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У статті наведено результати оцінки генетичної розмаїтості 
свиней великої білої породи на основі мультілокусних генотипів 
мікросателітів. Встановлено, що найменша кількість мультілокус-
них генотипів і, відповідно, найменша реальна генетична різнома-
нітність спостерігається у тварин селекції компанії “UPB”. Виявле-
но низьку частку загальних з батьківськими формами генотипів у 
гібридів І та ІІ поколінь.

Ключові слова: генотип, частота, генетична розмаїтість,
локус.

Постановка проблемы. Оценка и сохранение генети-
ческого разнообразия в популяциях сельскохозяйственных 
животных является одним из основных направлений научно-
производственной деятельности, которые предложены Отде-
лением зоотехнии УААН в связи с возможностью интеграции в 
Европейское научное пространство [1].

На современном этапе развития отрасли свиноводства в 
Украине наиболее многочисленной породой в стране является 
крупная белая, характерной особенностью племенной работы 
с которой можно считать тенденцию насыщения генофонда 
страны генетическим материалом зарубежного происхожде-
ния, в первую очередь, английского [2].

Одним из крупнейших племенных хозяйств в Украине, за-
нимающихся разведением свиней крупной белой породы ан-
глийской селекции, является племенной завод «Степной» За-



4 Сільськогосподарські 
науки

порожской области. Основу стада данного хозяйства состав-
ляют животные, импортированные из английских фирм «PIC» 
и «UPB» [3].

Вступление Украины во Всемирную торговую организацию 
предполагает повышение требований отечественных селекци-
онеров к качеству завозимого из-за рубежа племенного пого-
ловья [4]. Кроме того, в научной литературе высказываются 
весьма противоречивые мнения об эффективности и целе-
сообразности использования животных импортного проис-
хождения в селекционном процессе. Это обуславливает не-
обходимость проведения тщательного анализа генетической 
структуры популяций свиней крупной белой породы зарубеж-
ного происхождения.

Анализ последних исследований и публикаций. На се-
годняшний момент для оценки генетической изменчивости в 
популяциях диких или домашних животных используется два 
главных показателя. Во-первых, это – аллельное богатство (A), 
которое также называется аллельное разнообразие или сред-
нее число аллелей на локус. А, во-вторых, это – фактическая 
(т.е. наблюдаемая) гетерозиготность (Hobs), т.е. фактическая 
доля гетерозигот, подсчитанная для данной выборки особей. 
Однако, при оценке этих двух популяционных параметров мы 
сталкиваемся с одной очень важной проблемой. Дело в том, что 
полученные оценки или аллельного богатства, или фактичес-
кой гетерозиготности являются выборочными и их величина 
зависит от объема проанализированной выборки животных. 
Причем, чаще всего, эти оценки являются смещенными, пре-
жде всего, оказываются недооцененными (т.е. их значения 
ниже, чем можно было бы оценить на основании популяции 
большего объема).

С другой стороны, оба эти показателя оценивают-
ся для каждого из включенных в анализ локуса, а затем 
рассчитывается средний показателей – среднее число алле-
лей на локус или средняя гетерозиготность на локус. При этом 
упускается из вида, что каждое животное, прежде всего, име-
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ет мультилокусный генотип, и именно сочетаемость различных 
аллелей разных локусов в конечном итоге формирует феноти-
пическое проявление этого мультилокусного генотипа (в том 
числе показатели продуктивности для сельскохозяйственных 
животных).

Постановка задачи. Более оправданным, на наш взгляд, 
является анализ генетической изменчивости животных на 
основе их мультилокусных генотипов. Пример такого анали-
за для свиней крупной белой породы мы изложим в настоя-
щей работе.

Материалы и методы исследования. В зависимости от 
происхождения были сформированы четыре группы свиней 
крупной белой породы:

1 – чистокровные животные селекции компании «PIC»;
2 – гибриды, полученные в результате сочетания 

чистокровных свиноматок селекции компании «PIC» с 
чистокровными хряками селекции компании «UPB» (1/2 «PIC» 
× 1/2 «UPB»);

3 – гибриды, полученные в результате сочетания 
гибридных свиноматок (1/2 «PIC» × 1/2 «UPB») с чистокровны-
ми хряками селекции компании «UPB» (1/4 «PIC» × 3/4 «UPB»);

4 – чистокровные животные селекции компании «UPB».
Объектом исследований была ДНК свиней вышеназванных 

групп, которые принадлежат племенному заводу «Степной» За-
порожской области. В целом, для каждого животного был оце-
нен его генотип по пяти микросателлитным локусам: S0005, 
S0155; S0090, S0101 и SW857. Все лабораторные исследова-
ния микросателлитов ДНК были проведены на основании ме-
тодики, описанной в работе В.С. Топихи и др. [5].

После этого для каждого животного был составлен его 
мулитилокусный генотип. Животные, у которых невозможно 
было определить одну или более аллелей по любому использо-
ванному локусу, из дальнейшего анализа исключались. В це-
лом, в анализ было включено 201 животное.

Далее были подсчитаны частоты с которыми встреча-
ются различные варианты мультилокусных генотипов для 
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животных в каждой из групп. Эти значения и явились осно-
вой для дальнейшего анализа.

На основе распределения мулитилокусных генотипов была 
проведена оценка фактического и потенциального генети-
ческого разнообразия свиней. Для этого использовалось два 
различных подхода.

Первый подход. Была построена кривая, отражающая уве-
личение генетического разнообразия (т.е. числа выявленных 
мультилокусных генотипов) в зависимости от количества 
включенных в анализ особей. При этом использовался ме-
тод «разрежения» (rarefaction), при котором случайным обра-
зом формировались многочисленные псевдовыборки различ-
ного объема, куда включались особи из эмпирических данных 
[6]. В последующем, используя регрессионные модели – метод 
М. Коха и др. [7] и метод Форда-Волфорда, была произведе-
на оценка асимптоты данной кривой [8]. Эта величина и была 
принята за оценку фактического генетического разнообразия 
в популяции.

Второй подход. Использовались непараметрические 
методы оценки разнообразия, основанные на моделях А.Чао 
[9], ранее хорошо зарекомендовавшие себя в синэкологических 
исследованиях видового разнообразия биоценозов.

Кроме того, была оценена сопряженность встречаемости 
различных мультилокусных генотипов в различных группах 
свиней на основе критерия Хи-квадрат Пирсона с поправкой 
Йетса.

Все расчеты были проведены с использованием программ 
PAST v.1.82, SPADE v. 3.1 и STATISTICA v.5.5.

Результаты исследований. Всего в анализе было 
выявлено 131 мультилокусный генотип. В таблице 1 приведе-
но число выявленных мультилокусных генотипов в различных 
группах свиней и число уникальных генотипов, обнаруженных 
только в одной из этих групп.

Уровень генетического разнообразия, оцененный на осно-
вании доли выявленных мультилокусных генотипов, достовер-
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но различался среди свиней различной селекции (χ2 = 15,48; 
df = 3; p < 0,001). Наибольшее число различных вариантов 
мультилокусных генотипов было выявлено во второй группе, 
свиньи которой имели генотип 1/2 «PIC» × 1/2 «UPB».

Таблица 1
Распределение мультилокусных генотипов на 
основании пяти микросателлитных локусов в 
четырех группах свиней крупной белой породы

Показатели
генетического разнообразия

Группа

1 2 3 4

Объем группы 35 124 24 18

Общее число мультилокусных 
генотипов*

31
23,7

83
63,4

23
17,6

16
12,2

Число уникальных 
мультилокусных генотипов**

20
64,5

68
81,9

15
62,5

12
75,0

Примечания: * – в числителе абсолютная частота, в знаменателе – относительная от об-
щего числа выявленных мультилокусных генотипов для всей популяции в целом (т.е. 131); 
** – в числителе абсолютная частота, в знаменателе – относительная от числа выявленных 
мультилокусных генотипов для данной группы.

Доля выявленных мультилокусных генотипов среди 
животных этой группы составляет 63,4% от общего числа 
выявленных генотипов для всей популяции в целом (т.е. 131). 
А наименьшее число вариантов мультилокусных генотипов 
было обнаружено в четвертой группе – группе чистокровные 
животные селекции компании «UPB» – всего 12,2% от обще-
го числа выявленных генотипов. Это свидетельствует об очень 
высоком уровне генетической консолидированности, на кото-
рую направлена работа компании «UPB».

С другой стороны, отсутствовала достоверная разница 
в отношении доли уникальных генотипов, выявленных для 
животных отдельных групп (χ2 = 5,14; df = 3; p = 0,162).

В целом, между количеством проанализированных 
животных и числом выявленных вариантов мультилокусных 
генотипов имеется высокая достоверная корреляция 
(r = 0,998; n = 4; p = 0,002). Это еще раз подтверждает необ-
ходимость оценки реального генетического разнообразия для 
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того, чтобы можно было сравнивать эти оценки в выборках 
животных различного объема.

В таблице 2 приведены оценки реального генетическо-
го разнообразия в четырех группах свиней крупной белой 
породы, полученные с использованием различных методов.

Таблица 2
Оценки реального генетического разнообразия в 
четырех группах свиней крупной белой породы

Показатели
Группа

1 2 3 4

Регрессионные методы

Метод М.Коха 
и др. 

274,1 275,8 521,9 131,5

Метод
Форда-Волфорда

149,8 163,4 263,5 68,5

Непараметрические методы

Chao1 227,0 201,0 265,0 65,0

Chao1-bc 157,0 191,6 138,5 46,3

ACE 197,4 204,5 276,0 72,0

ACE-1 247,2 223,0 276,0 72,0

Jack1 58,2 140,4 44,1 29,2

Jack2 82,8 184,9 63,4 40,0

Xboot±SE* 174,1±25,0 198,0±13,5 231,0±49,4 65,5±9,9

95% CI** 86,4-231,5 168,6-235,9 112,6-374,2 46,3-96,3

Примечания: * – бутстреп-оценка среднего арифметического и его статистическая ошибка; 
** – нижняя и верхняя границы 95% доверительного интервала бутстреп-оценки среднего 
арифметического.

В целом, для свиней различных групп отмечается 
некоторый разброс в оценках фактического генетическо-
го разнообразия, полученными с использованием различных 
подходов (табл. 2). Данный показатель варьирует в среднем 
от 65,5 вариантов мультилокусных генотипов (для свиней 
группы 4) до 231,0 варианта (для свиней группы 1), т.е. фак-
тическое разнообразие данной популяции превышает свою 
выборочную оценку почти в 1,8 раза.
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Сравнивая использование различных методов оценива-
ния генетического разнообразия, можно отметить, что ана-
литические (регрессионные) методы дают достаточно близкие 
оценки к значениям, полученным при использовании непара-
метрических методов. Хотя среди последних методы «складно-
го ножа» (Jack1 и Jack2) дают самые низкие оценки (табл. 2).

Как видно, наивысший уровень реального генетичес-
кого разнообразия (т.е. потенциальное число вариантов 
мультилокусных генотипов, выявленное в данной выборке 
бесконечного объема) отмечается или в группе 2, или в груп-
пе 3. Таким образом, генетическое разнообразие, как и следо-
вало ожидать, оказалось наивысшим среди гибридных свиней 
крупной белой породы, полученных в результате скрещивания 
животных разного направления селекции.

С другой стороны, не меньший интерес вызывает сопря-
женность различных вариантов мультилокусных генотипов, 
выявленных среди свиней селекции компаний «PIC» и «UPB», 
а также их гибридов. И прежде всего, насколько сохраняют-
ся генные варианты, характерные для свиней различной се-
лекции, у гибридных свиней первого поколения и свиней, 
полученных в результате их возвратного скрещивания с одной 
из материнских пород. В таблице 3 приведено число общих 
мультилокусных генотипов для животных различных групп.

Таблица 3
Число общих мультилокусных генотипов для 

свиней крупной белой породы различных групп

Группа
Группа

1 2 3 4

1 X 10 3 4

2 9,6 X 8 3

3 5,9 8,2 X 2

4 9,3 3,1 5,4 X

Примечание. Над диагональю – абсолютные значения, под диагональю – доля общих геноти-
пов среди присутствующих в сравниваемой паре групп.
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Как видно, между свиньями различных групп практичес-
ки отсутствуют общие генотипы. Например, среди животных 
групп 1 и 2 выявлено только 10 общих мультилокусных гено-
типов из 104 вариантов, зарегистрированных в одной или 
другой группах (т.е. 9,6%). Среди животных групп 1 и 3 – толь-
ко три общих генотипа (т.е. 5,9% от зарегистрированных сум-
марно в обеих из них). Это свидетельствует о том, что генные 
варианты, присутствующие у свиней, полученных при селек-
ции компаниями «PIC» и «UPB», разрушаются и практически 
отсутствуют у гибридов.

Хотя при этом формирование генетического разнообра-
зия не происходит полностью случайным образом. В таблице 
4 приведены оценки степени сопряженности в характере ра-
спределения тех или иных вариантов мультилокусных геноти-
пов у свиней различных групп.

Таблица 4
Оценки степени сопряженности в характере 

распределения тех или иных вариантов мультилокусных 
генотипов у свиней различных групп

Группа
Группа

1 2 3 4

1 Х 15,2 NS NS

2 Х 8,3 13,5

3 Х NS

4 Х

Примечание. NS – недостоверная оценка критерия Хи-квадрат Пирсона.

Как и следовало ожидать, высокий уровень сопряженности 
между встречаемостью различных вариантов мультилокусных 
генотипов отмечается между гибридами первого поколения 
(группа 2) с одной стороны, и родительскими животными 
(группы 1 и 4) – с другой. Кроме того, как и следовало ожи-
дать, отмечена также сопряженность между гибридными 
животными групп 2 и 3.

Выводы. Свиньи крупной белой породы, импортирован-
ные фирмой «UPB», характеризуются очень низким уровнем 
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генетического разнообразия, что, очевидно, свидетельствует 
об очень высокой степени их отселекционированности. Одна-
ко, свойственные им генотипы практически полностью раз-
рушаются уже у гибридов І поколения, полученных в резуль-
тате сочетания с животными селекции других фирм (в част-
ности фирмы «PIC»). Это дает основание предположить, что 
эффективная племенная работа с животными селекции ком-
пании «UPB» возможна только путем их разведения «в себе», то 
есть, основываясь на постоянном использовании нового гене-
тического материала зарубежного происхождения.
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