Целью селекционной программы, принятой на свинокомплексе, яв-

ляется разведение чистопородных свиноматок крупной белой породы 
и на основе использования хряков специализированных мясных пород 
(ландрас и дюрок), получение двухпородных маток- (F1), обеспечи-
вающих получение товарного гибридного молодняка (рис. 2-3). 
Данная селекционная генетическая программа обеспечивает мак-

симальную реализацию эффекта гетерозиса при скрещивании и гибри-
дизации, получение здорового молодняка и высококачественной мяс-
ной свинины. 
Согласно технологической программе объекта с 7-дневным циклом 

необходимо еженедельно осеменять не менее 154 свиноматок (108 ос-
новных свиноматок). Еженедельно отнимается в секторе 108 свинома-
ток, которые поступают в цех воспроизводства (сектор ожидания), 
приходят в охоту на 3-5 сутки после отъема, а 46 ремонтных свинок 
переводятся из сектора выращивания ремонтных свинок в возрасте 7,5 
мес. (225 дней) живой массой 140 кг (рисунок 2). 
Согласно недельной циклограмме ритма и учета потерь от абортов 

и прохолостов, а также выравнивания гнезд после опоросов и сверх-
ранних отъемов, только 70 % маток от первоначально осемененных 
остаются в секторах репродукции.  
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Для выполнения технологической программы необходимо в год 
154×22,4=3450 свиноматок и для этого потребуется (при 2-кратном 
осеменении) [3450×2] × 2,3 = 15900 осеменений. 
С учетом того, что продолжительность цикла воспроизводства сви-

номатки составляет (12 дней отдых+32 дня условно-супоросные+78 
дней супоросные+7 дней тяжелосупоросные+26 дней подсосные) = 155 
дней. 
Количество циклов репродукции 365:155 = 2,35. 
Следовательно, структура маточного стада будет следующей: 
 

Таблица 7.1 – Структура маточного стада 
Группы  

свиноматок 
Продолжительность 

цикла, дней 
% в 
стаде 

Количество 
голов 

Сектор репродукции 
(супоросные, тяже-
лосупоросные и под-
сосные) 

 
33 (26+7) 21,3 556 

Сектор воспроизвод-
ства (свиноматки на 
отдыхе, холостые с 
устанавливаемой су-
поросностью) 44(12+32) 28,4 983 
Супоросных 76 50,3 1911 
Всего  155 100 3450 

 
Таблица 7.2 – Породный состав стада 

Группа  
животных 

Количество животных, гол. 
Всего крупная 

белая 
ландрас дюрок 

Хряки основные  6 8 14 28 
Хряки пробники 8 - - 8 
Ремонтные 
хрячки 3 3 8 14 
Всего хряков 17 11 22 50 
Матки основные 500 Помеси 

КБ×Л 2950 
- 3450 

Ремонтные 
свинки 200 1100 - 1300 
Всего маток 700 4050  4750 

 
Селекционная программа технологии свиноводческого товарного 

комплекса должна быть основана на методе оценки племенной ценно-
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сти Pig-BLUP и компьютерной программе «АСУ-селекция». В целом 
технология учета и отчетности, движения поголовья, комплектации, 
поступления сырья, кормов и материалов, а также реализации продук-
ции должна быть автоматизирована и связана с центральным диспет-
черским пунктом управления модемной связью. В данных программах 
предусмотрены все формы селекционного и зоотехнического учета (от 
1 до 14 форм СВ). 

 
7.1. Зоотехнический учет 
 
Зоотехнический учет является основой племенной работы и должен 

отражать особенности каждого животного. Для этого, прежде всего, 
все поголовье нумеруется, а взрослым животным присваиваются клич-
ки.  
Нумерация является важнейшим элементом зоотехнического учета. 

Учитывая, что одна свинья дает в помете 10-12 поросят и более, нуме-
рацию следует начинать при рождении.  
Поросятам белой масти в течение суток татуировочными щипцами 

с цифрами размером 1×0,5 см на наружной поверхности левого уха 
ставится гнездовой номер (порядковый номер опороса в течение ка-
лендарного года) и порядковый номер в гнезде. Татуировка гнездового 
номера делается в середине уха, а порядкового – в конце. Перед отъе-
мом поросятам на наружной поверхности правого уха ставится заво-
дской инвентарный номер щипцами с размером цифр 2×1 см – свинкам 
четный, хрячкам – нечетный.  
Свиней темной масти обычно метят щипцами. При этом гнездовой 

и порядковый номер в гнезде не ставятся, а в 2-3-дневном возрасте по-
росятам ставят сразу инвентарный номер по специальной системе.  
Наряду с указанными методами обязательно ставят пластмассовые 

бирки, на которых нанесены цифры. Для этого у основания уха (при-
мерно посередине) делается дыроколом круглое отверстие и в него 
вставляется бирка. 
Данные о происхождении, развитии, продуктивности и классности 

животных заносятся в специальные формы. 
Основные формы ведения документации: производственная кар-

точка свиноматки, производственная карточка хряка, журнал оценки 
спермы хряков, журнал осеменения свиней, журнал ежедневного учета 
оплодотворяемости свиноматок, журнал учета свиноматок второй по-
ловины супоросности, журнал приплода, карточка доращивания и от-
корма молодняка, журнал учета поголовья на доращивании и откорме, 
анализ выполнения программы производства на свиноводческом ком-
плексе. 
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Рисунок 2 – Генетическая формула товарного гибрида 
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Рисунок 3 – Структурная системы разведения свиней  

по «принципу пирамиды» 
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