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АНОТАЦІЯ 

Сировнєв Г.І. Гени ECR F18/FUT1 i ECR F4/MUC4 та їх вплив на 

господарськи корисні ознаки свиней у закритій популяції. – На правах 

рукопису. 

Дисертація на здобуття наукового ступеня кандидата сільськогосподарських 

наук за спеціальністю 03.00.15 – генетика. – Дніпровський державний аграрно-

економічний університет, м. Дніпро. – Інститут розведення і генетики тварин імені 

М.В. Зубця НААН, с. Чубинське, Київської обл., 2021. 

 

Тварини селекції Дніпропетровського сільськогосподарського інституту 

(ДСГІ) створені шляхом тривалої племінної роботи з використанням складного 

відтворювального схрещування порід свиней: великої білої, беркшир і ландрас – із 

застосуванням різних ступенів інбридингу і жорсткого бракування. Генеалогія 

популяції представлена трьома лініями й чотирма родинами (Сметанін 2005). 

На основі генетико-популяційних досліджень Сметаніним В.Т. розроблено 

концепцію збереження генетичної мінливості в закритих локальних популяціях 

свиней. Подальший розвиток цих досліджень базується на введенні в аналіз 

генофонду нових маркерних систем, у тому числі генів господарськи корисних 

ознак (QTL). 

Важливою проблемою на сучасному етапі розвитку свинарства залишається 

розробка систем заходів, метою яких є підвищення резистентності молодняку до 

кишкових інфекцій. Практика зоотехнії показує, що традиційних санітарно-

ветеринарних заходів у боротьбі з інфекційними хворобами тварин недостатньо. 

Зокрема, з огляду на значні щорічні втрати поголів'я свиней від набрякової 

хвороби й післявідлучної діареї поросят, що викликано ентеропатогенними E. coli, 

першочерговим завданням промислового свинарства є попередження та 

подолання наслідків зазначених захворювань (Kolacz, 2009). 

Одними з факторів, що впливають на процес інфікування тварин 

патогенними E. сoli, є сіалоглікопротеїн слизу кишківника муцин 4 (MUC4) і 

фукозилюючий фермент α-фукозілтрансфераза-1 (FUT1), які беруть участь у 
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молекулярній взаємодії бактеріальних клітин, що мають фимбрії типу F4 і F18 з 

клітинами епітелію кишківника поросят. Поліморфізм послідовностей генів MUC4 

і FUT1 свиней у свою чергу має вплив на характеристики продуктів їх експресії. 

Трансверсія G → C у позиції 1849 п.н. гена MUC4 призводить до синтезу муцина 

4, яка не адсорбує патогенні E. coli. Транзиція G → A у позиції 307 п.н. гена FUT1 

призводить до надсинтезу α-фукозілтрансферази-1, що конкурентно блокує 

рецептори для клітин бактерій на поверхні ентероцитів. Гени MUC4 і FUT1 є 

діалельними кодомінантними системами (Bosworth, 2005; Jorgensen, 2010). 

Практичний інтерес представляє вивчення можливості застосування в 

процесі розведення свиней внутрішньопородного типу селекції ДСГІ української 

м'ясної породи поліморфізму генів FUT1 і MUC4. 

З іншого боку, варто провести оцінку розподілу бажаних генотипів у лініях і 

родинах досліджуваної популяції, розраховуючи на виявлення генеалогічних 

структур найбільш перспективних для селекції на стійкість до колібактеріозу. 

Дослідження за темою дисертаційної роботи проводили впродовж 2010–2012 

років на базі племінного репродуктора української м'ясної та великої білої порід 

свиней СТОВ «Луговське» фірми «Авіас2000» Солонянського району 

Дніпропетровської області. 

Виділення ДНК здійснювали з проб плям крові й щетини тварин у 

присутності іонообмінної смоли Chelex-100 (Armas, 2006). Оцінку генотипів 

тварин за генами FUT1 і MUC4 проводили в лабораторії генетики Інституту 

свинарства і агропромислового виробництва НААН за допомогою методу ПЛР-

ПДРФ (Wenzel, 2002). ПЛР проводили в стандартній реакційній суміші (Tapotili, 

Росія) в ампліфікаторі «Терцик2 («ДНК-Технология », Росія) за програмою: 94ºС – 

5 хв .; 35 циклів: 94 ºС – 40 с; 60ºС – 40 с; 72 ºС – 60 с  і 72 ºС – 5 хв. для 

послідовностей MUC4 і FUT1. 

Для ідентифікації фрагмента гена FUT1 розміром 161 п.н. використовували 

праймери: прямий 5/-CCAACGCCTCCGATTCCTGT-3/, зворотний                           5/-

GTGCATGGCAGGCTGGATGA-3/ (Bosworth, 2005). Для ідентифікації фрагмента 

гена MUC4 розміром 367 п.н. використовували праймери: прямий 5/-
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GTGCCТTGGGTGAGAGGTTA-3/, зворотний 5/-ACTCTGCCGTTCТCTTTCC-3/ 

(Jorgensen, 2010). 

Синтезовані в результаті ПЛР фрагменти гена FUT1 розщеплювали 

ендонуклеазою HinPI і фрагменти гена MUC4 - ендонуклеазою XbaI, в умовах, 

рекомендованих фірмою виробником (Fermentas, Литва). 

Аналіз фрагментів рестрикції проводили за допомогою електрофорезу в 8% 

поліакриламідному гелі. Візуалізацію проводили шляхом фарбування 

поліакриламідного гелю етидієм бромідом із подальшим переглядом в 

ультрафіолетовому світлі на трансілюмінаторі. 

Дослідження мікрофлори посліду тварин виконували на кафедрі 

біотехнології та безпеки життєдіяльності за стандартною методикою, враховуючи 

рекомендації виробника поживного середовища Compact Dry ЕС (Nissui 

Pharmaceutical CO LTD, Японія). 

Статистичну обробку результатів здійснювали шляхом аналізу розподілу 

частот алелів і генотипів у популяції і її структурних одиницях. Розрахунок 

генетичних дистанцій і генетичної ідентичності, а також побудову дендрограми 

філогенезу здійснювали за допомогою програми MEGA 5.0 (Tamura, 2011). 

За допомогою ДНК-маркування виявлено генетичний поліморфізм генів 

FUT1 і MUC4 серед усіх досліджуваних груп тварин популяції. У цілому 

популяція свиней селекції ДСГІ характеризується зниженою частотою 0,29 

бажаного алеля A за геном FUT1. В інбредній групі тварин частота бажаного алеля 

А на 0,09 нижча, ніж серед усіх тварин з визначеними генотипами. Для тварин 

аутбредних та інбредних груп розподіл частот алелів і генотипів за геном FUT1 

помітно різниться. Серед інбредних тварин переважає генотип GG (0,71), а серед 

аутбредних — AG (0,63). Частота алелів у інбредних тварин зміщена на 0,09 ÷ 0,14 

у бік небажаного G щодо інших досліджуваних груп. Слід зазначити, що розподіл 

генотипів за геном FUT1 серед плідників і маток близький до показників по стаду 

в цілому. 

На сьогодні серед країн Східної Європи найбільш повно досліджений 

поліморфізм гена FUT1 у популяціях свиней великої білої породи. При цьому 
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концентрація бажаного алеля А знаходиться в діапазоні 0,13-0,24, що можна 

порівняти з даними, отриманими в нашому дослідженні (Коновал, 2008; Лобан, 

2010; Костенко, 2013; Рудоман, 2014; Костюнина, 2016). Зазначена тенденція 

розподілу алельних варіантів характерна для комерційних порід: велика біла, 

ландрас, дюрок та пьєтрен,- що розводяться в Центральній і Західній Європі 

(Bosworth, 2005; Koacz, 2009). Однак у популяціях деяких локальних порід Польщі 

й Чехії кількість тварин з генотипам АА гена FUT1 досягає 35,5% (злотницька 

плямиста) і 83,6% (пржештицька чорно-ряба) (Klukowska, 1999, Vrtkova, 2007). 

Згідно з проведеними  в КНР дослідженнями (Yan, 2003; Bao, 2008) більшість 

місцевих порід свиней і популяція дикого азійського кабана не мають мутації G → 

A послідовності гена FUT1 в позиції 307 п.н. 

Встановлено, що досліджувана популяція характеризується високим рівнем 

поліморфізму за геном MUC4. Значна частина тварин стада представлена 

генотипом GG, асоційованим зі стійкістю молодняку до кишкових розладів, 

викликаних патогенними E. coli. Слід зазначити, що для інбредної лінії свиней 

української м'ясної породи, тип селекції ДСГІ, характерна висока концентрація 

алеля G — 0,72 і відсутність тварин з небажаним генотипом CC. 

        Відповідно до досліджень основних європейських порід свиней на 

наявність поліморфізму гена MUC4 встановлено, що генотип GG рідко 

зустрічається у тварин породи ландрас (0,2%) і йоркшир (20%). А найбільш часто 

у породи дюрок 88,3% і гемпшир 97,9% (Jorgensen, 2004; Matousek, 2011). 

Украй низька концентрації генотипів АА за геном FUT1 в популяції 

зумовлює відсутність варіантів генотипів AAGG і AACC, а генотип AAGC 

зустрічається з частотою 0,06 (4 особи). Однак близько 1/3 усіх тварин є 

гетерозиготними за обома генами, що дозволяє проводити їх подальше 

схрещування для отримання гомозиготних нащадків за алелями А і G, відповідно 

до генів FUT1 і MUC4. А схрещування батьківських форм із генотипами AAGC і 

AGGG дозволяє вже в першому поколінні отримати ½ нащадків із найбільш 

сприятливим поєднанням алелів (ААGG). 
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Для всієї популяції, а також у групах маток і плідників за геном FUT1 

характерне невелике перевищення значень спостереженої гетерозиготності в 

порівнянні з очікуваною. Однак для інбредної групи виявлена більш висока 

очікувана, ніж спостережена гетерозиготність (HE = 0,320, H0 = 0,171), а для 

аутбредних тварин спостерігаємо зворотну закономірність (HE = 0,448, H0 = 0,643). 

За геном MUC4 в усіх групах тварин популяції спостережна гетерозиготність 

вища за очікувану. Найменший індекс фіксації і відповідно селекційне 

навантаження спостерігається в розрізі групи плідників (-0,026), а найбільший (-

0,385) — в інбредній лінії. 

Серед усіх досліджуваних генеалогічних груп популяції характерний 

поліморфізм за генами FUT1 і MUC4. У родинах Вольниці за обома генами, а 

Степової — за геном MUC4 виявлені лише чутливі до колібактеріозу 

гетерозиготи. Родина Гордої за досліджуваними генами представлена трьома 

можливими генотипами. За геном FUT1 у родинах Степової і Побєди присутні 

лише чутливі гетерозиготи (генотип AG) і гомозиготи (генотип GG). 

Генотип АА (ген FUT1), який зумовлює стійкість до патогенних E. Coli, 

виявлено лише у тварин родини Гордої з частотою 0,07. У родинах Гордої і 

Побєди виявлені всі три генотипи гена MUC4. Частота генотипу GС гена  MUC4 

склала відповідно 0,56 і 0,46 в родинах Гордої і Побєди, а генотипу GG - 0,31 в 

обох зазначених родинах. 

У плідників селекції ДСГІ за геном FUT1 тільки в лінії Бистрого 

зустрічаються тварини з генотипом АА із частотою 0,10. Концентрація генотипу 

АG (чутливі гетерозиготи) серед ліній популяції становить: Борець — 0,53, 

Бистрий — 0,38, Оріх — 0,75. Небажані генотипи GG чутливих гомозигот 

присутні з частотою 0,47, 0,52 і 0,25 серед ліній Борця, Бистрого і Оріха 

відповідно. За геном MUC4 плідники з небажаним генотипом СС серед ліній 

Бистрого, Борця і Оріха спостерігаються з частотою 0,10, 0,15 і 0,25, а кількість 

гетерозигот GC відповідно становить 0,60, 0,53 і 0,75. Частота бажаного генотипу 

GG гена MUC4 у лініях Борця і Бистрого — 0,32 і 0,30. 
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Вивчення впливу генотипу батьківських форм на темпи росту поросят у 

період від народження до 21 доби виявило залежність збереженості поросят від 

генотипів плідників та маток. За наявності алеля А (ген FUT1) у генотипі як 

матері, так і батька (АА x AG і AG x AG) збереженість поросят достовірно (Р 

<0,05) підвищувалася на 14,5 і 14,0%. При спарюванні маток і плідників з 

генотипами GG за геном MUC4 було виявлено підвищення збереженості поросят 

до відлучення у порівнянні з тваринами, що мають генотипи GС на 7,0%, а 

тваринами з генотипом СС — на 23,1 %. 

Ключові слова: українська м’ясна порода, популяція, свині, поліморфізм, 

ген,  FUT1, MUС4, гетерозиготність, індекс фіксації Райта, родина, лінія. 

 

ABSTRACT 

Syrovnev G.I. Genes ECR F18/FUT1 and ECR F4/MUC4 and their effect on 

the quantіtatіve traits of pigs in a closed population. – Manuscript copyright.  

Thesis for a degree in Agricultural Sciences (phd), specialty 03.00.15 – Genetics. – 

 Dnipro state agrarian and economic university, Dnipro. – M.V. Zubets Institute of 

Breeding and Animal Genetics, the National Academy of Agrarian Sciences in Ukraine, 

Chubynske vil., Kyiv region, 2021. 

 

Animals of Dnepropetrovsk Agricultural Institute selection are created by 

prolonged pedigree work by the use of complicated reproductive crossbreeding of large 

white breed pigs, berkshires, and landraces and implementing different stages of 

inbreeding and strict culling. Population genealogy is represented by three lines and four 

families (Smetanin, 2005). 

Based on genetic and population studies, prof. Smetanin developed the concept of 

preservation of genetic changeability in a closed local pig population. Further 

development of these studies is based on introduction and analysis of gene pool of new 

marker system, including a number of qualitative traits loci (QTL). 

Today, one of the most important problems is still development of measures aimed 

at increase of resis tance of young animals to enteric infections. Practice of zootechnics 

https://www.dsau.dp.ua/en/
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proves that traditional sanitary and veterinary measures to overcome animal infections 

are not enough. Thus, the main task of livestock breeding is prevention and overcoming 

of consequences of such diseases considering significant annual losses of live stock of 

pigs from edemas and post weaned diarrhea of piglets caused by enteropathogenic E. coli 

(Kolacz, 2009). 

Factors affecting the process of animals infected with pathogenic E. coli are 

considered to be sialoglycoprotein of intestine mucus mucin 4 (MUC4) and fucosyling 

ferment α-fucosyltransferase 1 (FUT1) as they participate in molecular interaction 

between bac terial cells, including fimbriae of F4 and F18 type and cells of intestine 

epithelium of piglets. 

Polymorphism of sequences of MUC4 and FUT1 gene of pigs influences 

characteristics of products of their expression. Transversion G → C in position 1849 b.p. 

of MUC4 gene causes synthesis of mucin 4, which does not absorb pathogenic E. coli. 

Transition G → A in position of 307 b.p. of FUT1 gene causes supersynthesis of α 

fucosyltransferase 1 that competitively blocks receptor combinations for bacterial cells on 

the surface of erythrocytes. MUC4 and FUT1 genes represent diallele codominant 

systems (Bosworth, 2005; Jorgensen, 2010). 

The possibility for application of FUT1 and MUC4 genes polymorphism in the 

process of breeding pigs of interbreed type of Dnepropetrovsk AgriculturalInstitute 

selection arouses practical interest. It is also necessary to estimate desired genotypes in 

lines and families of the studied population in order to discover genealogical structures 

that are the most prospective for selection on resistance to colibacillosis.  

Determination of genotypes was carried out among boars and sows of a population 

of Dnepropetrovsk Agricultural Institute selection, which are bred at Lugovskoye Ltd. in 

Solonyansk district, Dnepropetrovsk oblast. DNA was isolated from biological material 

of blood spots and bristle of animals using ion exchange resin Chelex 100 (Armas, 2006). 

Animal genotype estimation for FUT1 and MUC4 was carried out at the genetic 

laboratory of the Institute of Pig Breeding andAgro Industrial Production, National 

Academy of Agrarian Sciences of Ukraine, by the PCR-RFLP method (Wenzel, 2002). 

PCR was carried out in standard reaction mixture (Tapotili, Russian Federation) in a 
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Tertsik amplifier (DNA Technology, Russian Federation) according to the program: 

94°C for 5 min; 35 cycles: 94°C for 40 s; 60°C for 40 s, and 72°C for 5 min for MUC4 

and FUT1 sequences.  

For identification of FUT1 gene fragment 161 b.p. in size, the following primers 

were used: foreword 5'-CCAACGCCTCCGATTCCTGT-3', and reverse 5'-

GTGCATGGCAGGCTGGATGA-3' (Boswortth, 2005). 

For identification of MUC4 gene fragment 367 b.p. in size,  the following primers 

were used: foreword 5'-GTGCCTTGGGTGAGAGGTTA-3' and reverse 5'-

ACTCTGCCGTTCTCTTTCC-3' (Jorgensen, 2010). 

PCR synthesized FUT1 gene fragments were split by endonuclease HinPI, while 

MUC4 gene fragments were spit by endonuclease XbaI in conditions recommended by 

producing company (Fermentas, Lithuania). 

The analysis of restriction fragments was carried out by electrophoresis in 8% 

polyacrylamide gel and visualization was carried out by staining polyacrylamide gel with 

ethidium bromide. Then, they were scanned in ultraviolet light through a 

transilluminator. 

Studies on the animal litter microflora were performed at the Department of 

Biotechnology and Life Safety at Ukrainian State University of Chemical Technology by 

the standard method, according to the manufacturer recommendations of the medium 

Compact Dry EC (Nissui Pharmaceutical CO LTD, Japan). 

Statistical processing of results was carried out with the use of distribution analysis 

of alleles and genotype frequencies in the population and its structural units. Calculations 

of genetic distances and genetic identity, as well as design of dendrogram of phylogenetic 

links, was accomplished according to the program MEGA 5 (Tamura, 2011). 

DNA tagging revealed genetic polymorphism of FUT1 and MUC4 genes among 

studied groups of population animals. In general, population of pigs of Dnepropetrovsk 

Agricultural Institute selection is characterized by lowered frequency (0.29) of desired 

allele A at FUT1 gene. In the inbred group of animals, the frequency of allele A was 0.09 

lower than among all animals with particular genotypes. Distribution of alleles and 

genotype frequencies on FUT1 gene was significantly different for animals of outbred 



 10 

and inbred groups. GG genotype prevails among inbred animals (0.71), and AG (0.63) 

prevails among outbred. 

The frequency of alleles of inbred animals was removed by 0.09-0.14 towards 

undesired G genotype with regard to other studied groups. It is necessary to admit that 

genotype distribution on FUT1 gene among boars and sows approaches the indices of the 

herd in general. 

Today, polymorphism of FUT1 gene in the population of large white breed pigs is 

studied in depth in Eastern European countries, and concentration of desired allele A is 

within the range 0.12–0.24. It is compared with data obtained in our research (Konoval, 

2008; Loban, 2010; Kostenko, 2013; Kostyunina, 2016). 

This tendency of distribution of allele variants is typi cal for commercial breeds—

large white, landrace, duroc, pietrain, which are popular in Central and Western Europe 

(Bosworth, 2005;  Koacz, 2009). However, a number of pigs with AA genotype of 

FUT1 gene reached 35.5% (zlotnitski spotted breed) and 83% (przheshtitski dark-spotted 

breed) in the populations of some local breeds of Poland and the Czech Republic 

(Klukowska, 1999, Vrtkova, 2007). According to studies conducted in China (Yan, 2003; 

Bao, 2008), a majority of local breeds of pigs and population of Asian wild boar do not 

have mutations G gene in the position 307 b.p. 

We established that population is characterized by a high level of polymorphism on 

MUC4 gene. Most animals were represented by GG genotype associated with resistance 

of young animals to intestinal disorders caused by pathogenic E. coli. It is necessary to 

mention that a high concentration of G allele (0.72) and absence of animals with 

undesired CC genotype are typical for the inbred line of Ukrainian meat breed pigs 

(Dnepropetrovsk Agricultural Institute selection). 

According to studies of main European pigs breeds for the presence of 

polymorphism of MUC4 gene, it was found that GG genotype is rare in animals of 

landrace breed (0.2%), Yorkshire breed (20%), and, most often, Duroc (88.3%) and 

Hampshire breeds (97.9%) (Jorgensen, 2004; Matousek, 2011).  

Also, exceptionally low concentration of AA genotype on FUT1 gene in the 

population leads to absence of AAGG and AACC genotype variants, and AAGC 
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genotype is seen with frequency 0.06 (four specimen). However, approximately a third of 

all animals are heterozygous for both genes. This enables us to carry out further pairing in 

order to obtain homozygous progeny by A and G alleles, FUT1 and MUC4 genes, 

respectively. Crossbreeding of parental forms with AAGC and AGGG genotypes allows 

us to obtain half progeny with the most favorable combination of alleles (AAGG) in the 

first generation. 

We emphasize that small excess of values of observed heterozygosity in 

comparison with that expected is typical for the whole population and also boars and 

sows groups of FUT1 gene. However, for the inbred group a higher expected 

heterozygosity was observed than the observed (HE = 0.320, H0 = 0.171), and for outbred 

animals we observe the opposite pattern (HE = 0.448, H0 = 0.643). Observed 

heterozygosity was higher than that expected at MUC4 gene in all groups of animals. The 

lowest fixation index and, accordingly, selection load were typical for groups of boars (–

0.026), and the highest one (–0.385) was for the inbred line. 

Among all the studied genealogical groups of the population, polymorphism for the 

FUT1 and MUC4 genes discovered. For both loci in the Volnitsa families and for the 

MUC4 gene in Stepnaya, only heterozygotes sensitive to colibacteriosis were found out. 

The family Gordaya for the studied loci was represented by three possible genotypes. In 

the families Stepnaya and Pobeda, sensitive heterozygotes (AG genotype) and 

homozygotes (GG genotype) were discovered. 

AA genotype (FUT1 gene) substantiated resistance to pathogenic E. coli was found 

in animals of the family Gordaya with frequency 0.07. 

All three genotypes for MUC4 were detected in the families Gordaya and Pobeda. 

The frequency of occurrence of GC genotype for MUC4 gene was 0.56 and 0.46, 

respectively, in the families Gordaya and Pobeda, and GG genotype was 0.31 in both 

families. 

Among boars of Dnepropetrovsk Agricultural Institute selection for FUT1 gene in 

the Bystry line, there are animals with AA genotype and frequency 0.10. Concentration 

of AG genotype (sensitive heterozygotes) among population lines is 0.53 for Borets, 0.38 

for Bystry, and 0.75 for Orekh. Undesired GG genotypes of sensitive homozygotes occur 
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with a frequency of 0.47, 0.52, and 0.25 among lines of Borets, Bystry, and Orekh, 

correspondingly. At MUC4 gene, boars with undesired CC genotype among lines of 

Borets, Bystry, and Orekh have a frequency of 0.10, 0.15, and 0.25, and number of GC 

heterozygotes is 0.60, 0.53, and 0.75, respectively. The frequency of desired GG 

genotype on MUC4 gene in lines of Borets and Bystry is 0.32 and 0.30. 

The study of the influence of the genotype of the parental forms on the growth rate 

of piglets in the period from birth to 21 days revealed the dependence of the conservation 

of piglets on the genotypes of boars and sows. In the presence of allele A (FUT1 gene) in 

the genotype of both parents forms (AA x AG and AG x AG), the conservation of piglets 

increased significantly (P <0.05) by 14.5 and 14.0%. When mating boars and sows with 

the GG genotypes by the MUC4 gene, an increase in the conservation of piglets before 

weaning was found compared with animals with GС genotype of 7.0% and animals with 

a GG genotype of 23.1%. 

Key words: Ukrainian meat breed, population, pigs, polymorphism, locus, gene, 

FUT1, MUC4, heterozygosity, Wright fixation index, family, line. 
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ПЕРЕЛІК УМОВНИХ СКОРОЧЕНЬ І ТЕРМІНІВ 

MAS – маркер-залежна селекція 

QTL – локуси кількісних ознак 

SNPs – точкові мутації  

ДНК (DNA) – дезоксирибонуклеїнова кислота 

П.н. – пара нуклеотидів 

ДСГІ – Дніпропетровський сільськогосподпрський інститут 

ПЛР (PCR) – полімеразна ланцюгова реакція 

ПДРФ (RFLP) – поліморфізм довжин рестрикційних фрагментів 

FUT1 – ген α-фукозилтрансфереза-1 

MUC4 – ген муцин 4 

ECR – ген-рецептор Escherichia coli 

Ryr-1 – ген ріанодинового рецептора  

MH – ген міостатина 

ESR – ген-рецептор естрогена 

MYF4 – ген міогенін-фактора 

MYOD1 – ген фактора, що детермінує зростання міобластів 

МС4R – ген меланокортин-рецептор 

C-Mус – протоонкоген 

PRLR – ген пролактин-рецептор 

FSHB – ген фолікулостимулюючого гормона β 

GH – ген гормона росту  

IGF-2 – ген інсуліноподібного фактора росту 2  

BLUP – модель найкращого лінійного неупередженого прогнозування  

AFLP – поліморфізм довжин ампліфікованих фрагментів  

ІSSR – міжмікросателітний поліморфізм 

SSR – послідовності простих повторів 

RAPD – довільно ампліфікована послідовність ДНК 

SSCP – конформаційний поліморфізм одноланцюгової послідовності 

OFR – відкрита рамка зчитування (open reading frame) 

FІS – індивідуальний індекс фіксації Райта 

He – гетерозиготність очікувана (expected heterozygosity) 

Ho – гетерозиготність спостережена (observed heterozygosity) 

FAO – Food and Agrіcultural Organіzatіon – Продовольча та 

сільськогосподарська організація ООН 
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ВСТУП 

 

Актуальність роботи. ДНК-технології дають можливість реалізувати 

принципово нові підходи в селекції тварин. Насамперед це генетична 

ідентифікація конкретних особин із наступним генетико–популяційним аналізом, 

що забезпечує отримання кількісних характеристик генофондів досліджуваних 

популяцій.  При цьому пошук та використання ДНК-маркерів дозволяють 

виокремити певні господарськи корисні ознаки, виявити точкові мутації, 

визначати їх вплив на тварин та вести спрямовану селекцію. Дослідження тварин 

за генами кількісних ознак (Quantitative Trait Loci) дає можливість передбачати 

господарську цінність тварини на рівні ДНК у ранньому віці й навіть ще до її 

народження. Метод вивчення потенційних генів господарськи корисних ознак 

широко використовується в сучасній зооінженерії як процедура ідентифікації 

генів з важливими фенотиповими проявами і їх використанням у програмах 

генетичного покращення [5, 6, 25, 34, 58, 209-211]. Поряд із традиційними 

методами добору та підбору тварин селекція за генотипом сприяє швидкому 

введенню до генофонду популяції  бажаних алелів генів, що дозволяє значно 

підвищити ефективність селекції. 

Вивчення генів, асоційованих із господарськи корисними ознаками в наявних 

популяціях сільськогосподарських тварин, є досить актуальним та 

перспективним як з практичної точки зору, так і з теоретичної. Це дозволить 

більш чітко, на якісно новому рівні формувати вектор добору, відповідно до 

завдань селекції отримувати нову наукову інформацію про зміни в генофонді та 

взаємовідношення генотип–середовище. 

В Україні проблема підвищення життєздатності новонародженого молодняку 

свиней залишається гострою та вимагає нагального вирішення. Однією з 

основних причин, що викликають зниження збереженості поросят, є шлунково-

кишкові захворювання, зумовлені колібактеріозом, збудником  якого є 

ентеротоксичні бактерії Escherichia coli.  

До факторів, що ускладнюють лікування й профілактику колібактеріозу, 

насамперед належать: мінливість біохімічних властивостей і множинна стійкість 
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збудника до різних антибактеріальних препаратів, а також недостатня вивченість 

молекулярно-генетичних структур ешерихій, відповідальних за їх патогенні та 

імуногенні властивості. Одним з перспективних шляхів вдосконалення 

специфічної профілактики зазначеного захворювання є проведення селекційних 

заходів, спрямованих на підвищення генетичної стійкості молодняку до 

колібактеріозу. У зв'язку із цим практичний інтерес має вивчення генів, що 

забезпечують різну норму реакції організму поросят при контакті із E. coli та 

можливість використання в селекційному процесі таких алельних форм, що 

забезпечують формування стійких до колібактеріозу генотипів, а також 

створення на їх основі популяцій свиней, резистентних до захворювання. 

Зі специфічних факторів інфікування поросят важливу роль відіграють 

фімбрії F18 та F4 E. сoli. Поліморфізм генів рецепторів E. coli F18 та F4 (ECR 

F18/FUT1 та ECR F4/MUC4) забезпечує різноманіття їх алелів, які реалізуються 

різним ступенем потенційної можливостi ентеротоксичних E. coli колонізувати 

кишківник свиней [159, 170, 189, 201, 223–225,]. 

Незважаючи на велике значення генотипів, що детермінують свої продукти, 

реалізовані в якості молекулярних рецепторів або речовин, здатних впливати на 

утворення комплексу E. сoli/ентероцит, вітчизняні науковці та заводчики не 

поспішають використовувати розробки цієї сфери на практиці. Однак у країнах 

далекого зарубіжжя зібрано досить великий масив інформації за цією проблематикою 

[132, 166–170, 195, 197, 199, 221–227, 239–244 та ін]. 

У країнах СНД проведені дослідження з виявлення поліморфізму генів FUT1 

та MUC4 у популяціях свиней великої білої породи [33, 36, 45, 47, 50, 51, 72]. 

Однак у популяціях місцевих локальних порід України дослідження  проводились 

лише частково [72, 73]. 

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

робота виконувалась згідно з планом науково-дослідних робіт Дніпровського 

державного аграрного університету за темою «Гени ECR F18/FUT1 i ECR 

F4/MUC4 та їх вплив на господарсько корисні ознаки свиней у закритій 

популяції» (номер держреєстрації 0110U007363). 
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 Мета і завдання дослідження. Метою дисертаційної роботи є проведення 

генетико-популяційного аналізу генофонду закритої популяції свиней 

внутрішньопороднього типу української м’ясної породи за генами FUT1 та MUC4 та 

встановлення впливу різних генотипів за досліджуваними генами на господарськи 

корисні ознаки тварин в умовах центральної степової зони України. 

Для вирішення цієї мети були сформульовані наступні завдання: 

– визначити вплив різних алельних форм генів ECR F18/FUT1 i ECR F4/MUC4 на 

стійкість до колібактеріозу; 

– удосконалити існуючі ПЛР-ПДРФ тест-системи для ідентифікації генетичного 

поліморфізму генів ECR F18/FUT1 i ECR F4/MUC4 та провести її апробацію; 

–  оцінити концентрацію різних алелів генів ECR F18/FUT1 i ECR F4/MUC4 у 

генофонді закритої популяції свиней;  

–  вивчити структуру закритої популяції свиней за генотипами вказаних генів; 

–  вивчити збереженість та відгодівельні якості молодняку свиней різних 

генотипів за досліджуваними генами в період підсосу й після відлучення та порівняти 

їх із відповідними показниками при застосуванні традиційних методів розведення; 

– провести моніторинг видового й кількісного складу мікрофлори шлунково-

кишкового тракту тварин різних генотипів за генами досліджуваними генами; 

–  розробити план підбору батьківських форм для створення лінії, стійкої до 

колібактеріозу. 

Об’єкт дослідження:  резистентність до патогенних E. coli свиней із різними 

генотипами за генами MUC4 та FUT1. 

Предмет досліджень: вплив різних генотипів за генами MUC4 та FUT1 на 

збереженість підсисних та відлучених поросят, їх подальшу продуктивність, а 

також аналіз структури генофонду закритої популяції свиней за досліджуваними 

генами. 

Методи дослідження: зоотехнічні — оцінка відтворювальної здатності та 

продуктивності свиней; генетичні — добір та підбір тварин за бажаними алелями 

конкретних генів; молекулярно-генетичні — ПЛР-ПДРФ аналіз біоматеріалу; 

генетико-популяційні — аналіз структури алелефонду за досліджуваними генами з 
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оцінкою консолідації та диференціації; мікробіологічні — визначення кількісно-

якісного складу мікрофлори кишківника поросят; біометричні — визначення середніх 

величин та їх похибок, коефіцієнтів кореляції та регресії, показників ймовірності 

результатів експериментів. 

Наукова новизна отриманих результатів. Уперше на вітчизняній 

науково-технічній базі проведено визначення генетичного поліморфізму свиней 

за генами α-фукозилтрансферази-1 (FUT1) та муцину 4 (MUC4), що впливають на 

адгезію ентеропатогенних E. coli на клітинах епітелію кишківника поросят. 

Удосконалено наявну тест-систему (ПЛР-ПДРФ аналіз) для визначення 

поліморфізму генів FUT1 та MUC4 шляхом підбору умов ампліфікації. 

Визначено генетичну структуру закритої популяції свиней селекції 

Дніпропетровського СГІ та її генеалогічних елементів (ліній та родин) за генами 

FUT1 і MUC4. Встановлено, що за досліджуваними генами для популяції 

характерний високий рівень поліморфізму, а розподіл частот та генотипів 

близький до рівноважного відповідно до закону Харді-Вайнберга. Виявлено, що 

поросята, отримані від батьків із генотипами АА та AG за геном FUT1, а геном 

MUC4 — GG та GC мали збереженість у підсисний період на 5,3÷23,2 % і 

14,3÷23,8 % відповідно вищу, ніж отримані від батьків з іншими генотипами. 

Знайшли подальший розвиток теоретичні та практичні принципи 

селекційної роботи у свинарстві шляхом введення/доповнення до критеріїв 

добору та підбору тварин чотирьох алелів двох генів, що детермінують експресію 

білків, які реалізуються різним ступенем стійкості до колібактеріозу. 

Практичне значення роботи. Вивчення генофонду закритої популяції 

свиней селекції ДСГІ за генами FUT1 і MUC4 дозволило оцінити генетичний 

поліморфізм зазначених генів, концентрацію бажаних алелів у різних структурних 

елементах популяції. Встановлено продуктивність та стійкість до колібактеріозу 

тварин-носіїв відповідних алельних варіантів досліджуваних генів, що дозволило, 

користуючись отриманими даними при доборі та підборі, підвищити збереженість 

поросят на 23,8% та розробити схему селекції, спрямовану на насичення 

генофонду бажаними алелями А і G відповідно до генів FUT1 та MUC4.  
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Апробація результатів дисертації. Результати дисертаційних досліджень 

доповідалися та отримали позитивну оцінку на міжнародних та всеукраїнських 

наукових конференціях: V та VI Міжнародних науково-технічних конференціях 

студентів, аспірантів та молодих вчених «Хімія та сучасні технології»                      

(м. Дніпропетровськ, 2011 і 2013 р.р.); VII та VІІI Міжнародних наукових 

конференціях «Фактори експериментальної еволюції організмів» (м. Алушта, 

2011 і 2013 р.р.); IX та XI Наукових конференціях молодих учених та аспірантів 

Інституту розведення і генетики тварин НААН (с. Чубинське, 2011 і 2013 р.р.); 

Міжнародній науковій конференції «Генетика и биотехнология XXI века: 

проблемы, достижения, перспективы» (м. Мінськ, 2012 р.); IX з’їзді Українського 

товариства генетиків і селекціонерів ім. М.І. Вавилова (м. Алушта, 2012 р.); 

Міжнародній конференції «Роль фізіології тварин у вирішенні сучасних проблем 

аграрної освіти, науки та виробництва» (Полтава, 2013 р.); Міжнародній 

молодіжній науковій конференції «Нові часи: нові Вавилови, нові Квасницькі» 

(Полтава, 2013 р.); IV Міжнародній науково-практичній конференції, присвяченій 

10-річчю кафедри екотрофології БНАУ (м. Біла Церква, 2013 р.); Всеукраїнській 

науково-практичній інтернет-конференції, присвяченій 100-річчю факультету 

технологій продукції тваринництва та менеджменту «Актуальні питання 

технологій тваринництва та ветеринарної медицини» (м. Харків, 2020 р.) 

Публікації. За матеріалами дисертації опубліковано 13 наукових праць, з них 

6  у фахових виданнях і 7 тез доповідей конференцій. 

Структура та обсяг дисертації. Дисертаційна робота написана на 144 

сторінках, складається з таких розділів: вступ, огляд літератури, методи та методики 

досліджень, результати досліджень, обговорення результатів досліджень, узагальнення 

результатів досліджень, висновки, пропозиції виробництву, список викоританих 

джерел та додатків. Робота включає 28 таблиць та 19 рисунків. Список літератури 

включає 246 джерел,  у  тому числі 152 латиницею. 
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РОЗДІЛ І 

ЛІТЕРАТУРНИЙ ОГЛЯД  

 

1.1. Генетико-популяційні методи формування сучасних культурних 

стад свиней 

 

1.1.1. Популяційні підходи формування структури генофонду 

 

Застосування методів на основі популяційної генетики та статистики 

дозволило досягти значного розвитку ефективності виробництва продукції 

тваринництва. Але такі селекційні системи засновані на спрощених моделях 

генетичної взаємодії, що нівелювали велику кількість неалельних генів із 

невеликим сумарним ефектом (полігени), що не виражено у фенотипі, або 

середню генних ефектів (адитивний ефект) за рахунок їх взаємодії. Проте за 

допомогою такого роду взаємодії контролюється близько 95% господарськи 

корисних ознак. Прогнозування племінної цінності тварин при цьому 

здебільшого засноване на використанні фенотипічної та генеалогічної 

інформації. Теоретичне обґрунтування якості традиційної системи 

розведення, що лише певною мірою враховувало ефекти взаємодії 

неалельних генів, базувалося на рівнях відповідності кореляції випадкових 

ефектів селекції та знайшло реалізацію в змішаній лінійній моделі та 

найкращого лінійного неупередженого прогнозування (BLUP — Best Linear 

Unbiased Prediction) [151]. 

Добре відомо, що формування генофонду культурних популяцій 

здійснюється під ретельним селекційним контролем. При цьому головним 

критерієм добору протягом довгих рокiв був лише фенотип тварини або 

рослини.  Племінна робота з тваринами ґрунтується в основному на двох 

підходах: чистопородному розведенні, коли для їх вдосконалення 

використовуються особини однієї популяції, структурованої за ступенем 

спорідненості на типи, лінії і родини, і схрещуванні — обміні селекційного 
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матеріалу між двома або кількома породами. Ці методи досить давно й 

широко використовуються також у практиці свинарства [13]. 

У другій половині ХХ століття у свинарство з селекції рослин і 

птахівництва став проникати новий метод розведення — гібридизація, яка 

являє собою роздільну селекцію батьківських форм для подальшого 

схрещування з метою гарантованого прояву у товарному гібриді генетичних 

ефектів, що реалізуються через гетерозис [3, 70, 151] . Гібридизація за суттю 

є творчим, науково обґрунтованим розвитком схрещування, що спирається на 

емпіричні оцінки генетичного різноманіття в різних породах. 

У середині ХХ століття починає складатися концепція контрастних 

парувань, у методичному підході якої вже можна побачити елементи 

генетичних уявлень про процеси, що відбуваються при схрещуванні. У ній 

ефективність конкретного схрещування визначалася альтернативними, 

протилежними за напрямом, типами конституції батьківських пар. 

Вважалося, що ефект від схрещування у цьому випадку зумовлюється в 

основному біологічними особливостями нащадків, а також наслідками 

самого акту різнорідного контрастного схрещування й реалізується у вигляді 

збільшення гетерозиготності, а також іншого рівня розвитку ознак, частина 

яких виявилась корисною [66]. 

Тваринникам-практикам добре відомо, що найбільш простою та досить 

надійною формою схрещування у свинарстві є промислова. Вихідними 

формами в цьому випадку є дві різні породи. У багатьох публікаціях 

відзначені достовірні переваги двопородних помісних свиней за 

репродуктивними й відгодівельними ознаками над чистопородними 

тваринами [7, 12, 27, 28, 53, 136, 151]. 

Водночас деякі автори вказують на проміжний характер успадкування 

основних селекційно-господарських ознак і відсутність їх переваги в помісях 

відносно кращої породи, що бере участь у схрещуванні ([11, 93, 151] та ін.). 

Ф.Ф. Ейснер [93] пояснює це тим, що в самих батьківських формах (породах) 

є підвищена гетерозиготність тварин. 
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До другої половини ХХ століття дослідниками різних країн накопичено 

величезний експериментальний матеріал, присвячений дво- і трипородному 

схрещуванню свиней і сполучуваності порід. Наприклад, А.Є. Геращенко [19] 

показала перевагу трипородних помісей (велика біла х українська степова біла х 

ландрас і велика біла х миргородська х ландрас) за швидкістю росту над 

чистопородним матеріалом на 7–14 %. Водночас трипородні свині поступалися 

двопородним на 3–7 % за цією ознакою. З.А. Ротермель та І.В. Сенкевич [71] 

отримали протилежний результат. За їх даними, двопородні тварини від великих 

білих свиноматок і кнурів великих чорних мали середньодобове збільшення маси на 

13 % більше, ніж чистопородні. За іншими ознаками двопородні тварини 

перевершували чистопородних на 7 %, а трипородні  на 18 %. Об’єктивна 

можливість успіху три- і багатопородного схрещування у свинарстві зумовлена 

еволюційною історією виду. Ще в першій третині минулого століття було показано 

[66], що в сучасних порід свиней є загальні генетичні корені, а історичний розвиток 

свиней ішов конвергентно, тобто шляхом сходження їх господарських ознак. 

Гібридизація є більш складною та високоорганізованою формою 

племінної роботи зі свинями  порівняно з простим двопородним і 

трипородним схрещуванням. Вона дає прогнозований і досить високий 

рівень гетерозису у потомства — товарних гібридів. 

За рахунок гібридизації вдалося подолати ряд труднощів, що є при 

чистопородному розведенні та схрещуванні свиней. Вона дозволила об'єднати в 

гібриді цілий ряд господарських ознак, що не мають позитивної кореляції між 

собою [3], дала можливість ввести до популяції, закритої породними бар'єрами, 

потрібні гени та забезпечує систематичне отримання гетерозисних ефектів. 

Багато культурних порід значно відрізняються від диких предків і між 

собою за селекційними ознаками. В. Глазко [21] пише, що завдяки 

компоненту середовища й зусиллям селекціонера, реалізуються певні 

програми розвитку, характерні вказаному генотипу. Ці програми 

успадковуються, збагачуються й вдосконалюються в процесі селекційної 

роботи, але автор підкреслює, що різка зміна фенотипу тварин при селекції 
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не є наслідком виникнення нових генів, а зумовлена проявом наявного в 

геномі одного з варіантів комплексної міжгенної взаємодії. 

Таким чином, можна говорити про те, що при селекції йде цільовий, 

персональний добір, спрямований на реорганізацію систем, що формують 

генотип і фенотип. А точкою докладання природного добору є популяція, 

максимальна її пристосованість до конкретного середовища існування [22, 86]. 

Розуміння ролі добору, а саме екологічної його складової, прийшло вже на 

найбільш ранніх етапах формування популяційних уявлень. Інтенсивна селекція 

сільськогосподарських тварин призвела до прояву тих негативних явищ, про які 

попереджали генетики: це, насамперед, зменшення мінливості й зниження стійкості 

культурних популяцій, для підтримки яких потрібні підвищені витрати [2]. 

Питання про збереження генетичної мінливості та водночас високої 

продуктивності в популяціях свійських тварин постало настільки гостро, що 

потребує рішення на державному й міжнародному рівнях [38, 94]. 

 

1.1.2. Маркер-залежна селекція (МАS) та її використання в селекції 

тварин 

 

В останні десятиліття відкриття нових методів ідентифікації ДНК та її 

первинних структур значною мірою розширило наші знання в області генетичних 

маркерів, і водночас дозволило більш ефективно впливати на формування 

генофондів порід, ліній і стад як на якісному, так і на часовому рівнях. 

Слід відзначити, що використання молекулярно–генетичних маркерів 

може допомогти виправити деякі недоліки традиційних методів, що 

засновані на тестуванні тварин за групами крові та біохімічними 

поліморфними системами, а саме: дасть можливість у більш короткий 

термін на рівні первинних структур ДНК отримувати кількісну інформацію, 

на підставі чого дозволить характеризувати генеалогічні структури 

генофонду, виявляти генетичні аномалії без застосування складного й 

дорогого методу генетичної експертизи за потомством. 
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 Можливість розробки генетичних карт для кожного виду дозволяє 

проводити повну оцінку геному для виявлення генів кількісних ознак (QTL), 

що мають добре виражений прояв у фенотипі. Ця інформація досить довгий 

час використовується в генетичних програмах [172]. Крім того, прогрес 

статистичних і математичних методів, що застосовуються в моделюванні 

генетичних процесів, допомагає оптимізувати використання молекулярної і 

фенотипічної інформації в процесі добору [115, 153].  

Молекулярні методи дозволяють виявляти зміни або поліморфізми, що 

існують серед особин популяції в конкретних регіонах (генах) їх ДНК. 

Поліморфізми можуть використовуватися для створення генетичної карти й 

оцінки відмінностей між маркерами за експресією певних ознак у родинах, 

якi вказують на прямий вплив цих відмінностей з точки зору генетичної 

детермінації ознаки, тим більш, що можна виявити, якою мірою здійснюється 

взаємодія гена кількісної ознаки і маркера [96, 179, 212]. 

Розроблено багато методів для виявлення наявністi експресуючих генів 

на основі аналізу даних родословних за відсутності молекулярної інформації 

[115]. Ці методи, засновані на різних моделях схрещування й аналізу 

розподілу ознак, дозволяють спрямувати потенційно дорогі та тривалі 

багатостадійні дослідження з визначення генотипів у популяціях і подальшої 

оцінки характеристик, що контролюються генами кількісних ознак, та 

оптимізувати збір молекулярних даних [172]. 

Існують дві основні категорії генетичної інформації, що можуть 

використовуватись для поліпшення господарськи корисних характеристик 

свійських тварин: 

1. Гени, що відповідають за експресію певних білків. 

2. Гени, що можуть бути виявлені через певний вплив на прояв ознак із 

точки зору статистики. Вони являють собою маркери на основних 

поліморфних послідовностях ДНК, що знаходяться у тій самій хромосомі, 

тобто зчеплені з геном кількісних ознак (QTL). 
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Прикладом першого типу у тваринництві є: 

 1.1 Ген, пов'язаний із злоякісною гіпертермією свиней. У випадку 

(С→Т) мутації в позиції 1843 п.н. відбувається порушення шляхів обміну 

кальцію в гені ріанодинового рецептору (Ryr1), що в рецесивних тварин 

зумовлює високу ймовірність схильності до вказаного захворювання [210, 

219]. 

1.2 Ген міостатину (MH), що містить ряд мутацій, які порушують 

функції обміну міостатину, виявленого в ряді європейських порід великої 

рогатої худоби, та  викликає м'язову гіпертрофію [139]. 

1.3 Геном багатоплідності у свиней є ген-рецептор естрогену [205].  

Підхід для пошуку генів першого типу, відомих як гени–кандидати, 

заснований на фізіологічній і біохімічній близькості генів з природною 

характеристикою досліджуваних ознак, допоміг ідентифікувати багато генів  

кількісних ознак. Дж. Буард [118] всебічно розглянув використання цього 

методу при досліджуванні захворюваності мишей, так як миші за кількістю 

виявлених потенційних маркерів першого типу значно перевершують інші 

види ссавців. Цьому також сприяли відповідні умови для виявлення ознак: 

наявність інбредних ліній, коротких поколінь і низькі витрати на утримання. 

Важливим обмеженням використання підходу генів-кандидатів є 

полігенний характер більшості ознак у тварин, появ нових мутацій, що 

можливо передбачити за допомогою QTL (тип 2), який знаходиться дуже 

близько до кодуючого гена (послідовністю генів), але допускає певну 

ймовірність рекомбінації, а також дозволяє вивчати можливість присутності 

взаємодії між генами (епістаз). Цим шляхом можна прослідкувати 

змінюваність експресії генів у популяціях із різними генотипами (раси або 

кроси). 

 Другий тип маркерів відповідає генам, пов’язаним із генами кількісних 

ознак, із відмінностями, що визначаються за допомогою ПДРФ, 

мікросателітів або інших подібних молекулярних систем [106]. Кілька 

досліджень показали взаємозв’язок між молекулярними варіантами і 
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фенотиповими проявами характеристик на декількох видах тварин [99, 101, 

108, 139, 146]. Це стимулювало ідею, що разом із даними, отриманими за 

фенотипом тварини, потрібно широко використовувати генетичну 

інформацію, що як результат приводить до спрощення та/або пришвидшення 

добору у порівнянні із традиційними методами. Цей метод ще відомий як 

маркер-залежна селекція або МАS. У лабораторних тварин кроси інбредних 

ліній дозволяють отримати покоління нащадків (F2), що підходить для 

ефективного виявлення зв’язків QTL-маркер. У нормальних аутбредних 

стадах свійських тварин зв’язок між маркерами та QTL (нерівноваги за 

зчепленням) зникає, якщо оцінку проводити за лініями та родинами. Але такі 

прийоми роблять безглуздим порівняння усереднених ознак тварин із 

різними молекулярними варіантами, що виникають у популяції за зв’язками 

маркер-QTL. Інформація, що отримується при схрещуванні в родинах, 

потрібна для встановлення певного роду взаємодії: асоціацій або зчеплень 

порушень рівноваги між маркером і QTL [233].  

У тваринництві є чотири базові можливості аналізу маркер-QTL 

зв’язків. 

1. Використання F2 популяцій нащадків, отриманих схрещуванням 

двох однакових F1 батьківських популяцій, або схрещуванням між F1 і  

отриманої популяції. 

2. Використання напівсибсів за батьком, при цьому гетерозиготні 

плідники для маркування з’єднуються із випадковою вибіркою самок, і в 

цього потомства визначають генотипи. 

3. Використання маточного поголів’я другого покоління, що 

поєднується із власним батьком та його синами, із визначенням генотипів в 

їх нащадків. 

4. Використання кросів популяцій, що мають екстремальні фенотипові 

прояви певної ознаки або комбінації ознак. Для цього можна 

використовувати тварин окремо селекціонованих ліній або популяції з 

дикими варіантами ознак, що вивчаються. У диких популяціях тільки 
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використання гетерозиготних плідників буде інформативним для 

відокремлення маркеру для подальшого маркування та виявлення генів 

кількісних ознак. 

Спосіб 1 дозволяє виявляти QTL, що вже зафіксовані у породі. Методи 

2 і 3 є більш придатними для прогнозування впливу QTL на популяцію в 

межах вибірки. 

Як тільки маркери кількісних ознак стають відомими, ключовим 

питанням залишається визначення розповсюдженості їх серед батьківських 

генотипів і подальше здійснення добору та маркер-залежної селекції. 

Генетичні маркери, знайдені серед  помісей (наприклад, різних рас, 

генофондів або видів), мають великі перспективи щодо їх використання для 

ДНК-діагностики поліморфних батьківських форм у подальшій селекційній 

роботі (рисунок 1.1). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Рис. 1.1. Використання МAS на різних етапах селекційної роботи 

 

Визначення точного положення QTL на хромосомі дозволяє уникнути 

двозначності, викликаної можливістю рекомбінації між маркером і 

відповідним геном. У цьому випадку ми повинні строго визначити цей вид 

добору як маркер-залежну селекцію (MAS). Отже, маркер-залежна селекція - 
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процес, при якому маркер (морфологічний, біохімічний або заснований на 

ДНК/РНК варіації) використовується для безпосереднього вибору генетичної 

детермінанти або детермінанти корисної ознаки (тобто продуктивність, 

стійкість до хвороб та антибіотиків, стресостійкість, та ін.). 

Найпростішим випадком MAS є взаємодія без рекомбінації між 

маркером і QTL. Використання маркерів у MAS при наявності повної карти 

геному та кількох відомих маркерів буде більш достовірним, якщо для груп 

алельних конфігурацій гаплотипів обирати флангові QTL, що 

перекриваються, ніж один маркер із визначеною локалізацією. Такі 

гаплотипи здебільшого мають дуже низькі процентні рекомбінації з QTL. 

Існує декілька праць, автори яких порівнювали використання MAS у 

закритих популяціях із допомогою QTL за спрощеною полігенною BLUP 

моделлю та за змішаною моделлю, яка включає в себе полігенні ефекти та 

ідентифіковані гаплотипи. Виявлено можливе збільшення відповіді на 

селекційні заходи від 0,2 до 1% у шести поколіннях при використанні одного 

маркера [184, 210]. 

Встановлено можливість збільшити до 15% генетичну відповідь при 

селекції популяції курчат за темпами росту з використанням маркерів 

порівняно з селекцією, заснованою на доборі в родинах [196]. 

 При використанні MAS досягнуто збільшення із 6 до 15% 

молоковіддачі у великої рогатої худоби за умови застосування при 

розведенні трансплантації ембріонів та яйцеклітин у перших шести поколінь 

добору [210]. 

При використанні MAS слід враховувати такі положення:  

1. MAS може збільшити швидкість генетичної мінливості у 

довгостроковій перспективі, коли безперервно знаходяться нові QTL. 

2. Додаткові генетичні преваги від MAS отримують за рахунок дуже 

швидкого зменшення числа поколінь при селекції за QTL. 

3. Швидкість ідентифікації нових QTL важко передбачити. 
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Істотне збільшення селекційної відповіді можна досягти за допомогою 

MAS кількома способами. Для цього потрібно ретельно обґрунтовувати вибір 

наступних параметрів: розмір QTL ефектів, частоти алелів, швидкість 

рекомбінації між маркером і QTL, тип маркеру, залишкова полігенна 

дисперсія, екологічні відхилення, число поколінь селекції, структури 

популяції і процедур добору. Пропонується зберегти відносну обережність у 

розрахунках за відсутності великої експериментальної бази й достатньої 

кількостi змодельованих досліджень, що охоплюють більш конкретні 

ситуації, які дозволяють досягти певної узгодженості значень різноманітних 

характеристик і параметрів MAS [184].  

 

1.2 ДНК–дослідження у тваринництві  

 

1.2.1. Полімеразна ланцюгова реакція  

 

Полімеразна ланцюгова реакція (ПЛР) — це здійснювана in vitro 

специфічна ензиматична ампліфікація нуклеїнових кислот, ініційована 

синтетичними олігонуклеотидними (праймерами). Методика проведення 

полімеразної ланцюгової реакції ПЛР (polymerase chain reaction — PCR) 

уперше застосована Кері Мюллісом у 1983 [188]. Цей метод аналізу ДНК дає 

можливість використовувати в дослідженнях не тільки кров тварин, а також 

згідно зі спеціальниими методиками інший біологічний матеріал: сперму 

плідників, волосяні фолікули, слину, тканини органів відповідно до 

спеціальних методик [23, 25, 44].  

ПЛР-цикл складається з теплової денатурації ДНК, її відпалу із 

праймером і подовження ланцюга (елонгації); зміна цих етапів відбувається в 

результаті простої зміни температури. Праймери при цьому орієнтуються на 

матриці так, що число раундів реплікації росте експоненціально, відповідно 

збільшується число копій специфічної послідовності нуклеотидів [30, 35, 

188]. 
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Застосування молекулярних методів для цілей діагностики 

обмежується їх невисокою чутливістю й тривалістю аналізу. Так, для 

виявлення нуклеїнової кислоти–мішені методом гібридизації in situ із 

застосуванням радіоактивно міченого зонду необхідно, щоб мішень була 

присутня в препараті в декількох тисячах копій. Нерідко кількість 

аномальних послідовностей у досліджуваному препараті є діагностично 

значимою, але меншою за цю величину, і гібридизація може дати 

помилково–негативний результат [30]. На відміну від цього ПЛР дозволяє 

виявити унікальну нуклеотидну послідовність. Для цього до реакційної 

суміші додають у великому надлишку специфічні для цієї послідовності 

олігонуклеотидні праймери («амплімери»), що утворюють з нею комплекс, і 

проводять реплікацію ДНК in vitro [188]. Оскільки амплімери гібридизуються 

з обома ланцюгами ДНК, то і нативна послідовність, і синтезовані ПЛР-

продукти слугують матрицями у наступних раундах реплікації, у результаті 

чого число копій унікальної послідовності експоненціально збільшується. 

Завдяки цьому послідовності, присутні в препараті в мінімальній кількості 

(одна чи кілька копій) і які не піддаються виявленню ніякими іншими 

методами, легко виявляються за допомогою ПЛР, яка дозволяє знайти лише 

одну аномальну послідовність на 106–108 нормальних клітин [15, 157, 245]. 

 

1.2.2. Маркери, що використовуються в генетичній діагностиці 

популяцій. 

 

На основі методу полімеразної ланцюгової реакції розроблено 

достатньо багато методів (див. табл. 1.1) виявлення ДНК-поліморфізму 

ділянок генетичного матеріалу, тобто ДНК-маркерів [59, 89, 103].  

Існує великий клас ДНК-маркерів, що базуються на застосуванні 

праймерів, які мають множинну локалізацію у геномі, а саме: технології 

RAPD — Randomly amplified polymorphic DNA та її аналоги, в яких 

застосовують один праймер з довільною послідовністю; AFLP (Amplified 
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fragment length polymorphism) використовують праймери зі штучно доданою 

послідовністю; ISSR (Inter simple sequence repeats) застосовують праймери, 

комплементарні до повторюваних елементів геному, таких як мікросателіти або 

транспозони IRAP (Inter-retransposon amplified polymorphism) [58, 95, 235].  

Таблиця 1.1 

 Класи ДНК-маркерів, що засновані на технології ПЛР 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

RAPD маркери (Random Amplified Polymophic DNA) — суть методу 

полягає в проведенні полімеразної ланцюгової реакції з використанням 

праймеру із довільною послідовністю 10–12 нуклеотидів. Для синтезу цих 

праймерів нема необхідності знати конкретні нуклеотидні послідовності 

геному, вони лише повинні відповідати вимогам за співвідношенням GC–пар 

(близько 60%) за довжиною [52, 192, 234].   

RAPD-аналіз використовують як експрес-метод виявлення генетичного 

поліморфізму і як джерело унікальних ген-специфічних маркерів. 

Ампліфікація з довільними праймерами не потребує попереднього знання 

послідовності матриці досліджуваної ДНК і відтворюється на одиничні чи 

множинні сайти в геномі. При цьому ампліфікацію може ініціювати один чи 

декілька довільних праймерів або комбінація довільного й напрямленого 

праймерів до специфічних, але невідомих зазвичай поліморфних сайтів у 

геномі [52, 119].  

інсерції та делеції; 
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Усі ці методики різняться розміром праймерів, наявністю в них (від 50 

до 80% GC-пар), температурою відпалу та методами виявлення продуктів 

реакції.  

Крім ампліфікації з довільними праймерами існує декілька типів ПЛР, 

що базуються на ампліфікації зі специфічними праймерами. 

AFLP (Amplified fragment length polymorphism) — поліморфізм довжин 

ампліфікованих фрагментів (AFLP-маркери). Суть методу полягає в тому, що 

ДНК обробляють комбінацією із двох рестриктаз. Специфічні адаптори 

зв’язуються з «липкими» кінцями, і фрагменти ампліфікують, 

використовуючи праймери, що містять спільні з адаптерами послідовності та 

1–3 довільні основи. Набір отриманих фрагментів залежить від рестриктаз і 

використаних праймерів. Для візуалізації фрагментів праймери мітять 

радіоактивною чи флуоресцентною міткою.  

Маркери AFLP використовують для оцінки генетичних особливостей на 

індивідуальному та популяційному рівнях для широкого діапазону таксонів 

[152]. Крім того, маркери AFLP застосовують при виборі ліній у 

комерційних програмах розведення сільськогосподарських тварин для 

добору, наприклад, для кросбридингу, а також для побудови філогенетичних 

дерев порід свиней [131], кіз [102, 140] та великої рогатої худоби [194]. 

Паралельно з розвитком ПЛР відкрито новий тип поліморфізму ДНК, 

що нині відомий як гіперваріабельні мінісателітні структури ДНК. 

Мінісателіти представляють ділянки ДНК з поліморфізмами, що 

складаються з кількох повторюваних  динуклеотидів загальним числом 

близько 25 п.н. Мінісателіти можна використовувати для пошуку генно–

маркерних асоціацій, що представляють загальну картину ДНК, як то 

візуальний відбиток (голограма) певного фізичного об’єкту [94, 113, 179]. 

Мікросателітні системи складаються з тандемних повторів ДНК у 

певному гені. Як правило, це прості динуклеотидні пари, що повторюються 

до десяти разів. Високий ступінь поліморфізму, кількість повторів (n) 
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дозволяє використовувати їх як маркери для відображення структури 

певного регіону ДНК [96, 113, 179, 211, 212]. 

Маркери, засновані на технології мікро- та міні сателітів, мають 

декілька назв: STMS (Sequence Tagged Microsattelite Site), STR (short tandem 

repeat), SSR (simple sequence repeat). Для створювання маркерів на основі 

STR підбирають праймери до унікальних послідовностей ДНК, що 

фланкують мікросателітний повтор. Мікросателітні маркери Y-хромосоми 

дають змогу досліджувати «батьківську лінію», а аналіз мітохондріальної 

ДНК — жіночу, що використовують у філогенетичних дослідженнях. [119, 

232]. 

Суть методу ISSR-ПЛР (Inter simple sequence repeats) полягає у 

використанні мікросателітних генів як ділянок відпалу праймерів. 

Результатом ISSR-ПЛР є мультигенні спектри ампліфікації, що розділяють у 

агарозному або поліакриламідному гелі (ISSR-фінгерпринтинг) [100, 246]. 

 Методи ідентифікації ДНК-поліморфізмів неможливі без використання 

найсучасніших досягнень техніки та потребують наявності коштовного 

багатофункціонального обладнання та різноманітних матеріалів (табл. 1.2). 

Таблиця 1.2 

 Деякі технологічні умови та характеристики методів виконання 

робіт з ДНК-діагностики. 
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1.2.3. Однонуклеотидні поліморфізми (SNPs) та методи їх ідентифікації. 

 

Однонуклеотидні поліморфізми (поліморфізми одиничних 

нуклеотидів), SNPs (Single Nucleotide Polymorphism) — це однонуклеотидні 

зміни в геномній ДНК, що виникають протягом видоутворення в популяціях 

та існують як різні алельні варіанти спадкової інформації. Частота 

присутності рецесивного алеля має становити не менше 1% [177]. SNPs не є 

новим типом ДНК–маркерів, найперші ПДРФ–маркери теж відносять до 

цього типу [107].  

SNPs надзвичайно широко розповсюджені в геномі. Наприклад, нині у 

свиней виявлено понад 42000 SNPs [208]. SNPs дають можливість 

забезпечити надзвичайно велике перекриття із маркерами [177], а крім того, 

мають низький мутаційний рівень на покоління (~10–8) [85, 120, 200]. 

Існує багато методів детекції алельних варіантів SNPs, зупинимось на 

декількох з них. Алель–специфічна ПЛР. Алельні варіанти розрізняють за 

рахунок того, що нуклеотид одного з праймерів на 3' – кінці гібридизується 

безпосередньо з варіабельним нуклеотидом (позиція SNPs), що зумовлює 

наявність або відсутність ПЛР [199, 245]. 

Метод SSCP (Single Strand Conformation Polymorphism) — 

електрофорез денатурованих одноланцюгових продуктів ПЛР, що мають 

точкову мутацію. Нуклеотидна заміна в досліджуваних послідовностях веде 

до зміни заряду одноланцюгового фрагмента і як наслідок — до 

електрофоретичної рухливості і може бути визначена як поліморфний 

варіант. Для детекції однонуклеотидних замін у ПЛР-продуктах 

використовують методи електрофорезу в денатуруючих гелях з постійною 

концентрацією денатуруючого агенту [135] або з використанням градієнта 

температури [204]. 

Детекція на твердих мікропанелях (microarrays). Мікропанель являє собою 

твердий носій (скло, нейлон) невеликого розміру, на якому у відповідному 

порядку нанесені короткі олігонуклеотиди або фрагментами ДНК. 
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Прикріплення одного з компонентів реакції дає змогу одночасно проводити 

велику кількість реакцій і дозволяє застосовувати мікропанелі як для виявлення 

мутацій, так і для маркування вже відомих алелів [109, 143, 177]. 

Секвенування — найбільш точний метод визначення SNP, який 

проводять шляхом визначення нуклеотидної послідовності фрагменту ДНК, 

де знаходиться точкова мутація [173]. 

Серед великої кількості методів ідентифікації SNPs найбільш 

розповсюдженим є стандартний метод ПЛР-ПДРФ. Аналіз поліморфізму 

довжини рестрикційних фрагментів, так званий ПЛР-ПДРФ аналіз 

(Restriction Fragment Length Polymorphism — RFLP analysis) має такі етапи: 

виділення геномної ДНК, її ампліфікацію зі специфічними праймерами, що 

фланкують одиничний поліморфізм, рестрикцію ампліфікату специфічною 

ендонуклеазою, електрофорез отриманих фрагментів ДНК та їх 

ідентифікацією за фореграмою [15, 35]. За відсутності рестрикції у 

поліморфних сайтах на електрофореграмах або радіоавтографах буде 

виявлятися один великий фрагмент, що відповідає довжині послідовності 

ДНК між двома сайтами асоціації праймерів. При наявності рестрикції за 

поліморфними генами на електрофореграмі будуть присутні фрагменти, 

довжина яких дорівнює відстані між поліморфним сайтом рестрикції і одним 

з найближчих константних сайтів асоціації праймерів.  [15, 34, 35]. 

Метод ПЛР-ПДРФ широко використовується в генетичних дослідженнях 

популяцій, оскільки наявність у геномі досліджуваного організму 

рестрикційного фрагменту ДНК певної довжини є зручним генетичним 

маркером і одночасно фенотиповою ознакою, тісно пов'язаною з генотипом 

організму. Це дозволяє стежити за поширенням такого маркера в популяціях, 

передачею його від батьків до нащадків при схрещуваннях та можуть бути 

використані для побудови генетичних карт досліджуваних організмів 

класичними генетичними методами [107]. 
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1.3. Гени господарськи корисних ознак (QTL) свиней 

 

1.3.1 Деякі маркерні гени, що використовуються у свинарстві 

 

Під час розведення свиней є можливість використання генетичних 

маркерів для збільшення продуктивності тварин за рахунок підбору тварин–

носіїв бажаних генотипів за генами кількісних ознак та за генами кількісних 

ознак (quantitative trait loci – QTL). 

Сучасний генетичний аналіз тварин здійснюється не від ознаки до гена, а 

навпаки — від нуклеотидних послідовностей до ознак. Мета такого аналізу 

полягає в тому, щоб ретельно картувати гени та гени, пов’язані із генами 

господарськи корисних ознак. Загалом QTL у свинарстві представлені 390 

ознаками, серед яких п’ять основних типів представлено в таблиці 1.3. 

Таблиця 1.3 

 Основні типи QTL свиней [208] 

Тип 

ознаки   

Стійкість до 

захворювань 

Екстер’єр 

тварини 

Репродуктивні 

якості 

Параметри 

продуктивності 

Якість 

 м’яса 

Кількість 

QTL 
32 53 94 350 1871 

 

Кількість відкритих генів, що відповідають за господарськи корисні 

ознаки, стрімко зростає. Велику кількість таких генів передусім пов’язано із 

наявністю високого міжпородного поліморфізму виду, процесами 

породоутворення, накопичення генетичного вантажу і т. ін. У таблиці 1.4 

наведено розміщення вже дослідених QTL на хромосомах свиней [208].  

Таблиця 1.4 

 Розподіл QTL за хромосомами.  

Хромосома 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 X Y 

Кількість 

QTL 
282 255 112 341 82 334 294 139 117 91 73 76 108 112 101 32 48 42 157 1 

Одним із найбільш досліджених генів господарськи корисних ознак є ген 

гормону росту (GH). Даний QTL є прямим молекулярно-генетичним 

маркером, оскільки являє собою відповідний структурний ген соматотропіну 
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(гормону росту). Це поліфункціональний фактор, основна функція якого 

спрямована на стимуляцію росту та розвитку тварини [6]. 

Ген інсуліноподібного фактору росту (IGF-2). IGF-2 бере участь в 

широкому спектрі метаболічних процесів в ембріональних тканинах і 

плаценті. Поліморфізм гена IGF-2 зумовлений двома алелями — q і Q. Свині, 

що несуть у своєму генотипі бажаний генотип QQ гена IGF-2, відрізняються 

підвищеними середньодобовими приростами живої маси і м'ясності туш, 

меншою товщиною шпику [220, 228]. 

Ріанодіновий рецептор (Ryr-1). Однією з проблем у свинарстві є 

чутливість свиней до стресів — «синдром злоякісної гіпертермії». Чутливість 

до злоякісної гіпертермії викликається точковою мутацією гена рецептора 

ріанодину Ryr-1. Були ідентифіковані генотипи свиней (NN — стресостійкі 

неносії; Nn — стресостійкі носії; nn — стресчутливі носії). 

Серед генів, асоційованих з показниками відтворних функцій свиней, на 

сьогодні найбільш відомим є ген естрогенового рецептору (ESR). 

Поліморфізм цього гена зумовлений наявністю двох алелів — А і В, причому 

кращим з точки зору селекції є генотип ВВ [153] . 

PRLR (пролактин-рецептор) і FSHB (фолікулостимулюючий гормон β), 

також мають безпосередній вплив на репродуктивну функцію свиней. Так, 

свиноматки, у генотипі яких присутні домінантний алель D гена PRLR і алель 

В (рецесивний) гена FSHB, характеризуються підвищеними 

репродуктивними показниками [202, 203]. 

Відома низка генів, що контролюють м’ясну продуктивність свиней. 

Поліморфізм генів MYF4 (міогенін фактор), MYOD1 (фактор, що детермінує 

зростання міобластів), МС4R (меланокортин рецептор), C-Mус 

(протоонкоген), впливають на показники живої маси свиней. Гени MYF4, 

MYOD1 контролюють формування міофібрил протягом ембріонального 

розвитку, а МС4R — засвоювання поживних речовин, C–Мус пов'язаний зі 

швидкістю приросту живої маси та якістю м’яса. Тварини, які мають генотип 

ВВ(РР) меланокортин–рецептору MC4R, за показниками відгодівлі та м’ясної 
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продуктивності мають перевагу над аналогами із генотипом АА(ММ). 

Бажаним генотипом за геном C-Mус у свиней є комбінація алелів АА. 

Генотипами, що детермінують високу інтенсивність формування м’язової тканини 

у свиней є  ВВ(ТТ) та AA відповідно за генами MYF4 і MYOD1 [213, 218]. 

Рендемент Наполі (RN). Rendement Napole знаходиться в одному гені і 

має два алелі, один з яких домінантна мутантна (RN–), інша - рецесивна 

нормальна (rn+). Дія домінантного алеля RN– гена полягає в зниженні рівня 

pH м'яса при його дозріванні, що знижує його харчову цінність, білкову 

повноцінність, але знижує вологоємність. М'ясо таких тварин має більш 

низьку калорійність, більш сильний смак і запах і велику кислотність [156]. 

Рецептори E. сoli F4 і F18 (EСR F18/MUC4 і ECR F18/FUT1). Як 

генетичний маркер, що представляє практичний інтерес, розглядається ген 

рецептора E. coli F18 (EСR F18/FUT1). Поліморфізм гена зумовлений 

алелями A і G. Поросята, що мають генотип GG, чутливі до колібактеріозу, 

АА — стійкі. Аналогічна дія й для гена (EСR F18/MUC4). Поросята, що 

мають генотип CC, чутливі до колібактеріозу, GG — стійкі [182, 186]. 

 

1.3.2. Поліморфні гени ECR F18/FUT1 та ECR F4/MUC4, 

      що зумовлюють стійкість свиней до колібактеріозу. 

 

Патогенні E. coli, що продукують F18 фімбрії зазвичай є причиною 

післявідлучної діареї поросят, що призводить до виснаження та загибелі 

тварин. Проте існують особини, більш стійкі до інфікування патогенною 

мікрофлорою [121, 144].  

Для отримання генів–кандидатів E. coli F18 рецепторів гена (ECF18R) 

було створено 5 космід і один геномний клон, що містили ізольовані копії 

генів альфа-(1,2)-фукозилтрансферази, FUT1 і FUT2 із геномних бібліотек 

свині [182]. За допомогою аналізу характеристик відкритих рамок зчитування 

(OFR) клонів генів FUT1 і FUT2 виявлено, що вони розміщені в регіоні qll 

хромосоми 6 свині (SSC6qll). Порівнянням прямих послідовностей двох OFR 
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свиней як чутливих, так і стійких до адгезії та колонізації E. coli F18 

(ECF18R) виявило поліморфізми в положеннях 307 п.н. (екзон 2) і 857 п.н. 

(інтрон 8) у послідовності гена FUT1 (OFR) свині. Жоден поліморфізм, 

виявлений у FUT2, не підходить для диференціювання чутливих і стійких 

свиней [182, 186, 240].  

Поліморфізм ДНК у свиней за геном альфа-(1,2)-фукозилтрансферази-1 

(FUT1)  дозволяє встановити генетичну відмінність стійких та чутливих до 

інфікування E. coli особин. [190, 191, 223–225].  

Наявність з’язку мутації в гені FUT1 із колібактеріозом поросят 

дозволила розробити молекулярний тест для ідентифікації гомозиготних 

стійких, гетерозиготних (носіїв) і гомозиготних чутливих свиней за здатністю 

до адгезії Е. coli F18 на клітинній стінці ентероцитів. За допомогою такого 

діагностичного тесту з високою чутливістю й специфічністю можливо на 

генному рівні визначити наявність у генофонді свиней, схильних до 

набрякової хвороби і післявідлучної діареї [121, 150, 182, 186]. Присутність 

поліморфізму різна серед порід свиней [47, 105, 122, 227, 242, 244]. 

Ентеротоксичні E. coli, що утворюють фімбрії F4 (K88) найчастіше є 

тими бактеріями, що спричиняють діарею та смерть новонароджених та 

відлучених поросят [239]. Е. coli із адгезивним антигеном F4 спричиняють у 

71% випадків діарею новонароджених поросят [187]. Відомі три антигенних 

варіанти фімбрій F4 — F4ab, F4ac та F4ad [142]. Згідно з даними проведення 

аналізу зчеплень генів F4ab/F4ac було виявлено повну відповідність їх 

гаплотипів гаплотипу сіалоглікопротеїну муцину 4 (MUC4) [97, 142, 170]. 

Ген, що контролює експресію муцину 4, розміщується на хромосомі 13 у 

регіоні q41 (SSC13q41) [133]. Одним із перших виявлено мононуклеотидний 

поліморфізм у  позиції 1849 п.н., що відповідає інтрону 7 послідовності        

гена [159, 241]. Наявність точкового поліморфізму (SNP) утворює сайт 

рестрикції для ендонуклеази XbaІ, що відповідає генотипу, що відповідає за 

стійкість до колібактеріозу. Одинична мутація гена МUC4, при якій цитозин 

(С) змінюється на гуанін (G) у позиції 1849 п.н. (G→C), що кодує 
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мембранний поліглікопротеїн муцин 4, що створює захисний шар слизу 

клітин кішківника свиней, є господарськи корисною [166–168]. Позитивні 

результати щодо збереженості та життєздатності поросят отримані при 

схрещуванні батьківських форм, що несли своєму генотипі бажаний алель 

гена MUC4 [45, 169, 222, 227]. 

 

1.4. Колібактеріоз та набрякова хвороба свиней. 

 

Кожного року у світі більше 10 млн. поросят гинуть від набрякової 

хвороби та післявідлучної діареї. Ці захворювання асоційовані із адгезією 

ентеротоксичних Escherichia coli на поверхні клітин кишківника поросят 

мають назву колібактеріоз [9, 29]. 

Набрякова хвороба (Morbus oedematosus; колібактеріоз, коліінфекція, 

коліентеротоксемія, колідіарея, ешерихіоз та ін.) - інфекційне захворювання 

поросят перших двох тижнів життя, післявідлучного й трохи старшого віку, що 

має гострий перебіг. Звичайно захворюють поросята кращої вгодованості [56, 82]. 

Хвороба характеризується появою нервових явищ, діареєю, набряками в 

різних органах і тканинах, запаленням травного тракту, а також виникненням 

дистрофічних змін у паренхіматозних органах, частіше в печінці [56, 82, 239]. 

Збудник хвороби — ентеропатогенні гемолітичні штами кишкової 

палички роду Eschenchia (E. coli). Патогенність збудника цього захворювання 

зумовлюється можливістю продукувати специфічні адгезини — фактори 

прикріплення (фібрилярні антигени) до відповідних рецепторів ентероцитів 

тонкої кишки. Надалі виділяються токсини, що пригнічують 

рідинопоглинаючу діяльність епітеліальних клітин кишківника, що 

призводить до розвитку діареї. Зі специфічних адгезінов при колібактеріозі 

поросят найбільш важливу роль грають F18 і F4 (К 88). В основі генетичної 

стійкості поросят до діареї лежить відсутність на поверхні клітин кишківника 

таких тварин відповідних рецепторів [116, 142, 150]. 



 45 

Джерелом збудника є хворі та перехворілі на набрякову хворобу 

підсвинки, а також свині–бактеріоносії ентеропатогенних ешерихій. 

Збільшення проникності судин кишечника полегшує проникнення токсичних 

речовин з кишечника до крові, викликаючи інтоксикацію організму. [56, 82]. 

Хвороба може протікати надгостро — від кількох годин до 2 днів, гостро 

— 3–4 і підгостро — 10 днів.  Головними клінічними ознаками хвороби у 

поросят до місячного віку є підвищення температури, пригнічений стан, 

порушення функції травного тракту, зневоднення тіла (ексікоз), схуднення. 

Хвороба закінчується смертю у 30–80 %. Економічний збиток складається з 

витрат на лікування хворих тварин, специфічної профілактики хвороби, 

недоотримання продукції в результаті падежу поросят і подальшого зниження 

продуктивності (до 30%) у перехворілих тварин [56, 82, 150].  

Лікування та профілактика колібактеріозу ускладнені двома основними 

чинниками: широким різноманіттям властивостей і множинною стійкістю 

збудника до різних антибактеріальних препаратів, а також недостатньою 

вивченістю молекулярно–генетичних структур бактерій, відповідальних за їх 

патогенні та імуногенні властивості [116, 160, 190]. Тому практичний інтерес 

для свинарства має вивчення можливості застосування в селекційному процесі 

поліморфізму генів рецепторів E. coli F18 та F4 (ECR F18/FUT1 та ECR 

F4/MUC4), пов'язаних із виникненням колібактеріозу в поросят перших двох 

місяців життя і в післявідлучний період, у якості маркерів для створення 

резистентних до зазначеного захворювання популяцій свиней [166–168, 182, 

186]. 

Базуючись на ананлізі наведених вище робіт, ми підтверджуємо 

актуальність проведення досліджень популяцій свиней за допомогою маркер- 

залежної селекції із використанням генів господарськи корисних ознак. Дійсні 

дослідження присвячені комплексному вивченню генів ECR F18/FUT1 та ECR 

F4/MUC4 на рівні генетико–популяційної оцінки генофонду закритої 

популяції свиней і на рівні показників збереженості поросят подальшої 

продуктивності тварин, що мають різні генотипи досліджуваних генів.  
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РОЗДІЛ 2 

МАТЕРІАЛИ ТА МЕТОДИ ДОСЛІДЖЕНЬ 

  

2.1. Постановка проблеми 

 

Ріст і розвиток поросят у ранній постнатальний період суттєво 

впливає на подальше формування здорового і продуктивного поголів'я 

свиней. Організм новонароджених поросят недостатньо пристосований до 

умов навколишнього середовища й найбільш чутливий до впливу 

несприятливих факторів, таких як: вплив бактеріальної асоціації 

зовнішнього середовища, реактивність організму поросяти, біологічна 

повноцінність і безпека кормів, гігієнічні умови приміщення, у якому 

перебуває тварина, кваліфікація обслуговуючого персоналу й багато 

іншого. Однак  основна роль у виникненні гострих захворювань належить 

інфекційному фактору, представленому, як правило, асоціаціями різних 

мікроорганізмів. 

Шлунково-кишкові інфекції новонароджених поросят є однією з 

найбільш гострих проблем свинарства, так як вони мають широке 

поширення, особливо у великих господарствах, і завдають великої 

економічної шкоди [9]. Численними дослідженнями, проведеними в 

нашій країні і за кордоном, встановлено, що виникнення зумовлене 

впливом на новонароджених тварин різноманітних етіологічних і 

супутніх факторів. Масові захворювання поросят із комплексом 

симптомів діареї в ранньому постнатальному періоді проявляються як 

змішані (асоційовані) бактеріальні або вірусно-бактеріальні інфекції, що 

відрізняються особливо злоякісним перебігом, які важко діагностуються, 

оскільки вторинна бактеріальна інфекція «маскує» первинні вірусні або 

бактерійні захворювання [82]. 

 Незважаючи на значне скорочення поголів'я свиней в Україні, 

актуальність інфекційних хвороб у свинарстві не зникла. У переліку 
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проблемних патологій як і раніше залишається колібактеріоз поросят, на 

частку якого припадає близько 10 % втрат свиней від інфекційних хвороб. 

А перехворілі особини до 30 % знижують продуктивність на відгодівлі [9, 

56].  

Застосовуваня на практиці антибіотиків та інших засобів лікування й 

профілактики шлунково-кишкових інфекцій у більшості своїй 

малоефективні й екологічно небезпечні у зв'язку з утворенням 

антибіотикостійких  штамів і зниженням загальної реактивності 

організму тварин. Екологічна безпечність свинини напряму залежить від 

використання синтетичних стимуляторів росту, антибіотиків, 

антиоксидантів хімічного походження й інших препаратів, які добре 

доступні на кормовому ринку України. Незастосування вказаних 

препаратів може знизити ефективність технології виробництва свинини й 

зробити галузь нерентабельною. 

Однак слід особливо відзначити, що до теперішнього часу при 

шлунково-кишкових інфекціях свиней не розроблені достатньо ефективні 

системи контролю епізоотологічного процесу на великих комплексах і 

спеціалізованих фермах з вирощування поросят, що негативно 

позначається на збереженні молодняка. Тому стає зрозуміло, що 

застосування одних симптоматичних методів терапії при шлунково-

кишковій  патології для розриву епізоотологічного ланцюга виявляється 

недостатнім. У сучасних умовах альтернативою може стати проведення 

ДНК-досліджень у популяціях тварин за генами стійкості до інфекційних 

хвороб різної етіології. 

Практика зоотехнії показує, що традиційних санітарно-ветеринарних 

заходів у боротьбі з інфекційними хворобами тварин недостатньо. Тому 

практичний інтерес представляє вивчення можливості застосування в 

процесі розведення свиней поліморфізму генів FUT1 і MUC4, пов'язаних з 

виникненням колібактеріозу у поросят перших двох місяців життя і в 

послявідлучний період, що дозволить проводити специфічну 
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профілактику спалахів даного захворювання шляхом проведення 

селекційних заходів, спрямованих на підвищення їх генетичної стійкості 

[168, 225]. 

Відомо, що збудниками набрякової хвороби та післявідлучної діареї 

є кишкові палички E. coli із поверхневими структурами типу F4 та F18 

відповідно [167, 182]. Потрапляючи до кишківника поросяти, 

ентеропатогенні бактерії, за наявності факторів адгезії або відсутності 

блокуючих та конкурентних сполук, прикріплюються до ентероцитів, тим 

самим безпосередньо спричиняючи токсичну дію. При цьому клітини 

кишківника інтенсивно виділяють рідину із токсикантами, внаслідок чого 

і виникає діарея, що призводить до загального виснаження організму та 

врешті колапсу [9, 56]. 

Факторами, що детермінують адгезію E. coli F4 та F18 є 

сіалоглікопротеїн слизу муцин 4 (MUC4) та фукозилюючий фермент α-

фукозилтрансфераза-1 (FUT1). Поліморфізм нуклеотидних 

послідовностей генів MUC4 та FUT1 зі свого боку впливає на якість 

кінцевих функціональних продуктів. Трансверсія G→C у позиції 1849 п.н. 

гена MUC4 призводить до синтезу муцину 4, що не адсорбує патогенні E. 

coli.  Транзиція G→A у позиції 307 п.н. гена FUT1, призводить до 

надсинтезу α-фукозилтрансферази-1, що за рахунок своєї дії 

унеможливлює приєднання бактерій до клітин кишківника [9, 56, 170, 

224]. 

Виходячи із вищезазначеного, розуміємо, що проблема є досить 

складною та актуальною для сучасного свинарства. Тому ця робота й 

присвячена вивченню структур генофонду за поліморфними генами α-

фукозилтрансферази-1 і муцину 4 та їх взаємозв’язку із продуктивними 

якостями поголів’я свиней селекції Дніпропетровського СГІ, що декілька 

десятиліть розводиться «у собі», а також заселеністю кишківника 

патогенними E. coli у поросят із різними генотипами за досліджуваними 

генами. 
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2.2. Об’єкти та методи, що використані у роботі  

 

Дослідження за темою дисертаційної роботи проводили впродовж 

2010–2012 років на базі племінного репродуктору свиней української 

м’ясної породи СТОВ «Луговське» фірми «Авіас2000» Солонянського 

району Дніпропетровської області. 

Матеріалом для досліджень слугувала популяція свиней селекції 

Дніпропетровського СГІ, які розводяться впродовж декількох десятиліть 

«у собі». Популяція цих свиней являє собою високопродуктивну,  добре 

адаптовану до умов центральної частини степу України, консолідовану за 

типом і продуктивністю групу тварин. Структура її містить три 

генеалогічні лінії та чотири родини [79–81]. 

Дійсна робота являє собою комплексне вивчення продуктивних 

показників поголів’я в залежності від поліморфізму двох генів, 

асоційованих із стійкістю свиней до колібактеріозу. Особливу увагу 

приділено росту та розвитку підсисних та відлучених поросят, оскільки 

хвороба вражає саме цю вікову групу свиней.  Дослідження організовані з 

метою вивчення впливу різних алелів і генотипів генів ECR F18/FUT1 i 

ECR F4/MUC4 на продуктивні якості свиней у закритій популяції селекції 

ДСГІ, а також для аналізу можливості проведення та організації маркер- 

залежної селекції в стаді,  спрямованої на створення тварин, генетично 

стійких до колібактеріозу. 

 Для виконання цілей роботи й вирішення проблеми, сформульованої в 

ній, були розроблені програма й методика досліджень, які містили в собі 

як традиційні зоотехнічні методи вивчення селекційного матеріалу, так і 

методи генетичної оцінки тварин генофонду популяції і різних її структур 

за молекулярно-генетичним маркером ДНК, представлених поліморфними 

генами FUT1 i MUC4, а також мікробіологічні дослідження, спрямовані на 

диференціації поросят за заселеністю їх кишківника патогенними E. coli.  
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Оцінку ефективності використання свиней різних генотипів і різних 

схем схрещування проводили за загальноприйнятими методиками з 

використанням контрольних відгодівлі та вирощування [41]. 

 Умови годівлі та утримання тварин були ідентичні для всіх груп 

тварин і відповідали зоотехнічним нормам з урахуванням віку, живої маси 

та фізіологічного стану. Тип годівлі — помірно-концентратний з 

використанням кормів власного виробництва. 

Загальну схему досліджень представлено на рисунку 2.1. 

 

Рис.2.1. Схема досліджень 

Популяція свиней селекції ДСГІ внупрішньопородного типу  

  української м’ясної породи та її генеалогічні структури. 

Р
еп

р
о
д

у
к
ти

в
н

і 
як

о
ст

і 
св

и
н

о
м

ат
о
к
 

(б
аг

ат
о
п

л
ід

н
іс

ть
, 
 в

ел
и

к
о
п

л
ід

н
іс

ть
, 

м
ас

а 

п
о
р
о
ся

т 
п

р
и

 в
ід

л
у
ч

ен
н

і 
 т

а 
зб

ер
еж

ен
іс

ть
 у

 

п
ід

си
сн

и
й

 т
а 

п
іс

л
я
в
ід

л
у
ч

н
и

й
 п

ер
іо

д
и

) 

В
ід

го
д

ів
ел

ь
н

і 
я
к
о
ст

і 
п

о
го

л
ів

’я
 

(с
к
о
р
о
ст

и
гл

іс
ть

, 
ж

и
в
а 

м
ас

а)
 

Молекулярно-генетичний 

аналіз поліморфізму за генами 

ECR F18/FUT1 та ECR 

F4/MUC4. 

  
 

Р
о
зп

о
д
іл

у
 ч

ас
то

т 
ал

ел
ів

 т
а 

ге
н

о
ти

п
ів

 у
 

п
о
п

у
л
яц

ії
. 

В
и

я
в
л
ен

н
я
 р

о
зб

іж
н

о
ст

ей
 в

ід
п

о
в
ід

н
о
 д

о
 

н
о
р
м

ал
ь
н

о
го

 р
о
зп

о
д

іл
у
  
ге

н
о
ти

п
ів

 у
 

п
о
п

у
л
яц

ії
 

 

А
н

ал
із

 ф
іл

о
ге

н
ет

и
ч
н

о
ї 

в
за

єм
о
д

ії
 

ге
н

еа
л
о
гі

ч
н

и
х
 е

л
ем

ен
ті

в
 п

о
п

у
л
я
ц

ії
 

Мікробіологічні 

дослідження мікрофлори 

кишківника поросят 

В
и

сі
в
 п

р
о
б

 ф
ек

ал
ій

 п
о
р
о
ся

т 
н

а 
се

л
ек

ти
в
н

е 

се
р
ед

о
в
и

щ
е 

д
л
я
  
б

ак
те

р
ій
 

р
о
д

у
 E

sc
h
er

ic
h
ia

 

В
ст

ан
о
в
л
ен

н
я
 с

п
ів

в
ід

н
о
ш

ен
ь
 E

. 
co

li
 т

а 

к
о
л
іф

о
р
м

н
и

х
 б

ак
те

р
ій

 у
 т

в
ар

и
н

 р
із

н
и

х
 

ге
н

о
ти

п
ів

 

Структура популяції, ліній та родин за генами FUT1 та MUC4,  асоційованих зі 

стійкістю свиней до колібактеріозу 
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2.3. Характеристика популяції свиней селекції ДСГІ 

 

 

У Дніпропетровській області на початок 70-х років ХХ ст. була 

сформована популяція свиней, оригінальна за історією створення її 

генофонду, що підтверджено оцінкою за еритроцитарними антигенами та 

молекулярно-генетичними маркерами, а також тим, що за фенотипом 

відрізняється від інших порід і популяцій свиней,  що розводяться в Україні. 

Головною особливістю вказаної групи тварин є те, що впродовж 

створення вони розводились «у собі» у відносно невеликому поголів’ї (50–

100 основних маток). На різних історичних етапах формування племінна 

частина популяції розміщувалась у совгоспі «Краснопiльський» (1946–1980 

р.р.), навчгоспі «Самарський» Дніпропетровського агроуніверситету (1978–

2002 рр.) та СТОВ «Луговське» (2002–2012 р.р.). 

З 1946 по 1965 відбувалося формування основного поголів’я на 

двопородній основі (велика біла порода х беркшири). У 1965 році було 

проведено «прилиття крові» породи ландрас, після чого розведення «у собі» 

було продовжено, але вже на трипородній основі. 

Ця група тварин визначена як складова частина української м'ясної 

породи свиней, хоча, враховуючи викладене вище, вона є цілком 

самостійною популяцією із ознаками локальної [79, 83]. 

Селекційну роботу зі створення цієї групи свиней очолив і почав 

професор М.О. Селех в 1946 році [75, 76]. 

У багаторічній роботі над цією популяцією можна виділити такі етапи: 

1946–1980 роки. М.О. Селех із співробітниками створили на основі 

трипородного схрещування і розведення помісей «у собі» 

високопродуктивну, добре пристосовану до умов центральної частини степу 

України групу свиней селекції ДСГІ. У цей період також вивчались 

продуктивні якості дво- і трипородних тварин цієї групи при різних варіантах 

розведення [75, 76, 84]. 
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1980–1990 роки. В.І. Сокрут, В.Т. Сметанін, С.П. Безенко і В.І. 

Северин, вивчивши генофонд популяції за еритроцитарними антигенами 

груп крові, встановили його оригінальність за декількома генами щодо 

великої білої та інших порід. В.Т. Сметаніним встановлена висока 

ефективність схрещування маток великої білої породи з кнурами селекції 

ДСГІ [76, 83].  

1990–2000 роки. В.Т. Сметанін, О.В. Хмельова створюють материнську 

форму (лінію) з високими репродуктивними і адаптаційними якостями, з 

консолідованим генофондом, відмінним від батьківської лінії. Вивчають і 

встановлюють результати гібридизації названих форм (ліній) [79]. 

2000–2004 роки. В.Т. Сметанін, Е.Е. Антонов, О.В. Драган, А.І. 

Кузьменко продовжують комплексне вивчення продуктивності й генофонду 

популяції та різних її структур. Проведено формування помісного масиву 

свиней на міжпопуляційній основі — харківського заводського типу і тварин 

селекції ДСГІ [77, 80]. 

2005–2012 роки. В.Т. Сметанін, Л.В. Кунєва і Г.І. Сировнєв 

продовжують формувати структуру генофонду племінного репродуктора 

«Луговське». Поголів'я основних свиноматок складає 184 голови, вивчається 

генофонд цього стада за маркерами ядерної та мітохондріальної ДНК. 

Сформовано основу інбредних лінії свиней, одержано шість поколінь при 

кровозмішенні (20 свиноматок), вивчаються можливості використання цих 

тварин у внутрішньопопуляційних схемах розведення [78, 81]. 

Популяція свиней являє собою високопродуктивну, добре адаптовану 

до умов центральної частини степу України, консолідовану за типом і 

продуктивністю групу тварин. Досліджувана популяція розводиться в 

кількох господарствах Дніпропетровської області. На цей час племінне стадо 

тварин зазначеної селекції представлено репродуктором СТОВ «Луговське» 

Солонянського району, поголів'я в яких становить близько 8000 свиней, 

включаючи 184 основні свиноматки. 
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Структура популяції містить три генеалогічні лінії та чотири родини. 

Виділено також батьківську й материнську лінії, марковані за генотипами 

декількох генів еритроцитарних антигенів, що є альтернативними між собою 

за алелями цих генів [81, 83 . 

За формальною кровністю популяція представлена великою білою 

породою на 70–80 %, беркширами та ландрасами — 2–20 %, а тестування 

тварин за мітохондріальною ДНК виявило 67 % гаплотипів, характерних для 

породи мейшан/великої білої, близько 15 % — беркшир, 7 % — ландрас та  

11 % інших порід, не зазначених у доступній історії формування популяції 

(дюрок, гемпшир, уельс і мангалиця) [69]. 

Свині селекції Дніпропетровського СГІ являють собою досить великих 

тварин з розтягнутою середньою частиною тулуба Вони мають довгу рівну 

широку спину, добре розвинену задню третину тулуба й міцний кістяк [68].  

Тривале розведення свиней зазначеної популяції «у собi» зумовило 

виникнення питання про збереження в стаді генетичної мінливості без 

зниження продуктивності тварин. Для цього була розроблена система 

роздільної селекції найбільш продуктивної частини генеалогічних ліній, яка 

дозволила за спеціально організованою схемою підборів досягти високої 

життєздатності (вік господарського використання свиноматок 6 і більше 

опоросів), продуктивності (багатоплідність 11 і більше поросят, 

скоростиглість 170 днів, оплата корму за всім стадом із урахуванням 

свиноматок і плідників 4,6 г.од.) і забезпечити отримання 

високопродуктивних особин у товарній частині стада [78, 81]. 

   

2.4 Обладнання 

 

1. Ампліфікатор (термоциклер) ТП4-ПЦР-01 «Терцик» з допустимим 

відхиленням температури від встановленого значення не більше ніж ± 0,3оС та 

градієнтом температури не більше ніж 1 оС/с. 



 54 

2. Твердотільний термостат типу «Dray-block» з налаштуванням 

температури до 95oC ± 1oC. 

3. Мікроцентрифуга до 14000 об/хв. для пробірок на 1,5 мл, «Eppendorf»  

4. Бокс абактеріального повітряного середовища 2-го кл. захисту, БАВп-

01-«Ламинар-С»-1,5. 

5. Термостат «ТС – 80М-2» з налаштуванням температури до 60oC. 

6. Мікрострушувач типу «Vortex». 

7. Пробірки пластикові одноразові для ПЛР ємністю 0,2–0,5 мл 

відповідно до ДСТУ ІSO 9001, «Axygen», «Eppendorf». 

8. Дозатори автоматичні змінного об’єму від 0,5 до 200 мкл відповідно до 

ДСТУ ІSO 9001, «Eppendorf» (Німеччина). 

9. Одноразові наконечники для ПЛР ємністю 0,2–1,0 мл відповідно до 

ДСТУ ІSO 9001, наприклад, «Axygen», «Eppendorf». 

10. Трансілюмінатор «Bio-Rad». 

11. Камера для горизонтального гель-електрофорезу. 

12. Фотокамера «Cannon» для фотодокументації результатів. 

13. Джерело постійного струму 300±10В), «Эльф-4». 

14. Морозильна камера до -20 oC, «Позис». 

15. Холодильна камера 5±3 oC, «Indezit». 

16. Ваги до 202 г, «AND». 

17. Ваги технічні ТЦР. 

18. Магнітна мішалка МSН-10. 

19. Лабораторний посуд (колби 25–1000 мл, пробірки 5–50 мл, мірні 

стакани об’ємом 25–1000 мл). 

 

2.5. Методика визначення генотипів свиней за генами FUT1 та MUC4 

 

Для оцінки генетичних особливостей свиней селекції ДСГІ за 

молекулярно-генетичними маркерами за допомогою полімеразної 

ланцюгової реакції з наступним аналізом поліморфізму довжин 

рестрикційних фрагментів (ПЛР-ПДРФ). 



 55 

Дослідження ДНК тварин проводили в лабораторії генетики Інституту 

свинарства і АПВ НААН (Статус лабораторії генетичного контролю № 2163 

МінАПК України) 

 

2.5.1 Відбір зразків біологічного матеріалу  

Кров для дослідження відбирали із вушної вени, використовуючи 

одноразові системи для взяття крові, одноразовою голкою в об’ємі 2–3 мл у 

стерильну пробірку із антикоагулянтом (6% розчин ЕДТА у співвідношенні 

1:19 або 4% розчин цитрату натрію у співвідношенні 1:9). Закриту пробірку 

із кров’ю кілька разів струшували для рівномірного змішування з 

антикоагулянтом. На пробірки наносили відповідні записи для подальшої 

ідентифікації зразків. Пробірки транспортували у той же день у 

термоконтейнерах при температурі 5±3 °С до лабораторії. У лабораторії 

вміст пробірок висушували на стерильній марлевій тканині впродовж 1 доби 

у полі ламінарного потоку повітря. Висушені зразки переносили у стерильні 

пакети типу «Zip-lock». На пакети наносили відповідні записи для подальшої 

ідентифікації зразків. 

Щетину відбирали з холки тварин за допомогою пінцету у стерильні 

пакети типу «Zip-lock». На пакети наносили відповідні записи для подальшої 

ідентифікації зразків. 

Отримані зразки до моменту проведенні досліджень зберігали у 

холодильнику при температурі 5±3 °С. Транспортування здійснювали у 

термоконтейнерах при температурі 5±3 °С. 

 

2.5.2 Виділення ДНК із крові тварин за допомогою Chelex-100. 

 

Для виділення ДНК із біопроб за допомогою іонообмінної смоли Chelex-

100 [CAS: 68954-42-7 Chelex-100] готують 5% робочий розчин цього 

реагенту. До мірної колби об’ємом 100 мл вносять 5 г Chelex-100 і додають 

дистильованої води до об’єму 100 мл. В одноразові поліпропіленові пробірки 
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Eppendorf об’ємом 1,5 мл вносять 1000 мкл стерильної дистильованої води. 

До пробірок додають проби, об’ємом не більше 200 мкл. Суміш інкубують 15 

хв. при температурі 18–25○С. Пробірки центрифугують 1 хв. на швидкості 8 

тис. об/хв. Після відокремлення осаду обережно видаляють надосадову 

рідину, залишаючи близько 20 мкл рідини над осадом. Центрифугування 

зразку проводять декілька разів до повного знебарвлення осаду. До пробірок 

додають 180 мкл 5% стерильного водного розчину Chelex-100 та інкубують 

протягом 30 хв. при 56 ○С на термостаті. Потім вміст пробірки перемішують 

на мікрострушувачі та центрифугують 1 хв. на швидкості 8 тис. об/хв. Для 

ампліфікації використовують 5 мкл надосадової рідини, що містить ДНК. 

Розчину виділенної ДНК достатньо для проведення 20–100 ампліфікацій. 

Зберігати зразки при мінус 20 ○С впродовж 6 місяців. Після кожного 

розморожування зразки струшують та центрифугують 5 хв. на швидкості      

6 тис. об/хв. 

 

2.5.3. Проведення ПЛР-ПДРФ аналізу 

 

Ген-спецефічну ампліфікацію проводять за такою загальною схемою. У 

пробірках Eppendorf об’ємом 0,5 мл готують реакційну суміш (25 мкл) такого 

складу:  

2,5 мкл універсального 10х ПЛР буферу, 

1 мкл прямого F-праймера (5 мкМ), 

1 мкл зворотного R-праймера (5мкМ), 

0,1 мкл  (5 од. акт.) Taq-полімерази, 

19,4 деіонізованої  води 

1 мкл ДНК-матриці. 

Синтез праймерів здійснено на базі науково-виробничої фірми «Литех», 

(Росія). ПЛР проводили у стандартній реакційній суміші (Tapotili, Росія) в 

ампліфікаторі «Терцик» («ДНК-Технология», Росія) за програмою для генів 

MUC4 та  FUT1: 
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початкова денатурація — 94°С – 5 хв.;  

35 циклів:  

денатурація — 94°С – 40 с; 

випал праймерів — 60°С – 40 с; 

синтез ділянки — 72°С – 60 с; 

термінальна елонгація — 72°С – 5 хв. 

Структура праймерів [116, 169] : 

FUT1 — F :  5/-CCAACGCCTCCGATTCCTGT-3/, 

FUT1 — R :  5/-GTGCATGGCAGGCTGGATGA-3/. 

MUC4 — F :  5/-GTGCCТTGGGTGAGAGGTTA-3/, 

MUC4 — R:  5/-CACTCTGCCGTTCТCTTTCC-3/. 

У результаті ПЛР синтезується фрагмент гена FUT1 розміром 161 п.н., 

який гідролізували ендонуклеазами HinPI і HgaІ, та фрагмент гена MUC4 

розміром 367 п.н., який гідролізували ендонуклеазою XbaI в умовах, 

рекомендованих фірмою «Fermentas», Литва. (див. табл. 2.1). Реакцію 

проводили у термоциклері «Терцик-2» (ДНК-технологія, Росія). 

Таблиця 2.1 

 Фрагменти рестрикції та відповідні їм генотипи за досліджуваними генами 

Ген/ендонуклеаза 

рестрикції 
Генотипи і відповідні фрагменти рестрикції у п.н. 

FUT1/ HinPI(HspАI)  A/A: 161 G/A:161, 117, 44  G/G: 117, 44 

FUT1/ HgaІ A/A: 125, 36 G/A:161, 125, 36  G/G: 161 

MUC4/ XbaI G/G: 367 G/C:367, 216, 151  C/C: 216, 151 

 

Рестрикційний гідроліз ампліфікованих фрагментів здійснюють за такою 

схемою. Реакційна суміш (25 мкл) містить 10х рестрикційний буфер 

(оптимізований для певного ферменту) — 2,5 мкл, ендонуклеази рестрикції — 

0,2 мкл (4–5 од. акт.), 15 мкл ПЛР-продукту та деіонізованої води — 7,3 мкл. 
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2.5.4. Електрофорез продуктів рестрикції. 

 

Електрофорез продуктів рестрикції здійснювали у 8 % 

поліакриламідному гелі на тріс-боратному електрофорезному буфері (TBE: 

0,0879 М тріс, 0,089 М борна кислота, 0,002 М ЕДТА, рН 8,0. Для нанесення 

зразків на гель використовувалиь буфер такого складу: 0,25 % 

бромфеніловий синій, 0,25 % ксиленцианол, 30 % гліцерин. Електрофорез 

проводили впродовж 1,5–2 годин за різниці потенціалів у гелі 2 В/см. 

Фарбування гелю здійснювали розчином етидію броміду (0,5 мкг/мл) 

протягом 10 хв. із наступною їх багаторазовою промивкою у дистильованою 

водою. Візуалізацію фрагментів ДНК проводили на УФ-світлі за довжини 

хвиль 450 нм. Електрофореграми фотографували із використанням жовтого 

світлофільтру. 

 

2.6. Мікробіологічне дослідження клінічного матеріалу 

 

Для визначення мікробної заселеності кишківника поросят E. coli 

використовували готове селективне середовище Compact Dry ЕС, 

сертифіковане за ISO 9001, затверджене як експрес-метод АОАС (сертифікат 

№ 110402) та MicroVal (сертифікат № 0806-005LR). Середовище міститься в 

полімерних чашках Петрі площею 20 см2  та має такий склад: 

Пептон — 15, 0 мг; дріжджовий екстракт — 5,0 мг; натрію  хлорид - 5, 0 

мг; натрію дифосфат — 2,0 мг; калію нітрат — 1,0 мг; натрію  піруват — 1,0 

мг; натрію  дезоксихолат - 0,6 мг;  натрію холат — 0,4 мг; L-триптофан — 1,0 

мг; Magenta-GAL — 0,3 мг; Х-Glu — 0,3 мг; ксантангам — 18,4 мг; 

гідроксипропіл целюлоза — 1,0 мг; натрію лаурил сульфат — 0,15 мг. 

Дослідження проводили із такою послідовністю дій.  

Перший день. Для засіву брали 1 г зразку посліду та розводили  в 1:106 

стерильному фізіологічному розчині хлориду натрію. Розведення кожного 
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зразку в кількості 1 мл висівали на 3 чашки відповідно. Закриті чашки 

інкубували у термостаті впродовж 24 годин при температурі 37 º С. 

Другий день. Вивчали ріст колоній на середовищі після інкубації. E. coli 

формує на цій середовищі блакитні колонії. Червоні і блакитні разом складають 

при підрахунку загальної кількості колоній групи коліформ. (E.coli О157 формує 

рожеві або червоні колонії). Зростання Грам (+) бактерій повністю пригнічується. 

Для зручності при підрахунку колоній зворотна сторона чашки має розмітку 

(розбита на клітини 1х1 см). У разі труднощів при обчисленні за великого числа 

колоній підраховували кількість колоній в одній клітинці і множили на 20 

(загальне число клітин), таким чином отримували кількість на чашці.  

 

2.7. Методи статистичної обробки результатів 

 

При аналізі генетичної структури груп тварин за дослідженими генами 

визначали генну частоту алелів та генотипів, рівнів очікуваної та фактичної 

гетерозиготності, проводилися визначення генної рівноваги, побудова 

діаграм генетичної рівноваги та кластерний аналіз за філогенетичними 

зв’язками генеалогічних елементів. 

Статистичну вірогідність отриманих результатів обчислювали 

методами математичної статистики та біометрії за критеріями χ2 
, Ст’юдента, 

Фішера [64, 25, 78, 105] з використанням стандартних комп’ютерних 

програм  «Statistica 10.0»,  «MEGA 5.0» [88, 215].  

Основні формули, використані для обчислення базових генетико–

популяційних характеристик, наведено нижче.  

Для розрахунку генної частоти за відсутності домінування 

використовували таку формулу: 

n

knnnn
Р ii

i
2

)1(2 11312 
  ,        (2.1) 

де nii – кількість гомозиготних особин за одним з алелів, n12,  n13   - 

кількість гетерозиготних тварин, n – загальна кількість тварин, досліджених 

за цим геном; 
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Стандартну похибку для частот алеля Pi  обчислюють за формулою: 

n

PP
S

ii

p
2

)1( 
 ,              (2.2) 

Достовірність різниці частот алелів серед різних популяцій тварин, що 

досліджуються, розраховували за методом Фішера: 
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    ,      (2.3) 

Де n1 та n2 об’єми груп, що порівнюються, а 
180

2


   arcsin Р  , де 

Р — частота алеля. 

За допомогою критерію Пірсона розраховували достовірність 

відхилення очікуваних співвідношень розподілу генотипів від тих, oj 

спостерігаються: 
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де Fi’, Fi — очікувана та спостережена кількість особин з і генотипом, 

n — кількість генотипів. 

При характеристиці рівня генетичної мінливості ми використовували 

показники спостереженої гетерозиготності: 


n

j

jo h
n

H
1

,        (2.5) 

де hj – кількість гетерозигот на об’єм вибірки, усереднена за всіма 

досліджуваними генами (n); 

Очікувана гетерозиготність: 

  









n
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Н 21
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,      (2.6) 

де n – кількість досліджених генів, Pij – частота і-го алелю, k – 

кількість алелів у j гені. 
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Генетичні дистанції розраховували за формулою Нея. 























 


i i

ii

i

ii

ba

ba

D

1 1

22

1ln ,         (2.7) 

де ai, bi  — частоти і-го алеля в популяціях, що порівнюються; i - 

кількість алелів. 
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РОЗДІЛ 3 

РЕЗУЛЬТАТИ ДОСЛІДЖЕНЬ 

 

3.1. Оптимізація методу ПЛР-ПДРФ для визначення поліморфізму генів 

FUT1 та МUC4 

 

Шляхом підбору умов ампліфікації відповідних фрагментів генів, що 

вивчалися, та визначення особливостей електрофоретичного розділення 

продуктів ампліфікації й рестрикції оптимізовано методику визначення 

генотипів свиней за генами FUT1 та MUC4. Структура праймерів, 

ендонуклеази рестрикції, фрагменти рестрикції ампліконів та відповідні їм 

генотипи тварин наведені у таблиці 3.1. Також була дещо змінена програма 

ампліфікації, представлена в роботах [159, 182], її наведено в розділі 2 

«Метеріали та методи досліджень».  

Таблиця 3.1 

 Дизайн праймерів, ендонуклеази рестрикції, фрагменти рестрикції 

та відповідні генотипи тварин 

 

На рисунках 5-7 представлено електрофореграми фрагментів 

ампліфікації генів та отриманих продуктів рестрикції, які відповідають 

різним генотипам за генами FUT1 та MUC4.  

Згідно з результатами ПЛР-ПДФР аналізу поліморфних ділянок 

досліджуваних генів при розділенні після ПЛР ампліконів гена FUT1 за 

допомогою рестриктази HgaI і HspAI та гена MUC4 рестриктазою XbaI 

отримано всі можливі варіанти фрагментів рестрикції. 

Ген Праймери 
Ендонуклеаза 

рестрикції 

Генотипи та відповідні 

фрагменти рестрикції, п.н. 

FUT1 
F: 5/-CCAACGCCTCCGATTCCTGT -3/ 

R: 5/-GTGCATGGCAGGCTGGATGA-3/ 

HspАI  

(HinPI) 

AA: 

161 

AG: 

161, 117, 44 

GG: 

117, 44 

HgaІ 
AA: 

125, 36 

AG: 

161, 125, 36 

GG: 

161 

MUC4 
F: 5/-GTGCCТTGGGTGAGAGGTTA-3/ 

R: 5/ -CACTCTGCCGTTCТCTTTCC-3/ 
XbaI 

GG: 

367 

GC: 

367, 216, 151 

CC: 

216, 151 
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161 п.н. 
 
117п.н. 
 
 
 
 
 
 
 
  

44 п.н. 

М       GG       AG         AA 

             1         2              3 

Результат рестрикційного аналізу ампліфікованого фрагмента гена FUT1 

за допомогою ферменту HgaI надано на рисунку 3.1. На доріжці 1 присутня 

одна смуга, що відповідає генотипу GG чутливих до колібактеріозу свиней, 

який відповідає стійкій до колібактеріозу тварині. Три смуги на доріжці 2 

фореграми відповідають генотипу AG. На доріжці 3 дві смуги відповідають 

стійким до захворювання свиням із генотипом AA. 

 

 

 

 

 

 

 

Рис.3.1. Електрофорез у 8 % поліакриламідному гелі продуктів HgaI-

рестрикції фрагмента гена FUT1 ампліфікованого у ПЛР.  

М – маркер молекулярної маси (pBR322/BsuRI), 1-3 – ДНК свиней. 

 Результат рестрикційного аналізу ампліфікованого фрагмента гена FUT1 за 

допомогою ферменту HspАI надано на рисунку 3.2. На доріжках 1,2 при 

розщепленні послідовності FUT1 рестриктазою HspАI виявлені варіанти 

генотипів (GG та GА), чутливих та схильних до колібактеріозу свиней. Фермент 

HspАI не гідролізує ДНК свиней із генотипом АА, що представлено на доріжці 3. 

 

 

 

 

 

 

 

Рис.3.2. Електрофорез у 8 % поліакриламідному гелі продуктів 

HspАI- рестрикції фрагменту гена FUT1 ампліфікованого у ПЛР. 

М – маркер молекулярної маси (pBR322/BsuRI), 1-3 – ДНК свиней. 

 
161 п.н. 
 

125 п.н. 
 
 
 
 
 

 
 
 

36 п.н. 

     М             GG          AG          AA 
                       1             2              3 
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Результат рестрикційного аналізу ампліфікованого фрагмента гена MUC4 за 

допомогою ферменту XbaI надано на рисунку 3.3. На доріжці 1 

електрофореграми виявлено смугу, що відповідає генотипу GG, який 

відповідає стійкій до колібактеріозу тварині. Інші варіанти генотипів (СС та 

GC) на доріжках гена MUC4, 2 і 3 відповідають чутливими та схильним до 

колібактеріозу тваринам. 

  

 

 

 

 

 

 

 

Рис.3.3. Електрофорез у 8 % поліакриламідному гелі продуктів XbaI- 

рестрикції фрагмента гена MUC4 ампліфікованого у ПЛР.  

М – маркер молекулярної маси (pBR322/BsuRI), 1–3 ДНК свиней. 

Таким чином, проведено правильність методики визначення генотипів 

свиней за допомогою ПЛР-ПДРФ аналізу та отримано чіткі фрагменти генів 

FUT1 та MUC4, що відкрило можливості проведення аналізу популяції 

свиней селекції Дніпропетровського СГІ за поліморфними генами α-

фукозилтрансферази-1 та муцину 4. 

Висновки до розділу 3.1 

1. За результатами проведення ПЛР-ПДРФ аналізу ДНК свиней за 

генами FUT1 та MUC4 перевірено специфічність роботи праймерів та 

ферментів рестрикції.  

2. Встановлено відповідність фрагментів рестрикції при розщепленні 

продуктів ампліфікації гена FUT1 за допомогою ферментів HgaI і 

HspAI. Для проведення рестрикційного аналізу можливо з однаковою 

ефективно використовувати обидва ферменти. 

 
367 п.н. 
 
216 п.н. 
 
151 п.н. 

М             GG           CC        GC 
                 1               2            3 
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3.2. Генетична мінливість популяції свиней селекції ДСГІ за 

генами FUT1 та MUC4 

 

За допомогою ДНК-маркування виявлено генетичний поліморфізм за 

геном FUT1 серед усіх досліджуваних груп тварин популяції (табл. 3.2). 

Загалом популяція свиней селекції ДСГІ характеризується пониженою 

частотою 0,29 бажаного алеля A за геном FUT1. Серед плідників та маток 

розподіл частот алелів відповідає даним по всьому стаду. В інбредній групі 

тварин частота бажаного алеля А на 0,09 нижча, ніж серед усіх тварин із 

визначеними генотипами. Диференціація тварин за генотипами показала суттєві 

розбіжності розподілу генотипів за геном FUT1 серед аутбредної та інбредної 

груп. Водночас слід зазначити, що розподіл генотипів за зазначеним геном 

серед плідників та маток був наближений до показників по стаду загалом. 

Таблиця 3.2 

Частоти генотипів та алелів за геном FUT1 у популяції 

Група 

тварин 
n 

Генотип Алель 
Sp,q χ2 

AA AG GG A G 

Плідники 36 0,06 0,44 0,50 0,28 0,72 0,050 0,42 

Матки 55 0,06 0,47 0,47 0,29 0,71 0,040 1,17 

Інбредні 35 0,12 0,17 0,71 0,20 0,80 0,058 7,54** 

Аутбредні 56 0,03 0,63 0,34 0,34 0,66 0,034 10,54* 

Усе стадо 91 0,06 0,46 0,48 0,29 0,71 0,031 1,55 

** Р≥0,95, * Р≥0,99 (ймовірності розбіжності між розподілом генотипів досліджуваної 

популяції та відповідно до закону Харді-Вайнберга) 

 

Показники розподілу алелів та генотипів за геном MUC4 у 

досліджуваній популяції та окремих її групах наведено у таблиці 3.3. 

Встановлено, що популяція характеризується високим рівнем поліморфізму 

за геном MUC4. Значна частина тварин представлена генотипом GG, що 

зумовлює стійкість молодняку до кишкових розладів, спричинених 

кишковою паличкою. Слід відзначити, що інбредної лінії свиней української 

м’ясної породи, тип селекції ДСГІ, характерна найвища концентрація алеля 

G — 0,72 та відсутність тварин із небажаним генотипом CC. 
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Таблиця 3.3  

Частоти генотипів та алелів за геном MUC4 у популяції 

Група 

тварин 
n 

Генотип Алель 
Sp,q χ2 

GG GC CC G C 

Плідники 23 0,39 0,48 0,13 0,63 0,37 0,070 0,02 

Матки 44 0,25 0,61 0,14 0,56 0,44 0,046 2,64 

Інбредні 18 0,44 0,56 – 0,72 0,28 0,059 2,66 

Аутбредні 49 0,25 0,57 0,18 0,53 0,47 0,047 1,06 

Усе стадо 67 0,30 0,57 0,13 0,58 0,42 0,039 1,84 

 

Розподіл тварин у популяції свиней селекції ДСГІ за частотою сукупних 

генотипів генів FUT1 і  MUC4 наведено у таблиці 3.4. 

Таблиця 3.4 

 Генетичний поліморфізм сукупних генотипів генів FUT1 і MUC4 у 

популяції свиней селекції Дніпропетровського СГІ. 

Генотип 

тварини 

Усе стадо Плідники Матки Кількість 

бажаних 

алелів 

Частка 

бажаних 

алелів, % 

Різниця 

бажані/небажані 

алелі 

Рівень гетеро-

зиготності, % 
n % n % n % 

AAGG – – – – – – 4 100 +4 0 

ААGC 4 6,35 2 10,00 2 4,65 3 75 +2 50 

AGGG 7 11,11 2 10,00 5 11,63 3 75 +2 50 

AACC – – – – – – 2 50 0 0 

AGGC 19 30,15 5 25,00 14 32,56 2 50 0 100 

GGGG 11 17,47 5 25,00 6 13,95 2 50 0 0 

AGCC 6 9,52 4 20,00 9 20,93 1 25 –2 50 

GGGC 13 20,64 1 5,00 5 11,63 1 25 –2 50 

GGCC 3 4,76 1 5,00 2 4,65 0 0 –4 0 

 

Украй низька концентрація генотипів АА за геном FUT1 в популяції 

зумовлює відсутність варіантів генотипів AAGG і AACC, а генотип AAGC 

зустрічається з частотою 0,06 (4 особини). Проте близько 1/3  усіх тварин є 

гетерозиготними за обома генами, що дає можливість проводити їх подальше 

схрещування для отримання гомозиготних нащадків за алелями А та G 
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відповідно до генів FUT1 і MUC4. А поєднання батьківських форм із 

генотипами AAGC та AGGG дасть можливість уже в першому поколінні 

отримати ½ нащадків із найбажанішим поєднанням алелів (ААGG). Тому 

надалі необхідно проводити селекційні заходи, спрямовані на підвищення 

частки генотипів, що забезпечують стійкість тварин до колібактеріозу. 

Розподіл комплексних генотипів тварин за генами FUT1 і MUC4 у 

порівнянні із нормальним розподілом в ідеальній популяції зображено на 

рисунку 3.4. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Рис. 3.4. Діаграма розподілу частки тварин у генофонді популяції 

комплексних генотипів за генами FUT1 і MUC4 у порівнянні із 

розподілом Харді-Вайнберга. 

Особливості розподілу генотипів тварин у залежності від кількості 

бажаних алелів у генотипах, а також у порівнянні із нормальним розподілом 

в ідеальній популяції зображено на рисунку 3.5. 
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Рис. 3.5. Діаграма розподілу частки тварин у генофонді популяції в 

залежності від бажаності їх сукупного генотипу за генами FUT1 і MUC4. 

Як видно із наведених вище діаграм, у популяції свиней селекції 

Дніпропетровського СГІ генетична рівновага зміщена у бік небажаних 

генотипів генів FUT1 і MUC4 навіть у порівнянні із моделлю розподілу 

Харді-Вайнберга. Таке явище відбувається внаслідок усе тієї ж відсутності в 

стаді особин із генотипом AAGG та через надлишок тварин із генотипами, 

що формують кластери (0) та (–2), незважаючи на те, що частота 

найнебажанішого генотипу (GGCC), що формує кластер тварин (–4) нижча 

від тієї, що характерна для нормального розподілу генотипів. Тому головною 

задачею селекції тварин на стійкість до колібактеріозу є зміщення генетичної 

рівноваги в бік кластеру тварин (+4). 

Серед дослідженої популяції свиней, а також в усіх її 

внутрішньопопуляційних структурах підраховано спостережену (НО) і 

очікувану (НЕ) гетерозиготність, а також визначено індекс фіксації Райта 

(FIS), що вказує на надлишок гетерозигот та наявність інбридингу в популяції 

(таблиця 3.5).  
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Таблиця 3.5 

 Гетерозиготність та індекси фіксації за генами FUT1 та MUC4 

Ген 
Група 

тварин 

Очікувана 

гетерозиготність, HE 

Спостережена 

гетерозиготність, H0 

Індекс фіксації 

Райта,FIS 

FUT1 

Усе стадо 0,408 0,462 – 0,131 

Плідники 0,401 0,444 – 0,107 

Матки 0,413 0,473 – 0,146 

Інбредні 0,320 0,171 0,464 

Аутбредні 0,448 0,643 – 0,434 

MUC4 

Усе стадо 0,487 0,567 – 0,166 

Плідники 0,466 0,478 – 0,026 

Матки 0,494 0,614 – 0,243 

Інбредні 0,401 0,556 – 0,385 

Аутбредні 0,498 0,571 –0,147 
 

За геном MUC4 у всіх групах тварин у популяції спостережена 

гетерозиготність була більшою за очікувану. Найменший індекс фіксації й 

водночас селекційний тиск спостерігається в розрізі групи плідників (–0,026), 

а найбільший (–0,385)  — в інбредній лінії. 

Графічне відображення отриманих величин для кожної із досліджуваних 

груп за генами FUT1 та MUC4 наведене у вигляді діаграми на рисунку 3.6. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Рис. 3.6. Діаграма гетерозиготності та індексу фіксації Райта за генами 

FUT1 та MUC4 у досліджуваній популяції та за окремими групами. 
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Слід зазначити, що для всієї популяції за геном FUT1 характерне 

невелике превалювання спостереженої гетерозиготності над очікуваною, ця 

закономірність спостерігається в розрізі груп плідників та маток. Однак  для 

інбредних та аутбредних тварин виявлено певні особливості в розподілі 

гетерозигот. Для інбредної групи виявлено значно нижчу за очікувану 

спостережену гетерозиготність, а для аутбредних тварин спостерігаємо 

зворотну закономірність. Одночасно значення індексів фіксації для цих груп 

тварин вказують на наявність певного селекційного тиску. 

За геном MUC4 у всіх групах тварин у популяції спостережена 

гетерозиготність була більшою за очікувану. Найменший індекс фіксації і 

водночас селекційний тиск спостерігається в розрізі групи плідників (–0,026), 

а найбільший (–0,385) - в інбредній лінії. 

Виявлення певних відхилень розподілу генотипів у популяції за 

досліджуваними генами можна проводити графічним методом. Нами 

побудовано діаграму розподілу алелів та генотипів Б. де Фінетті для  

популяції свиней типу селекції ДСГІ української м’ясної породи та її 

внутрішньопопуляційних елементів у поєднанні із параболою нормального 

розподілу Харді-Вайнберга, що зображено на рисунках 3.7–3.11. 

 

Рис. 3.7.  Діаграми де Фінетті в поєднанні із нормальним розподілом 

Харді-Вайнберга за генами FUT1 та MUC4 для всієї популяції. 
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Ген FUT1 Ген MUC4 

Взаєморозташування точок рівноваги НЕ та НО вказує не тільки на 

відповідний рівень гетерозиготності, а водночас на генетичну рівновагу в 

популяції. Як бачимо, найменше відхилення від нормального розподілу 

спостерігається в популяції в цілому за геном FUT1. У цьому випадку рівень 

інбридингу дуже низький, на що також указує розрахунковий індекс фіксації 

Райта, що підтверджує відсутність спрямованої селекції 

Рис.3.8.  Діаграми де Фінетті в поєднанні із нормальним розподілом 

Харді-Вайнберга за генами FUT1 та MUC4 для інбредної лінії. 

Для інбредних тварин (рис. 3.8) характерні досить значні відхилення від 

стану рівноваги ідеальної популяції за обома досліджуваними генами. Цей 

факт пояснюється відносно коротким періодом формування вказаної лінії, 

оскільки визначення генотипів проводили у тварин п’ятого покоління. 

На рисунку 3.9 добре видно значне перевищення кількості 

гетерозиготних особин серед свиней аутбредної групи за обома 

досліджуваними генами відносно до теоретично можливого рівня. 

Слід зазначити, що для  плідників досліджуваної популяції характерна із 

високим ступенем ймовірності відповідність розподілу частот алелів до 

закону Харді–Вайнберга (рис. 3.11). 
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Рис. 3.9.  Діаграми де Фінетті в поєднанні із нормальним розподілом 

Харді-Вайнберга за генами FUT1 та MUC4 для аутбредної групи  

популяції свиней селекції ДСГІ. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Рис. 3.10.  Діаграми де Фінетті в поєднанні із нормальним розподілом 

Харді-Вайнберга за генами FUT1 та MUC4 для свиноматок популяції 

свиней селекції ДСГІ. 
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Ген MUC4 Ген FUT1 
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Рис. 3.11.  Діаграми де Фінетті в поєднанні із нормальним розподілом 

Харді-Вайнберга за генами FUT1 та MUC4 для  плідників популяції 

свиней селекції ДСГІ. 

Висновки до розділу 3.2. 

1. Встановлено концентрацію алелів серед тварин популяції за 

досліджуваними генами. Розподіл частот алелів A та G серед популяції 

за геном FUT1 становить 0,29 та 0,71 відповідно, а за геном MUC4 

алелів G — 0,58 та C — 0,42. 

2. Досліджувана популяція свиней характеризується вищою фактичною 

гетерозиготністю за обома генами відносно теоретично розрахованої, 

що може свідчити про відсутність спрямованого відбору за 

збереженістю поросят. 

3. Для інбредної групи виявлено значно нижчу за очікувану фактичну 

гетерозиготність, а для аутбредних тварин спостерігаємо зворотну 

закономірність. Одночасно значення індексів фіксації для цих груп 

тварин указують на наявність певного селекційного тиску. 

 

 

 

 

 

Ген FUT1 Ген MUC4 
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3.3. Генеалогічна структура популяцій свиней за поліморфними 

генами FUT1 та MUC4 

 

На підставі даних ДНК-типування 93 тварин досліджуваної популяції 

серед усіх досліджуваних генеалогічних груп є поліморфізм за генами FUT1 і 

MUC4 (рис. 3.12). У родинах Вольниці за обома генами, а Степової — за 

геном MUC4 виявлені лише чутливий до колібактеріозу гетерозиготний. 

Родина Гордої за досліджуваними генами представлена трьома можливими 

генотипами. За геном FUT1 у родинах Степової і Побєди присутні чутливі 

гетерозиготний (генотип AG) і гомозиготи (генотип GG). 

Встановлено, що генотип АА, який зумовлює стійкість до патогенних E. 

coli виявлений лише у тварин родини Гордої із частотою 0,07. У родинах 

Гордої і Побєди виявлені всі три генотипи за геном MUC4. Частота генотипу 

GС за геном MUC4 склала відповідно 0,56 і 0,46 у родинах Гордої і Побєди, а 

генотипу GG — 0,31 — в обох зазначених родинах. 

  
Рис. 3.12. Діаграма розподілу генотипів за генами FUT1 і MUC4 серед 

ліній та родин популяції свиней селекції ДСГІ. 
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У плідників селекції ДСГІ за геном FUT1 тільки в лінії Бистрого 

зустрічаються тварини з генотипом АА з частотою 0,10. Концентрація 

генотипу АG (чутливий гетерозиготний) серед ліній популяції така: Борець — 

0,53, Бистрий — 0,38, Оріх — 0,75. Небажані генотипи GG чутливих 

гомозигот присутні з частотою 0,47, 0,52 і 0,25 серед ліній Борця, Бистрого і 

Оріха відповідно. За геном MUC4 кнури з небажаним генотипом СС серед 

ліній Бистрого, Борця і Оріха спостерігаються з частотою 0,10, 0,15 і 0,25, а 

кількість гетерозигот GC відповідно становить 0,60, 0,53 і 0,75. Частота 

бажаного генотипу GG за геном MUC4 у лініях Борця і Бистрого — 0,32 і 0,30. 

Результати аналізу генетичних взаємозв'язків між лініями та родинами 

популяції свиней селекції ДСГІ, засновані на розрахунку індексів генетичної 

ідентичності та генетичних дистанцій за поліморфізмом генів FUT1 і MUC4, 

наведені в таблиці 3.6. Найбільш близькими генеалогічними елементами 

популяції за вивченими генами є лінія Бистрого і родина Вольниці, а також 

родини Степової і Гордої. Різниця між екстремальними значеннями 

генетичних дистанцій в 0,2619 одиниць також вказує на певну 

неоднорідність розподілу генотипів генів FUT1 і MUC4 у лініях і родинах 

популяції. 

Таблиця 3.6 

 Індекси генетичної ідентичності (I) і генетичні дистанції (D) між 

генеалогічними елементами популяції 

      I    
 

      D 

Лінії та родини 

Горда Побєда Степова Вольниц

я 

Борець Бистрий Оріх 

Горда – 0,8335 0,9928 0,8912 0,9437 0,9218 0,9621 

Побєда 0,1821 – 0,7646 0,9920 0,8862 0,9814 0,9482 

Степова 0,0072 0,2684 – 0,8351 0,9068 0,8799 0,9274 

Вольниця 0,1152 0,0080 0,1802 – 0,9093 0,9935 0,9800 

Борець 0,0579 0,1208 0,0978 0,0950 – 0,9507 0,9376 

Бистрий 0,0814 0,0188 0,1393 0,0065 0,0506 – 0,9863 

Оріх 0,0386 0,0532 0,0754 0,0202 0,0644 0,0138 – 
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На рисунку 3.13 представлена дендрограма генетичних взаємозв'язків 

між генеалогічними структурами популяції, розрахованими згідно з 

поліморфізмом генів FUT1 і MUC4 за допомогою методу незваженого 

попарногрупового арифметичного середнього (UPGMA).  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Рис. 3.13. Дендрограма генетичних зв'язків між лініями та родинами 

популяції свиней селекції Дніпропетровського СГІ з урахуванням 

поліморфізму за генами FUT1 і MUC4. 

 

На дендрограмі можна виділити два окремих кластери. В один з них 

входять лінії Бистрого і Оріха й родини Вольниці й Побєди, у другий  — 

лінія Борця і дві родини: Гордої і Степової. 

Дані кластеризації вказують на рівні філогенетичної зв'язки між лініями 

та родинами і можуть безпосередньо використовуватися в програмі 

селекційних заходів з урахуванням генетичної різноманітності за іншими 

поліморфним генами господарськи корисних ознак. 

 

Висновки до розділу 3.3 

1. За геном FUT1 в усіх лініях і родинах переважають чутливі гомо- і 

гетерозиготний (генотипи GG і AG). Генотип АА зустрічається тільки в лінії 

Бистрого (0,10) і родині Гордої (0,07). 
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2. За геном MUC4 в усіх генеалогічних елементах популяції 

переважають чутливі до колібактеріозу гетерозиготи (GC). У родинах Гордої 

і Побєди та лініях Борця і Бистрого спостерігається незначне превалювання 

кількості особин зі стійким генотипом GG над чутливими — CC з частотою 

до 0,2. 

3. Встановлено тісну внутришньопопуляційну взаємодію генеалогічних 

елементів за досліджуваними генами. Найбільш генетично близькими є лінія 

Бистрого і родина Вольниці (I = 0,9935, D = 0,0065), а розбіжність 

спостерігається між родинами Степової і Побєди (I = 0,7646, D = 0,2684). 

 

3.4. Продуктивність та збереженість поросят у ранній  

постнатальний період при застосуванні традиційних методів розведення. 

 

 

Селекційний процес передбачає не тільки постійну оцінку та відбір 

різними методами кращих, з погляду селекціонера, особин, але і їх системне 

використання в різних схемах схрещування. Належну увагу при цьому слід 

приділяти вітчизняним локальним породам, які є носіями генних комплексів, 

сформованих під впливом конкретної середовища проживання. І тим самим 

забезпечує оптимальні норми реакції, стійкості й збереження генетичних 

особливостей, відсутніх у так званих «комерційних порід», активно і 

повсюди впроваджуваних у національні системи розведення. 

При роботі зі свинями селекції ДСГІ впродовж останніх 10  років 

ведеться формування високоінбредної лінії, представників якої також 

необхідно оцінити в системі схрещування. 

Для реалізації поставленої мети була складена схема схрещування     

(табл. 3.7), відповідно до неї було проведено запліднення свиноматок, у яких 

після опоросу фіксувався рівень розвитку досліджуваних ознак. 
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Таблиця 3.7 

Схема схрещування для контроля продуктивності та збереженості поросят у 

ранній постнатальний період при застосуванні традиційних методів розведення 

Примітки: ВБ — велика біла порода свиней; 

                  УМ — українська м'ясна порода (аутбредна лінія); 

                  УМІ — українська м'ясна порода (інбредна лінія). 

У якості контрольної групи використовувалися свині великої білої 

породи при чистопородному розведенні. Свиноматки, відібрані в дослід, 

мали однаковий вік — 2 опороси, відповідали вимогам класу «Еліта», згідно 

з діючою інструкцією з бонітування свиней, були добре розвинені й 

знаходилися в нормальному фізіологічному стані. 

Проведені дослідження показали, що багатоплідність чистопородних маток 

великої білої як при чистопородному розведенні, так і при схрещуванні їх з 

інбредних кнурами української м'ясної породи знаходиться на досить високому й 

однаковому рівні. Свиноматки української м'ясної породи не поступалися їм за 

цією ознакою. Слід зазначити більш високу мінливість багатоплідності у великих 

білих свиней при осіменінні їх інбредними кнурами, що викликано підвищенням 

рівня ознаки і стовідсотковою кількістю живих поросят при народженні при 

такій схемі розведення (табл. 3.8). 

Таблиця 3.8  

 Багатоплідність маток і збереженість поросят. 

Група 

тварин 

Багатоплідність 5 день 10 день 21 день 

усього, 

голів 

0

VС , 

% 

lim, 
min-max 

живих,% 

ж

VС , 

% 

збереженість, 

% 

5

VС , 

% 

збереженість, 

% 

10

VС ,

% 

збереженість, 

% 

21

VС ,

% 

I 11,6±0,32 7,88 11–12 97,9±1,36 3,94 94,39±1,65 4,95 85,73±2,34 7,71 79,08±1,57 5,60 

II 11,3±0,18 4,32 11–12 96,1±2,71 7,44 88,64±2,5 6,37 85,73±1,52 4,69 81,81±2,52 8,16 

III 11,4±0,82 20,45 9–15 100 – 97,23±1,36 3,95 94,45±1,72 5,14 90,64±2,22 6,91 

Група 

тварин 

Призначенн

я групи 

Порода та 

породність 
Кількість, голів Вивчалися 

Матки Хряки Матки Хряки Багатоплідність маток, 

великоплодність поросят, 

маса 1 голови на 5 -, 10 -, 21 

добу, збереженість поросят і 

причини відходу на 5 -, 10 -, 

21 добу, 

І контрольна ВБ ВБ 8 2 

ІІ дослідна УМ УМ 7 2 

ІІІ дослідна ВБ УМІ 8 2 
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У дослідній групі зафіксована більш висока збереженість поросят 

протягом усього облікового періоду до 21 дня, коли найбільш активно йде 

засвоєння молока свиноматки. До цього віку збереженість поросят у ІІІ групі 

була на 9,2–11,5% вищою в порівнянні з групами ІІ та І. За час проведеного 

досліду також щодобово підраховувався падіж поросят і його причини. Так, з 

усіх померлих тварин 26% мали клінічні ознаки респіраторних захворювань, 

а 44% — ознаки кишкової інфекції. 

Незважаючи на наявність більш багатоплідних гнізд, отриманих за 

схемою схрещування ВБхУМІ, великоплідність народжених поросят у 

дослідній групі не поступалася отриманій при чистопородному розведенні 

свиней української м'ясної і великої білої порід (табл. 3.9, рис. 3.14). 

У групі III поросята при народженні мали масу на 3,7% більше, ніж у 

групі ІІ і на 5,6%, ніж чистопородні тварини групи I. У віці 5 днів помісні 

поросята на 0,61–0,63 кг перевищували масу чистопородних тварин обох 

порівнюваних груп при достовірності Р> 0,95. На 10 день розходження між 

поросятами, отриманими за схемою ВБ х УМІ і великими білими 

збільшилося до 1,41 кг, а  з українськими м'ясними  — на 1,48 кг (Р> 0,99). 

До віку в 21 день різниця в живій масі тваринами групи ІІІ в порівнянні з 

групами ІІ та І склала 66,1% і 68,8% відповідно при високому ступені 

достовірності (P> 0,999). 

Таблиця 3.9 

Маса поросят у постнатальний період 

Група 

тварин 

N, 

голів 

Великоплідність 5 день 10 день 21 день 

кг 
0

VС , 

% 
 кг 

5

VС , %  кг 
10

VС , 

%  
кг 

21

VС , 

% 

I 91  1,06±0,02 19,67 1,98±0,05 22,87 2,79±0,09 28,05 4,39±0,1 18,59 

II 79 1,08±0,02 19,98 2,00±0,05 22,95 2,86±0,09 27,60 4,46±0,1 18,18 

III 93 1,120,02 17,40 2,61±0,05*** 24,92 4,27±0,09** 19,34 7,41±0,23* 28,78 

Примітка: *** P>0,95; ** P>0,99;* P>0,999. 
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ВБхУМІ ВБхВБ УМхУМ 

      – середнє (M);       – середнє±стандартна помилка (M±m); 

     – середнє±стандартне відхилення (M±s). 

На рисунку 3.14 добре видно різницю в динаміці набору маси між 

підсисними поросятами чистопородних тварин обох досліджуваних порід і 

поросятами, отриманими від схрещування великих білих свиноматок із 

інбредними плідниками . 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

У результаті проведених досліджень встановлено, що багатоплідність 

чистопородних свиноматок української м'ясної і великої білої порід 

знаходиться на високому рівні й не відрізняється від отриманого при 

осіменінні останніх інбредними кнурами української м'ясної породи; 

використання інбредних кнурів, отриманих на основі української м'ясної 

породи внутрішньопородного типу селекції ДСГІ, для схрещування з 

матками великої білої породи вірогідно збільшило збереженість і масу 

помісних підсисних поросят. У віці 21 день вони на 66,1–68,8% 

перевищували масу чистопородних тварин. 

Висновки до розділу 3.4 

1. Встановлено, що за живою масою при народженні чистопородні та 

гібридні поросята вірогідно (Р<0,95) не відрізнялися.  

2. На 21 день гібридні поросята вірогідно (Р>0,99) мали більшу 

збереженість (до 11,5%) і масу (до 68,8%) у порівнянні з 

чистопородними тваринами великої білої та української м’ясної породи. 

3. Серед померлих тварин 26% мали клінічні ознаки респіраторних 

захворювань, а 44% - ознаки кишкової інфекції. 
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Рис. 3.14 . Діаграми зміни маси поросят до 21 дня 
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3.5 Відгодівельні якості поросят, 

отриманих при застосуванні традиційних методів розведення 

 

В Україні є достатньо багатий генофонд порід свиней, який можна 

ефективно використовувати в системі гібридизації для одержання тварин з 

високими відгодівельними якостями. Однак до сьогодні в багатьох 

господарствах, у тому числі й спеціалізованих, має місце безсистемне 

використання генотипів, що може негативно позначитися на формуванні 

стад, й усуває можливість ефективно впроваджувати у виробництво 

досягнення сучасної селекційної науки. 

Останнім часом широкого поширення набула міжпородна гібридизація, 

яка передбачає розведення свиней за спеціалізованими породами, лініями і 

типами й подальшими їх кросами, що приводить до підвищення 

продуктивності й життєздатності тварин, отриманих цим способом. Тому 

важливим фактором у збільшенні прояву гетерозисних ефектів при 

схрещуванні, а особливо гібридизації, є вивчення впливу порід, ліній на 

комбінаційну здатність. 

При відборі свиней за відгодівельними й м'ясними якостями останнім 

часом значна увага приділяється вивченню закономірностей процесу росту й 

розвитку тварин. Це зі свого боку дозволить підвищити точність оцінки 

племінної цінності тварин у більш ранньому віці, що й буде сприяти 

зменшенню генераційних інтервалів і прискоренню темпів процесу селекції. 

Таким чином, слід зазначити актуальність досліджень, заснованих на 

вивченні параметрів росту тварин і їх залежності від відтворювальних і 

відгодівельних якостей 

Для реалізації поставленої мети була складена схема схрещування (табл. 

3.10), відповідно до неї було проведено запліднення свиноматок, після 

опоросу яких фіксувався рівень розвитку досліджуваних ознак. 

У якості контрольної групи використовувалися свині великої білої породи 

чистопородного розведення. Свиноматки, відібрані в дослід, мали однаковий 
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вік — 2 опороси, відповідали вимогам класу «Еліта», згідно з діючою 

інструкцією з бонітування свиней, були добре розвинені й знаходилися в 

нормальному фізіологічному стані. Умови утримання й годівлі під час 

осіменіння, поросності й підсисний період тварин усіх схем схрещування 

були ідентичні. 

Таблиця 3.10 

 Схема схрещування для контролю відгодівельних якостей поросят, 

отриманих при застосуванні традиційних методів розведення 

Група 

тварин 

Призначенн

я групи 

Порода та породність Кількість, голів Вивчалися 

Матки Хряки Матки Хряки Великоплідність поросят, 

маса 1 голови на 21 -,  

 60-, 180 добу. 

Скоростиглість, добові 

прирости в періоди: 0-21 

день, 21-60 днів, 60-180 

днів. 

І контрольна ВБ ВБ 8 2 

ІІ контрольна УМ УМ 7 2 

ІІІ дослідна ВБ УМІ 8 2 

 

Примітки: ВБ - велика біла порода свиней; 

                  УМ - українська м'ясна порода (аутбредна лінія); 

                  УМІ - українська м'ясна порода (інбредна лінія). 

 

Згідно з експериментальними даними тварини, відібрані в дослід, мали 

досить високі показники зростання й продуктивності (табл. 3.11, 3.12). У всіх 

досліджуваних групах поросята при народженні були ідентичні за масою, з 

деякою перевагою ІІІ групи на 5,6 і 3,7% над І та ІІ відповідно. Варіабельність 

тварин за показником великоплідності знаходилася на однаковому рівні. 

Протягом підсисного періоду – до 21 дня –  спостерігалася значна перевага 

гібридних тварин над чистопородними, що вказує на наявність достатньої 

генетичної мінливості у виробників і маток, що забезпечило хороший 

гетерозисний ефект. Так, у цей період  поросята, отримані при схрещуванні 

інбредних кнурів української м'ясної (УМІ) з матками великої білої (ВБ) породи, 

на 6,63 і 6,01% випереджали за масою поросят, отриманих від батьківських форм 

великої білої та української м'ясної порід. Однак у гібридних тварин 
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спостерігається підвищений рівень гетерогенності (у середньому до 88%) за 

досліджуваним показником у порівнянні з чистопородними.  

Це явище можна пояснити певною спорідненістю тварин за генеалогією, 

оскільки тип селекції ДСГІ української м'ясної породи формувався на основі 

великої білої з прилиттям крові породи беркшир, а пізніше –  ландрас. 

        Таблиця 3.11 

Маса поросят у період дорощування та відгодівлі 

 

Враховуючи вищевикладене, відлучення поросят ІІІ групи було 

проведено на 21 день, тоді як в І та ІІ групи — на 35 день. У післявідлучний 

період гібридні тварини достовірно (Р>0,95) перевищували за вагою 

поросят, отриманих при чистопородному розведенні. На 60 день середня 

маса 1 голови в ІІІ групі була на 13,6 і 12,9% більшою, ніж у І та ІІ групах 

відповідно. Маса підсвинків у всіх досліджуваних групах в кінці 

відгодівельного періоду (180 днів) достовірно не відрізнялася. При цьому 

слід зазначити деяку перевагу тварин ІІІ та ІІ груп за цим показником у 4,3 і 

2,4% над І групою. За отриманими даними скоростиглість тварин не 

перевищила 190 днів. Однак гібридні тварини за цим показником на 5 і 7 

днів випереджали чистопородні аналоги. Аналізуючи показники добових 

приростів у всіх досліджуваних періодах, необхідно відзначити деякі 

особливості його зміни. У період від народження до 21 дня середньодобові 

прирости маси кросів ВБхУМІ були в 2 рази більші, ніж у відповідних їм 

тварин, отриманих за схемою (ВБхВБ) і (УМхУМ). 

Група 

тварин 

N, 

голів 

Велико- 

плідність, 

кг 

0

VС , 

% 

На 21 день На 60 день На 180 день 

кг 
21

VС , % кг 
60

VС , %  кг 
180

VС , % 

І 91 1,06±0,02 19,67 4,39±0,96 18,59 12,59±0,26 11,61 87,27±1,01 11,75 

ІІ 79 1,08±0,02 19,98 4,46±0,1 18,18 12,67±0,24 10,81 89,34±0,93 11,04 

ІІІ 93 1,120,02 17,40 7,14±0,27 34,67 14,30±0,21 11,47 91,06±1,42 17,63 
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Таблиця 3.12 

Прирости та скоростиглість поросят на відгодівлі 

Група 

тварин 

Скоростиглість 

Щодобовий 

приріст маси за    

0 – 21 діб 

Щодобовий 

приріст маси  за   

22 – 60 діб 

Щодобовий 

приріст маси  за 

61 – 180 діб 

днів СV, % г СV, % г СV, % г СV, % 

І 197±1,4 11,79 157,9±4,6 11,73 210±7,4 11,74 622±8,4 11,71 

ІІ 195±1,29 11,04 160,8±5,1 13,78 214,2±8,7 13,59 639±8,2 10,35 

ІІІ 190±1,78 17,68 323,5±23,7 27,57 167,3±17,9 17,22 643±12,3 17,62 

 

У період після відлучення у ІІІ групі помітно значне падіння 

інтенсивності росту, в той же час у І та ІІ групах простежується динаміка до 

поступового щодобового збільшення живої маси поросят. Це явище можна 

пояснити фізіологічною неготовністю гібридних поросят на 21 переходити на 

новий корм. Тому проводити раннє відлучення в дослідній групі, як і в 

контрольних, небажано.У період відгодівлі 60-180 днів усі тварини показали 

хороші показники приросту живої маси. Слід зазначити, що тварини ІІІ групи 

після стресу, викликаного раннім відлученням, вийшли на відповідні 

показники приростів І та ІІ груп, з невеликою перевагою в 3,4 і 0,6%. 

 

Висновки до розділу 3.5 

1. Встановлено, що в післявідлучний період гібридні тварини достовірно 

(Р>0,95) перевищували за масою поросят, отриманих при чистопородному 

розведенні до 13,6% на 60 день від народження.  

2. У кінці відгодівельного періоду (180 днів) за масою усі тварини достовірно 

не відрізнялися з перевагою до 4,3% у бік гібридних тварин, що можна 

пояснити їх більш раннім відлученням (на 21 день) у порівнянні з 

чистопородними тваринами (на 30 день). 
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3.6. Репродуктивні якості свиней за генами FUT1 і MUC4 

 

При дослідженні репродуктивних якостей було відібрано по три 

повновікові свиноматки генотипів AGGC, GGGG та GGGC за генами FUT1 і 

MUC4. Для запліднення піддослідних маток використовували 

гетерозиготного за обома досліджуваними генами плідника (генотип AGGC).  

Аналіз отриманих даних показав, що багатоплідність у кожній досліджуваній 

групі тварин була близько 11 голів на опорос, тим самим встановлено, що 

поліморфізм за генами FUT1 і MUC4 не впливає на відтворну здатність маток  

(табл. 3.13). За великоплідністю в усіх групах поросята народжувалися із 

вагою близько 1,1 кг при (р0,001). При відлученні найбільшу масу в 30-

денному віці на 2,2% та 1,5% мали нащадки від повністю гетерозиготної 

свиноматки відповідно до ІІ та ІІІ групи. Збереженість поросят при 

відлученні кращою була у І групі і склала 91,3 %. 

Таблиця 3.13 

Репродуктивні якості піддослідних свиноматок 

Група Генотип 

матки 

Багато- 

плідність, 

голів 

Велико- 

плідність, 

кг 

У 30 днів Збереженість 

поросят, 

% 

Кількість 

поросят, 

гол 

Маса 

гнізда, 

кг 

Маса 

1 голови, 

кг 

І AGGС 11,1 0,56 1,120,02 10,70,30 62,1,00,97 5,810,12 91,33,20 

ІІ GGGG 10,90,46 1,10,01 8,7 0,39 49,41,55 5,680,13 81,34,52 

III GGGС 11,0±0,63 1,1±0,02 8,9±0,46 50,91,45 5,72±0,18 80,094,48 

 

За стандартних  умов молодняк різних генотипів ріс та розвивався не 

однаково. Аналіз даних (табл. 3.14) свідчить, що молодняк при поєднанні 

маток із групи І із гетерозиготним плідником селекції ДСГІ мав кращі 

показники росту та розвитку, ніж аналоги із груп ІІ і ІІІ в усі вікові періоди. 
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Таблиця 3.14 

 Жива маса піддослідних поросят у залежності від віку (Mm), кг. 

Група 

тварин 

Генотип 

матки 

Кількість 

голів, n 

Вік,  днів 

при 

народженні 

у 5-

денному 

віці 

у 10 -

денному 

віці 

у 21-

денному 

віці 

у 30-

денному 

віці 

І AGGG 34 1,120,02 2,370,24 3,620,30 4,5±0,78 5,811,12 

ІІ GGGG 32 1,10,01 2,280,29 3,590,47 4,42±0,68 5,681,13 

ІІІ GGGС 33 1,1±0,02 2,150,26 3,560,32 4,46±0,78 5,72±0,18 

 

Експериментальні дані свідчать, що потомство, отримане при 

схрещуванні повністю гетерозиготних батьків за генами FUT1 і MUC4 мало 

перевагу над генотипами, що є гомозиготними хоча б по одному з генів, 

алельні варіанти яких формують чутливість до колібактеріозу. 

 

Висновки до розділу 3.6 

1. Встановлено, що багатоплідність свиноматок та великоплідність 

поросят в опоросі не залежать від генотипу батьківських форм. 

2. Кращу збереженість при відлученні мають поросята, отримані від 

гетерозиготних за обома генами батьківських форм на 10% більше від 

поєднання AGGCxGGGG та на 10,5% більше від поєднання 

AGGCxGGGС. 

3. Більшу масу при відлученні на 2,2% та 1,5% мають нащадки від 

гетерозиготних батьків відповідно до поєднань AGGCxGGGG та 

AGGCxGGGС. 
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3.7. Вплив поліморфізму генів FUT1 та MUC4 на збереженість 

підсисних поросят 

 

Аналіз результатів молекулярно-генетичних досліджень, проведених на 

піддослідних тваринах, дозволив виявити частоту генотипів досліджуваних 

генів (таблиці 3.15, 3.16). 

Таблиця 3.15 

Частоти генотипів і алелів гена FUT1 у свиней основного стада селекції ДСГІ 

Статевовікова 

група 
Голів 

Частота генотипів, % Частота алелів 

AA AG GG A G 

Плідники основні 36 0,06 0,44 0,50 0,28 0,72 

Свиноматки основні 55 0,06 0,47 0,47 0,29 0,71 

 

За даними таблиці 3.15, приблизно половина всіх статево зрілих тварин 

популяції свиней селекції ДСГІ має небажаний генотип GG гена                     

α-фукозилтрансферази-1. Як у свиноматок, так і в плідників частоти 

розподілу алелів А та G гена FUT1 були близькі за значеннями. 

Таблиця 3.16 

Частоти генотипів і алелів гена MUC4 в основному стаді свиней селекції ДСГІ 

Статевовікова 

група 
Голів 

Частота генотипів Частота алелів 

GG GC CC С G 

Плідники основні 23 0,39 0,48 0,13 0,63 0,37 

Свиноматки основні 44 0,25 0,61 0,14 0,56 0,44 

 

Згідно з наведеними даними частота бажаного генотипу GG у плідників 

на 14 % вища, ніж у свиноматок. Небажані гомозиготні генотипи СС 

представлені у різних батьківських формах на приблизно однаковому рівні. 

Оскільки наявність у генотипі свиней мутантного алеля G і C генів-

рецепторів E. coli FUT1 і MUC4 пов'язана з можливою втратою поросят, в 

аналізі дії генів важливу роль відіграє збереження молодняку до відбирання 

(таблиця 3.17). 
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Таблиця 3.17 

Вплив поліморфізму генів FUT1 і MUC4 на продуктивність 

свиноматок селекції ДСГІ 

Показники 

продуктивності 

Генотипи свиноматок 

за геном FUT1 за геном MUC4 

AA AG GG GG GC CC 

Вивчено 

опоросів 
3 36 54 25 45 12 

Багатоплідність, 

гол. 
10,3±0,67 9,9±0,34 10,2±0,46 10,3±0,26 10,4±0,18 10,4±0,56 

Відлучених 

поросят, гол. 
9,6±0,54 8,7±0,42 7,8±0,46 9,5±0,26* 9,0±0,12 7,2±0,31 

Збереженість 

на 21 день, % 
93,4±4,1* 87,9±2,7* 76,5±3,4 92,3±1,35** 86,6±1,28 69,3±4,2 

Примітка: * р<0,05, ** р<0,01, *** р<0,001 

 

Аналіз даних таблиці 3.17 показав, що за багатоплідністю матки 

української м'ясної породи (тип селекції ДСГІ) з різними генотипами (як за 

геном FUT1, так і за MUC4) достовірно між собою не розрізнялися. У той же 

час свиноматки з генотипом АА і AG (FUT1) достовірно (р<0,05) переважали 

за збереженістю над аналогами з генотипом GG на 16,9 і 11,4% відповідно. 

Свиноматки з генотипом GG за геном MUC4 із достовірністю р<0,01 

перевершували маток з генотипом CG за кількістю та збереженістю поросят 

при відлученні на 0,5 голів і 5,7% відповідно. Значно поступалися за 

досліджуваними показниками тварини з генотипом СС за геном MUC4 на 

23,0% і 17,3% за збереженістю і на 2,3 і 1,8 голів відлучених поросят у 

порівнянні із генотипами GG та GC. 

Сучасні генетико-популяційні методи дозволяють здійснювати добір 

батьківських форм за конкретними алелями та генотипами, внаслідок чого 

значно підвищується ефективність селекційної роботи. Добір конкретних 

особин для відтворення поголів’я є одним з основних методів селекційної 

роботи в зоотехнії та свинарстві зокрема. Відомо, що від свиноматок 

поросята успадковують тільки половину спадкової інформації. Тому інтерес 

представляє вивчення впливу генотипів плідників на ріст, розвиток та 
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стійкість до хвороби поросят. Крім цього, при підборі батьківських пар 

можливо спрогнозувати генотипи майбутнього потомства. Результати 

варіантів підбору представлені в таблиці 3.18. 

При аналізі даних були виявлені такі особливості. За наявності алеля А 

гена FUT1 у генотипі як матері, так і батька (АА x AG і AG x AG) 

збереженість поросят достовірно (p <0,05) підвищувалася на 23,2 % і 19,9 % у 

порівнянні з потомством, отриманим від батьківських пар, у генотипі яких 

присутній виключно G алель. 

Таблиця 3.18 

Збереження підсисних поросят залежно від підбору пар з урахуванням 

поліморфізму генів FUT1 і MUC4 

Генотип 

(мати x 

батько) 

N, 

опоросів 

Багато-

плідність, 

гол. 

Кількість 

поросят при 

відлученні, гол 

Збереженість на 21 

день, % 

M±m M±m M±m 

Ген FUT1 

АА x AG 3 10,3±0,67 9,6±0,66 93,4±4,1 

AG x AG 24 9,8±0,25 8,8±0,29 90,1±3,2 

AG x GG 12 10,2±0,54 8,6±0,33 84,8±3,6 

GG x AG 34 10,1±0,42 8,2±0,34 81,3±2,4 

GG xGG 20 10,4±0,45 7,3±0,61 70,2±4,5 

Ген MUC4 

GG х GG 19 10,1±0,35 9,4±0,20 93,1±3,0 

GG х GC 6 10,6±0,49 9,6±0,55 90,7±2,6 

GC х GG 35 10,3±0,26 9,1±0,17 88,4±2,3 

GC х СG 10 10,3±0,53 8,6±0,25 83,6±3,6 

CC x CC 12 10,4±0,54 7,2±0,31 69,3±4,2 
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В умовах СТОВ «Луговське» при спарюванні маток і плідників 

виключно із генотипами GG гена MUC4 було виявлено підвищення 

збереженості поросят до відлучення у порівнянні з тваринами , отриманими 

від батьківських пар, де одна або обидві батьківські форми мають генотип 

GС у середньому на 5,5 %, а тваринами з генотипом СС  — на 23,8 %. 

Різниця в кількості поросят до відлучення між поєднаннями гомозиготних 

плідників та маток за алелем G гена МUC4 та поєднаннями батьківських 

форм GCхСG та CCxCC була достовірною (p<0,05) і склала 0,8 та 2,2 голів 

відповідно. У поєднань генотипів GСхGG і GGхGC також відзначається 

тенденція до підвищення збереженості поросят до відлучення у порівнянні 

з поєднанням GCхGC на 2,3 % і 7,1 % відповідно. 

Таким чином, на  збереженість поросят впливають як генотип матері, 

так і генотип батька. Встановлено, що найвищу збереженість поросят на 21 

день підсисного періоду на більше ніж 93 % забезпечує поєднання 

гомозиготних батьківських форм із генотипомами GG за геном MUC4, а 

також маток та плідників відповідно із  генотипом AA і AG за геном FUT1. 

Присутність у генотипі одного з батьків алеля С знижує збереженість 

молодняку, але кількість поросят до відлучення при цьому достовірно не 

змінюється за рахунок вищої багатоплідності. Виходячи з цього, ми 

рекомендуємо проводити генетичне тестування з визначення поліморфізму 

генів FUT1 і MUC4 серед батьківських форм свиней селекції ДСГІ 

внутрішньопородного типу української м'ясної породи. Підбір 

батьківських пар за геном MUC4 необхідно проводити, віддаючи перевагу 

тваринам, що мають у генотипі тільки алель G. 

Стосовно підбору пар за геном FUT1 слід, враховуючи низьку частоту 

бажаного алеля А, надавати перевагу тваринам, що несуть у своєму 

генотипі хоча б один такий алель, виключаючи поєднання генотипів GG х 

GG. 
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Висновки до розділу 3.7 

1. Встановлено, що потомство, одержане від свиноматок із генотипом 

GG за геном MUC4 із достовірністю р<0,01 мало вищий показник 

збереженості при відлученні в порівнянні з таким, що було одержане 

від свиноматок з генотипами CG та СС на 5,7% і 23% відповідно. 

2. Потомство, одержане від свиноматок з генотипом АА за геном FUT1, 

із достовірністю р<0,05 мало вищий показник збереженості при 

відлученні в порівнянні з таким, що було отримане від свиноматок з 

генотипами AG та GG на 11,4% і 16,9 відповідно. 

3. За наявності алеля А гена FUT1 у генотипі як матері, так і батька (АА 

x AG і AG x AG) збереженість поросят достовірно (p <0,05) 

підвищувалася на 23,2 % і 19,9 % у порівнянні з іншими генотипами. 

4. У потомстві, одержаному від батьківських форм із генотипами GG 

гена MUC4, було виявлено підвищення збереженості поросят до 

відлучення у порівнянні з тваринами, отриманими від батьківських 

пар, у яких одна або обидві батьківські форми мають генотип GС, у 

середньому на 5,5 %, а тваринами з генотипом СС  — на 23,8 %. 

 

3.8. Виявлення E. coli  та ентеробактерій у кишківнику свиней.  

 

Загальновідомо, що збудниками колібактеріозу є ешерихії Escherichia 

coli (E. coli), які належать до роду Escherichia, родини Enterobacteriaceae 

ентеробактерій. Ешерихії є типовими умовно патогенними мікроорганізмами. 

Природнім місцем існування цих ентеробактерій є вміст товстої кишки 

тварин та людини. У менших кількостях ешерихії локалізуються в тонкій 

кишці. Їх наявність у товстій кишці в незначній кількості не викликає 

розвитку патологічних процесів. 

Ешерихії разом з іншими мікроорганізмами, що належать до нормальної 

мікрофлори, викликають постійне антигенне подразнення системи місцевого 

імунітету, що сприяє підтриманню її фізіологічно активного стану.  
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Незважаючи на те, що ешерихії є невід’ємною частиною нормальної 

мікрофлори кишок, їх питома вага у виникненні кишкових захворювань 

залишається достатньо високою. 

Патогенні властивості ешерихій проявляються лише за певних умов: 

1) у разі домінування їх чисельності над іншими представниками 

облігатної мікрофлори; 2) під час зниження загальної  резистентності 

макроорганізму в результаті впливу на нього окремих стрес–факторів. 

Патогенність ешерихій зумовлена їх біологічними властивостями. 

Зокрема, показником патогенності ешерихій є наявність у виділених 

культурах адгезивного антигена та здатність до утворення ентеротоксинів. 

Із проб фекалій від дванадцяти клінічно здорових свиноматок 

виділили від 45 до 72 колоній Е. coli на чашку; від десяти клінічно 

здорових поросят віком 5–12 днів виявлено від 21 до 43 колоній ешерихій, 

а з проб фекалій від вісімнадцяти поросят віком 5–12 днів з ознаками 

діареї виявлена кількість колоній ешерихій коливалась у діапазоні 36–67 

одиниць.  

Частота виділення ешерихій з фекалій свиней наведена у таблиці 24. 

Із даних таблиці видно, що колонії Е. coli виділили з проб від 58,3% 

досліджених клінічно здорових свиноматок, від 20,0% клінічно здорових 

поросят віком 5–12 днів та з проб фекалій від 44,5% поросят віком 5–12 

днів з ознаками діареї. 

Таблиця 3.19 

Наявність ентеробактерій у досліджуваних зразках випорожнень свиней 

Група тварин Кількість проб 
Колоній на 

чашку   

Кількість проб з 

яких виділено E. 

coli O157 

Клінічно здорові 

свиноматки 
12 45–72 58,3 % 

Поросята 5–12 днів із 

проявами діареї 
18 36–67 44,5 % 

Клінічно здорові 

поросята 5–12 днів 
10 21–43 20,0 % 
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У поросят із проявами діареї клінічна картина супроводжувалася 

набряком (5 тварин), загальним виснаженням (8 тварин), кон’юнктивітом 

(2 тварини). Випорожнення усіх хворих тварин рідкі з пухирцями газу. 

У досліджуваний період жива маса поросят у різних групах змінювалась 

по-різному. У групі клінічно здорових тварин усі поросята набирали масу, у 

той час як серед хворих поросят вона залишалася незмінною або 

зменшувалася (табл. 3.20). 

При народженні й на 5 день жива маса поросят статистично не 

відрізнялася, хоча виявлена тенденція до збільшення середньодобових 

приростів у період до 5-денного віку в клінічно здорових поросят. 

 Таблиця 3.20 

Жива вага поросят у досліджуваний період 

Група 

тварин 

Кількість 

поросят, 

(гол.) 

Жива маса 

при народженні 5 день 12 день 

кг 
0

VС , % кг 
5

VС , % кг 
10

VС , % 

Клінічно 

здорові 

поросята 

10 
1,05 ± 0,0

2 
18,34 2,02 ± 0,05 22,87 2,89 ± 0,05* 26,35 

Поросята із 

проявами діареї 
18 

1,06 ± 0,0

2 
17,68 1,98 ± 0,05 22,95 2,01 ± 0,06* 24,60 

Примітка:*p < 0,05 

 

На 12 день середня маса хворих поросят була меншою на 30,45% у 

порівнянні із такою у здорових особин.  

На момент відлучення (21 день) серед хворих тварин залишилось лише 

8 поросят, усі інші загинули. У той час як серед тварин без проявів діареї 

загинуло лише одне порося, що було задавлено свиноматкою.  

Виявлено певні закономірності в розподілі генотипів за генами FUT1 та 

MUC4 серед хворих та клінічно здорових тварин (табл. 3.21). 
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Таблиця 3.21 

Розподіл генотипів сукупних генотипів за генами FUT1 та MUC4 у 

клінічно здорових поросят та із проявами діареї 

Група 

тварин 

Кількість  

поросят, 

(гол.) 

Генотип 

AAGG AAGC AACC AGGG AGGC AGCC GGGG GGGC GGCC 

Клінічно 

здорові 

поросята  

10 – – – 2 4 1 3 – – 

Поросята із 

проявами 

діареї  

18 – – – – – 3 2 5 8 

 

Здебільшого хворі тварини представлені чутливим до колібактеріозу 

генотипом GGCC (FUT1 — GG, MUC4 — CC), у той час як серед клінічно 

здорових поросят найбільшу частку складають гетерозиготні особини з 

генотипом AGGC (FUT1 — GG, MUC4 — CC). Генотипи AAGG, AAGC та 

AACC у досліджуваних тварин відсутні, що пов’язано із загальною низькою 

концентрацією алеля А за геном FUT1 у досліджуваній популяції. 

Нижча частота виявлення ентеропатогених E. coli O157 у клінічно 

здорових поросят без ознак діареї може свідчити про генетичну зумовленість 

процесу інфікування бактеріями за рахунок наявності алелів стійкості до 

колібактеріозу за генами FUT1 та MUC4. 

Втрати поросят у групі з ознаками колібактеріозу склали близько 56%, а 

в цілому серед досліджуваних тварин — близько 39%, що збігається із 

літературними даними [3, 4]. 

Сукупні генотипи поросят із ознаками колібактеріозу представлені на 

44,4% чутливими гомозиготами (GGCC), на 44,4% – генотипами, що містять 

лише один бажаний алель (AGCC та GGGC) за обома досліджуваними 

генами, а всі інші особини цієї групи представлені генотипом GGGG, що є 

гомозиготним чутливим за геном FUT1 та гомозиготним стійким за геном 

MUC4. 
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Генотипи клінічно здорових поросят здебільшого містять по два 

бажаних алелі досліджуваних генів: гетерозиготний за обома генами генотип 

AGGC — 40%, GGGG гомозиготний чутливий за геном FUT1 та 

гомозиготний стійкий за геном MUC4 — 30%. Генотип AGGG із трьома 

бажаними алелями генів FUT1 та MUC4 склав 20% від загальної чисельності 

клінічно здорових поросят, у той час як генотип AGCC, що містить лише 

один бажаний алель, виявлено з частотою 10% (1 особина). 

 

Висновки до розділу 3.8 

1. Проведення мікробіологічних досліджень посліду свиноматок, а також 

поросят-сисунів на наявність E. coli виявило, що навіть клінічно здорові 

свиноматки можуть бути носіями збудника діареї в поросят. 

2. Відхід поросят за підсисний період у цілому в досліді становив 

близько 39%, а серед групи поросят із ознаками колібактеріозу — близько 

56%. 

3. Розподіл генотипів за генами FUT1 та MUC4 серед груп клінічно 

здорових поросят та поросят із діареєю свідчить про наявність взаємозв’язку 

алельних форм генів FUT1 і MUC4 із схильністю поросят до захворювань, 

викликаних ентеропатогенними E. coli. 
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РОЗДІЛ 4 

 

ОБГОВОРЕННЯ РЕЗУЛЬТАТІВ ДОСЛІДЖЕНЬ 

 

Внутрішньопопуляційний тип свиней селекції Дніпропетровського 

сільськогосподарського інституту (ДСГІ) української м’ясної породи 

створено шляхом тривалої племінної роботи з використанням складного 

відтворювального схрещування великої білої породи свиней, беркшир і 

ландрас із застосуванням різних ступенів інбридингу і жорсткого бракування. 

Генеалогія популяції представлена трьома лініями і чотирма родинами [81]. 

Впродовж 1986-2009 р.р. Сметаніним В.Т. розроблено концепцію 

збереження генетичної мінливості в закритих локальних популяціях свиней 

на основі генетико-популяційних досліджень. Подальший розвиток цих 

досліджень базується на введенні в аналіз генофонду нових маркерних 

систем, у тому числі генів господарськи корисних ознак (QTL). 

Важливою проблемою на сучасному етапі розвитку свинарства 

залишається розробка систем заходів, метою яких є підвищення 

резистентності молодняку до кишкових інфекцій. Практика зоотехнії 

показує, що традиційних санітарно-ветеринарних заходів у боротьбі з 

інфекційними хворобами тварин недостатньо. Зокрема, з огляду на значні 

щорічні втрати поголів'я свиней від набрякової хвороби і післявідлучної 

діареї поросят, викликані ентеропатогенними E. coli, першочерговим 

завданням промислового свинарства є попередження та подолання наслідків 

цих захворювань [176]. 

Загальновідомо, що інтенсивна система вирощування й використання 

сільськогосподарських тварин є невід’ємною частиною виробництва 

продукції тваринництва. Однак багатовікова односпрямована селекція на 

продуктивність супроводжувалась поступовим зниженням природної 

резистентності, розповсюдженістю захворюваності тварин. Тому 
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щонайменше недотримання норм технології годівлі, утримання та моціону 

тварин може негативно вплинути на вихід товарної продукції. 

Особливо актуальна проблема інфекційних захворювань, більшість з 

яких спричинені господарською діяльністю людини й пов’язані з появою 

нових форм стійких до антибіотиків штамів – збудників захворювань, 

погіршенням стану навколишнього середовища. 

Як показує практика, застосування лише зооветеринарних заходів 

боротьби з хворобами недостатньо, тому необхідно використовувати 

селекційно-генетичні методи підвищення стійкості тварин, що пов’язані з 

успадкуванням бажаних алельних варіантів у генофонді стада. 

Серед безлічі вже розроблених систем виявлення й використання 

генетичної резистентності тварин до найбільш поширених захворювань 

особливе значення мають методи молекулярної генетики в поєднанні з 

традиційною зоотехнією [5, 6, 51, 69]. 

Випуск якісної свинини залежить від використання синтетичних 

стимуляторів росту, антибіотиків, антиоксидантів хімічного походження та 

інших препаратів, які широко рекламуються на кормовому ринку України. 

Хоча б часткова відмова від зазначених препаратів може знизити ефективність 

технології виробництва свинини й зробити галузь нерентабельною. На жаль, 

залежність виробництва від таких впливів дуже велика. За останнє десятиріччя 

виховано ціле покоління фахівців, технологів, керівників господарств та 

галузі, які не сприймають іншого підходу до виробництва. 

Альтернативою може стати використання сучасних популяційно-

генетичних методів, заснованих на маркер-залежній селекції тварин на 

стійкість до інфекційних хвороб різної етіології. 

Нами оцінено генофонд локальної популяції свиней селекції 

Дніпропетровського СГІ за генами стійкості до патогенних E. coli, різні 

генотипи яких забезпечують неоднакову норму реакції щодо інфікування. Це 

дало змогу отримати тварин із підвищеною резистентністю до патогенної 

кишкової мікрофлори. 
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У цілому популяція свиней селекції ДСГІ характеризується зниженою 

частотою 0,29 бажаного алеля A за геном FUT1. В інбредній групі тварин 

частота бажаного алеля А на 0,09 нижче, ніж серед усіх тварин з визначеними 

генотипами. Для тварин аутбредних та інбредних груп розподіл частот алелів і 

генотипів за геном FUT1 помітно різниться. Серед інбредних тварин 

переважає генотип GG (0,71), а серед аутбредних — AG (0,63). Частота алелів 

у інбредних тварин зміщена на 0,09 ÷ 0,14 у бік небажаного G щодо інших 

досліджуваних груп. Слід зазначити, що розподіл генотипів за геном FUT1 

серед плідників і маток близький до показників по стаду в цілому. 

На сьогодні серед країн Східної Європи найбільш повно досліджений 

поліморфізм гена FUT1 у популяціях свиней великої білої породи. При цьому 

концентрація бажаного алеля А знаходиться в діапазоні 0,13–0,24, що можна 

порівняти з даними, отриманими в нашому дослідженні [47, 48, 51]. Ця 

тенденція розподілу алельних варіантів характерна для комерційних порід 

велика біла, ландрас, дюрок та п’єтрен, що розводяться в Центральній і 

Західній Європі [174]. Однак у популяціях деяких локальних порід Польщі і 

Чехії кількість тварин з генотипом АА гена FUT1 досягає 35,5% (злотницька 

плямиста) і 83,6% (пржештицька чорно-ряба) [174, 226]. Згідно  з 

проведеними в КНР дослідженнями [104, 242] більшість місцевих порід 

свиней і популяція дикого азійського кабана не мають мутації G → A 

послідовності гена FUT1 в позиції 307 п.н. Дані щодо поширеності різних 

алелів та генотипів гена FUT1 серед порід свиней наведені в таблиці 4.1. 

Встановлено, що досліджувана популяція характеризується високим 

рівнем поліморфізму за геном MUC4. Значна частина тварин стада 

представлена генотипом GG, асоційованим зі стійкістю молодняку до 

кишкових розладів, викликаних патогенними E. coli. Слід зазначити, що для 

інбредної лінії свиней української м'ясної породи, тип селекції ДСГІ, 

характерна висока концентрація алеля G — 0,72 і відсутність тварин з 

небажаним генотипом CC. 
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Таблиця 4.1 

 Приклади поширення алелів та генотипів гена FUT1 серед 

популяцій свиней (G→A 307 п.н.) 

Порода 

свиней 

Дослідник, 

рік публікації, 

країна 

FUT1 

Частоти алелів Частоти генотипів 

A G AA AG GG 

Українська м’ясна 

(тип ДСГІ) 

- 
0,29 0,71 0,06 0,46 0,48 

Білоруська 

м’ясна 

Епишко Т.И., 

2011, Білорусь 
0,28 0,72 - - - 

Дюрок  0,33 0,67 - - - 

Ландрас 0,08 0,92 - - - 

Йоркшир 0,17 0,83 - - - 

Велика біла 

(англійська)  

Костюнина О.В., 

2016, Білорусь 
0,13 0,87 

0,06 

 

0,34 

 

0,60 

 

Ландрас 0,26 0,74 0,06 0,40 0,54 

Дюрок 0,4 0,6 0,22 0,36 0,42 

Білоруська 

м’ясна 

Коновалова Е.Н., 

2004, Білорусь 
0,35 0,65 - - - 

Велика біла Коновал О.М., 

2008 

Україна 

0,22 0,78 0,07 0,29 0,64 

Пржештицька 

чорно-ряба 

Vrtková I, 2007, 

Чехія 
0,876 0,124 0,836 0,164 0 

Злотницька 

плямиста 

Klukowska J, 

1999, Польща 
0,63 0,47 0,355 0,55 0,095 

Українська 

велика біла 

 тип 1 

Рудоман Г.С., 

2014, 

Україна 

  

0,320 0,680 0,04 0,56 0,40 

Велика біла 

(англійська) 
0,28 0,72 - 0,56 0,40 

Азійський дикий 

кабан 

Bao W.B., 2008, 

Китай 
- 1,0 - - 1,0 

 

Відповідно до досліджень основних європейських порід свиней на 

наявність поліморфізму гена MUC4 встановлено, що генотип GG рідко 

зустрічається у тварин породи ландрас (0,2%) і йоркшир (20%), а найбільш 

часто у породи дюрок  — 88,3% і гемпшир — 97,9% [170, 226]. 

Дані щодо поширеності різних алелів та генотипів гена MUC4 серед 

порід свиней наведені в таблиці 4.2. 
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Таблиця 4.2 

Приклади поширення алелів та генотипів гена MUC4 серед 

популяцій свиней (G→С 1849 п.н.) 

Порода 

свиней 

Дослідник, 

рік 

публікації, 

країна 

MUC4 

Частоти 

алелів 
Частоти генотипів 

G C GG GC CC 

Українська м’ясна 

(тип ДСГІ) 
- 0,58 0,42 0,30 0,57 0,13 

Пржештицька 

чорно-ряба 

Vrtková I, 2007, 

Чехія 
0,8 0,2 0,60 0,4 0 

Українська 

велика біла 

Тип 1 Рудоман Г.С., 

2014, Україна 

 

0,670 0,330 0,449 0,442 0,109 

Велика біла 

(англійська) 
0,550 0,450 0,303 0,495 0,202 

Миргородська 0,795 0,105 0,59 0,41 - 

Білоруська чорно-

ряба 

Костюнина О.В., 

2016, Білорусь 0,38 0,62 0,06 0,64 0,30 

Дюрок Jorgensen C.B, 

2005, 

Швеція 

0,942 0,058 0,883 0,117 - 

Гемпшир 
0,99 0,01 0,979 0,021 - 

Ландрас 
0,09 0,91 0,020 0,137 0,843 

Йоркшир 
0,26 0,74 0,20 0,68 0,12 

 

Вкрай низька концентрація генотипів АА за геном FUT1 в популяції 

зумовлює відсутність варіантів генотипів AAGG і AACC, а генотип AAGC 

зустрічається з частотою 0,06 (4 особи). Однак близько 1/3 усіх тварин є 

гетерозиготними за обома генами, що дозволяє проводити їх подальше 

схрещування для отримання гомозиготних нащадків за алелями А і G, 

відповідно генів FUT1 і MUC4. А схрещування батьківських форм із 

генотипами AAGC і AGGG дозволяє вже в першому поколінні отримати ½ 

нащадків із найбільш сприятливим поєднанням алелів (ААGG). 
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Для всієї популяції, а також в групах маток і плідників за геном FUT1 

характерне невелике перевищення значень спостереженої гетерозиготності в 

порівнянні з очікуваною. Однак для інбредної групи виявлена більш висока 

очікувана, ніж спостережена гетерозиготність (HE = 0,320, H0 = 0,171), а для 

аутбредних тварин спостерігаємо зворотну закономірність (HE = 0,448, H0 = 0,643). 

За геном MUC4 в усіх групах тварин популяції спостережна 

гетерозиготність вище за очікувану. Найменший індекс фіксації й відповідно 

селекційне навантаження спостерігається в розрізі групи виробників (-0,026), 

а найбільший (-0,385) —  в інбредній лінії. 

Серед усіх досліджуваних генеалогічних груп популяції характерний 

поліморфізм за генами FUT1 і MUC4. У родинах Вольниці за обома генами, а 

Степової — за геном MUC4 виявлені лише чутливі до колібактеріозу 

гетерозиготи. Родина Гордої за досліджуваними генами представлена трьома 

можливими генотипами. За геном FUT1 у родинах Степової і Побєди 

присутні лише чутливі гетерозиготи (генотип AG) й гомозиготи (генотип 

GG). 

Генотип АА (ген FUT1), який зумовлює стійкість до патогенних E. сoli, 

виявлено лише у тварин родини Гордої з частотою 0,07. У родинах Гордої і 

Побєди виявлені всі три генотипи гена MUC4. Частота генотипу GС гена  

MUC4 склала відповідно 0,56 і 0,46 в родинах Гордої і Побєди, а генотип GG 

зустрічається із частотою 0,31 в обох родинах. 

У плідників селекції ДСГІ за геном FUT1 тільки в лінії Бистрого 

зустрічаються тварини з генотипом АА із частотою 0,10. Концентрація 

генотипу АG (чутливі гетерозиготи) серед ліній популяції така: Борець — 

0,53, Бистрий — 0,38, Оріх — 0,75. Небажані генотипи GG чутливих 

гомозигот присутні з частотою 0,47, 0,52 і 0,25 серед ліній Борця, Бистрого і 

Оріха відповідно. За геном MUC4 плідники з небажаним генотипом СС серед 

ліній Бистрого, Борця і Оріха спостерігаються з частотою 0,10, 0,15 і 0,25, а 

кількість гетерозигот GC відповідно становить 0,60, 0,53 і 0,75. Частота 

бажаного генотипу GG гена MUC4 у лініях Борця і Бистрого — 0,32 і 0,30. 
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Вивчення впливу генотипу батьківських форм на темпи росту поросят у 

період від народження до 21 доби виявило залежність збереженості поросят 

від генотипів плідників та маток. За наявності алеля А (ген FUT1) в генотипі 

як матері, так і батька (АА x AG і AG x AG) збереженість поросят достовірно 

(Р <0,05) підвищувалася на 14,5 і 14,0%. При спарюванні маток і плідників з 

генотипами GG за геном MUC4 було виявлено підвищення збереженості 

поросят до відлучення в порівнянні з тваринами, що мають генотипи GС, на 

7,0%, а тваринами з генотипом СС — на 23,1 %. 

При застосуванні традиційних селекційних заходів з відтворення 

поголів’я за допомогою отримання гібридів української м’ясної та великої 

білої породи свиней вдалося досягнути досить високих показників 

живонародженості, великоплідності та збереженості поросят. До 21 дня 

збереженість у помісей була більшою на 9,2–11,5%, ніж у поросят 

чистопородних поросят великої білої та української м’ясної породи. Однак 

такі методи відтворення можна застосовувати при заводському способі 

розведення, коли є досить генетичного матеріалу різноманітних порід. 

В абсолютних значеннях при схрещуванні свиней великої білої породи 

та свиней української м’ясної збереженість на 21 день склала до 90,64 %. При 

схрещуванні тварин із найбажанішими генотипами за генами FUT1 (ААхAG) 

та MUC4 (GGxGG) збереженість поросят  на 21 день склала 93,4 %. В обох 

експериментах багатоплідніть складали приблизно 10 голів на одну 

свиноматку, що свідчить про відсутність негативного впливу генів стійкості 

до колібактеріозу на репродуктивні якості батьківських форм. 

Порівнюючи дані традиційного методу відтворення та відтворення за 

допомогою методів маркер-залежної селекції, приходимо до висновку, що 

при обмеженій кількості генетичного матеріалу можливо досить ефективно 

підтримувати сталість породних характеристик у закритих популяціях, 

прикладом якої є популяція свиней української м’ясної породи типу селекції 

ДСГІ. 
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За результатами наших досліджень пропонуються схеми підбору для 

зниження захворюваності поросят на колібактеріоз (рис. 4.15, 4.16). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

Рис. 4.15. Схеми підбору для профілактики  захворюваності поросят на 

колібактеріоз за геном FUT1.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

Рис. 4.16. Схеми підбору для профілактики  захворюваності поросят на 

колібактеріоз за геном  MUC4. 

Загальну схему підбору, що враховує бажаність поєднання батьківських 

генотипів за генами  FUT1 і MUC4  представлено на рисунку 4.17. 

Визначення генотипів тварин за геном FUT1 

(ПЛР–ПДРФ аналіз) 

Нерекомендований підбір 

Бажане поєднання 
100% 

Можливе поєднання  

50% 

Небажане поєднання 

100% 

Плідники 

Визначення генотипів тварин за геном MUC4 

(ПЛР–ПДРФ аналіз) 

Нерекомендований підбір 

Рекомендоване поєднання 
100% 

Можливе поєднання  
50% 

Небажане поєднання 
100% 

Плідники 

GG GG GC GC CC CC 
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Рис 4.17.  Схема підбору батьківських форм, що враховує бажаність 

поєднання  алелів за генами FUT1 та MUC4 
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У наш час ветеринарна генетика є важливим і перспективним напрямом 

у вдосконаленні сільськогосподарських порід тварин. В умовах широкого 

розповсюдження штучного запліднення та використання обмеженого числа 

плідників, а також у зв’язку з необхідністю збереження генофонду локальних 

порід  і порід, що зникають, проте мають унікальні адаптаційні властивості, 

селекція на підвищення резистентності тварин має особливе значення. Крім 

того, створення стад і стійких до хвороб порід, які мають високу 

життєздатність, — це шлях до екологічно безпечних технологій, що 

запобігають забрудненню навколишнього середовища лікарськими 

препаратами, санітарними засобами й зменшують зараження середовища 

хвороботворними вірусами, бактеріями та іншими патогенами, які можуть 

вплинути також і на здоров’я людей. 
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РОЗДІЛ 5 

УЗАГАЛЬНЕННЯ РЕЗУЛЬТАТІВ ДОСЛІДЖЕНЬ 

 

У поданій роботі наведені результати молекулярно–генетичних 

досліджень поліморфізму генів FUT1 і MUC4 та їх впливу на показники 

продуктивності в популяції свиней селекції Дніпропетровського 

сільськогосподарського інституту (ДСГІ). 

Тварини селекції ДСГІ є унікальною за історією формування із тривалим 

шляхом племінної роботи з використанням складного відтворювального 

схрещування великої білої породи свиней, беркшир і ландрас із застосуванням 

різних ступенів інбридингу і жорсткого бракування. Генеалогія популяції 

представлена трьома лініями й чотирма родинами. (Сметанін, 2005). 

Пошук та використання ДНК–маркерів дозволяють виокремити певні 

господарськи корисні ознаки, виявити точкові мутації, визначати їх вплив на 

тварин та вести спрямовану селекцію. Дослідження тварин за генами 

кількісних ознак (Quantitative Trait Loci) дає можливість передбачати 

господарську цінність тварини на рівні ДНК у ранньому віці і навіть ще до її 

народження. Метод вивчення потенційних генів господарськи корисних ознак 

широко використовується в сучасній зооінженерії як процедура ідентифікації 

генів з важливими фенотиповими проявами і їх використанням у програмах 

генетичного покращення. Поряд із традиційними методами добору та підбору 

тварин селекція за генотипом сприяє швидкому введенню до генофонду 

популяції  бажаних алелів генів, що дозволяє значно підвищити ефективність 

селекції. 

В Україні проблема підвищення життєздатності новонародженого 

молодняку свиней залишається гострою та вимагає негайного вирішення. 

Однією з основних причин, що викликають зниження збереженості поросят, є 

шлунково-кишкові захворювання, зумовлені колібактеріозом, збудником  

якого є ентеротоксичні бактерії Escherichia coli. Практика зоотехнії показує, що 

традиційних санітарно-ветеринарних заходів у боротьбі з інфекційними 
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хворобами тварин недостатньо. Зокрема, з огляду на значні щорічні втрати 

поголів'я свиней від набрякової хвороби і послявідлучної діареї поросят, що 

викликано ентеропатогенними E. coli, першочерговим завданням 

промислового свинарства є попередження та подолання наслідків цих 

захворювань. 

До факторів, що впливають на процес інфікування тварин патогенними E. 

coli відносять сіалоглікопротеїн слизу кишківника муцин 4 (MUC4) і 

фукозилюючий фермент α-фукозілтрансфераза-1 (FUT1), які беруть участь в 

молекулярній взаємодії бактеріальних клітин, що мають фимбрії типу F4 і F18 

з клітинами епітелію кишківника поросят. Поліморфізм послідовностей генів 

MUC4 і FUT1 свиней зі свого боку має вплив на характеристики продуктів їх 

експресії. Трансверсія G → C у позиції 1849 п.н. гена MUC4 призводить до 

синтезу муцина 4, який не адсорбує патогенні E. coli. Транзиція G → A у 

позиції 307 п.н. гена FUT1 призводить до надсинтезу α-фукозілтрансферази-1, 

що конкурентно блокує рецептори для клітин бактерій на поверхні 

ентероцитів. Гени MUC4 і FUT1 є діалельними кодомінантними системами. 

На прикладі локальної місцевої популяції свиней внутрішньопородного 

типу селекції ДСГІ української м'ясної породи предствлено практичне 

застосування поліморфізму генів FUT1 і MUC4.  

Проведено оцінку розподілу бажаних генотипів у лініях і родинах 

досліджуваної популяції, що розраховано на виявлення найбільш 

перспективних для селекції генеалогічних структур на стійкість до 

колібактеріозу. 

Виділення ДНК здійснювали з проб плям крові й щетини тварин у 

присутності іонообмінної смоли Chelex-100. Оцінку генотипів тварин за 

генами FUT1 і MUC4 проводили в лабораторії генетики Інституту свинарства 

і агропромислового виробництва НААН за допомогою методу ПЛР-ПДРФ. 

ПЛР проводили в стандартній реакційній суміші (Tapotili, Росія) в 

ампліфікаторі «Терцик2 («ДНК-Технология», Росія) за програмою: 94ºС -      
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5 хв.; 35 циклів: 94 ºС — 40 с; 60ºС — 40 с; 72 ºС — 60 с, і 72 ºС — 5 хв. для 

послідовностей MUC4 і FUT1. 

Для ідентифікації фрагмента гена FUT1 розміром 161 п.н. 

використовували праймери: прямий 5/-CCAACGCCTCCGATTCCTGT-3/, 

зворотний 5/-GTGCATGGCAGGCTGGATGA-3/. Для ідентифікації фрагмента 

гена MUC4 розміром 367 п.н. використовували праймери:                      

прямий 5/-GTGCCТTGGGTGAGAGGTTA-3/, зворотний 5/-

ACTCTGCCGTTCТCTTTCC-3/. 

Синтезовані в результаті ПЛР фрагменти гена FUT1 розщеплювали 

ендонуклеазою HinPI і фрагменти гена MUC4 — ендонуклеазою XbaI, в 

умовах, рекомендованих фірмою — виробником (Fermentas, Литва). 

Аналіз фрагментів рестрикції проводили за допомогою електрофорезу в 

8% поліакриламідному гелі. Візуалізацію проводили шляхом фарбування 

поліакриламідного гелю етидієм бромідом із подальшим переглядом в 

ультрафіолетовому світлі на трансілюмінаторі. 

За результатами проведення ПЛР-ПДРФ аналізу ДНК свиней за генами 

FUT1 та MUC4 перевірено специфічність роботи праймерів та ферментів 

рестрикції.  

Встановлено відповідність фрагментів рестрикції при розщепленні 

продуктів ампліфікації гена FUT1 за допомогою ферментів HgaI і HspAI. Для 

проведення рестрикційного аналізу можливо з однаковою ефективністю 

використовувати обидва ферменти. 

За допомогою ДНК-маркування виявлено генетичний поліморфізм генів 

FUT1 і MUC4 серед усіх досліджуваних груп тварин популяції. У цілому 

популяція свиней селекції ДСГІ характеризується зниженою частотою 0,29 

бажаного алеля A за геном FUT1. В інбредній групі тварин частота бажаного 

алеля А на 0,09 нижча, ніж серед усіх тварин з визначеними генотипами. Для 

тварин аутбредних та інбредних груп розподіл частот алелів і генотипів за 

геном FUT1 помітно різниться. Серед інбредних тварин переважає генотип GG 

(0,71), а серед аутбредних — AG (0,63). 
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Найбільш повно досліджений поліморфізм гена FUT1 у популяціях 

свиней у країнах Європи. При цьому концентрація бажаного алеля А 

знаходиться в діапазоні 0,13–0,24, що можна порівняти з даними, отриманими 

в нашому дослідженні [50, 51, 57, 72, 116, 176]. Однак у популяціях деяких 

локальних порід Польщі й Чехії кількість тварин з генотипам АА гена FUT1 

досягає 35,5% (злотницька плямиста) і 83,6% (пржештицька чорно-ряба) [174, 

226]. Згідно з проведеними в КНР дослідженнями [104, 105, 242] більшість 

місцевих порід свиней і популяція дикого азійського кабана не мають мутації  

G → A послідовності гена FUT1 в позиції 307 п.н. 

Досліджувана популяція свиней характеризується високим рівнем 

поліморфізму за геном MUC4. Значну частину тварин стада складає генотип 

GG. Слід зазначити, що для інбредної лінії свиней української м'ясної породи, 

тип селекції ДСГІ, характерна висока концентрація алеля G — 0,72 і 

відсутність тварин з небажаним генотипом CC. 

Породи свиней європейської селекції характеризуються високою 

варіабельністю поліморфізму за геном MUC4. Наприклад, генотип GG рідко 

зустрічається у тварин породи ландрас (0,2%) і йоркшир (20%). А найбільш 

часто – у порід дюрок 88,3% і гемпшир 97,9% [170, 226]. 

Дуже низька концентрації генотипів АА за геном FUT1 в популяції 

зумовлює відсутність варіантів генотипів AAGG і AACC, а генотип AAGC 

зустрічається з частотою 0,06 (4 особи). Однак близько 1/3 усіх тварин є 

гетерозиготними за обома генами, що дозволяє проводити їх подальше 

схрещування для отримання гомозиготних нащадків за алелями А і G 

відповідно генів FUT1 і MUC4. Схрещування батьківських форм із генотипами 

AAGC і AGGG дозволяє вже в першому поколінні отримати ½ нащадків із 

найбільш сприятливим поєднанням алелів (ААGG). 

Для всієї популяції, а також в групах маток і плідників за геном FUT1 

характерне невелике перевищення значень спостереженої гетерозиготності в 

порівнянні з очікуваною. Однак для інбредної групи виявлена більш висока 

очікувана, ніж спостережена гетерозиготність (HE = 0,320, H0 = 0,171), а для 
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аутбредних тварин спостерігаємо зворотну закономірність (HE = 0,448, H0 = 

0,643). 

Спостережна гетерозиготність за геном MUC4 в усіх групах тварин 

популяції вища за очікувану. Найменший індекс фіксації й відповідно 

селекційне навантаження спостерігається в розрізі групи плідників (-0,026), а 

найбільший (-0,385)  – в інбредній лінії. 

Поліморфізм за генами FUT1 і MUC4 спостерігається серед усіх 

досліджуваних генеалогічних груп популяції.  Родина Вольниці за обома 

генами, а Степової – за геном MUC4 представлені лише чутливими до 

колібактеріозу гетерозиготами. Родина Гордої за досліджуваними генами 

представлена трьома можливими генотипами. За геном FUT1 у родинах 

Степової і Побєди присутні лише чутливі гетерозиготи (генотип AG) і 

гомозиготи (генотип GG). 

Генотип АА (ген FUT1), який зумовлює стійкість до патогенних E. сoli, 

виявлено лише у тварин родини Гордої з частотою 0,07. У родинах Гордої і 

Побєди виявлені всі три генотипи гена MUC4. Частота генотипу GС гена  

MUC4 склала відповідно 0,56 і 0,46 у родинах Гордої і Побєди, а генотипу GG 

– 0,31 в обох зазначених родинах. 

У плідників селекції ДСГІ за геном FUT1 тільки в лінії Бистрого 

зустрічаються тварини з генотипом АА із частотою 0,10. Концентрація 

генотипу АG (чутливі гетерозиготи) серед ліній популяції становить: Борець – 

0,53, Бистрий — 0,38, Оріх — 0,75. Небажані генотипи GG чутливих гомозигот 

присутні з частотою 0,47, 0,52 і 0,25 серед ліній Борця, Бистрого і Оріха 

відповідно. За геном MUC4 плідники з небажаним генотипом СС серед ліній 

Бистрого, Борця і Оріха спостерігаються з частотою 0,10, 0,15 і 0,25, а кількість 

гетерозигот GC відповідно становить 0,60, 0,53 і 0,75. Частота бажаного 

генотипу GG гена MUC4 у лініях Борця і Бистрого — 0,32 і 0,30. 

Поєднання батьківських форм із різними алельними варіантами генів 

FUT1 та MUC4 впливає на темпи росту та збереженості поросят від 

народження до 21 доби. За наявності алеля А (ген FUT1) у генотипі як матері, 
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так і батька (АА x AG і AG x AG) збереженість поросят достовірно (Р <0,05) 

підвищувалася на 14,5 і 14,0%. При спарюванні маток і плідників з генотипами 

GG за геном MUC4 було виявлено підвищення збереженості поросят до 

відлучення в порівнянні з тваринами, що мають генотипи GС, на 7,0%, а 

тваринами з генотипом СС — на 23,1 %. 

При застосуванні традиційних селекційних заходів із відтворення 

поголів’я за допомогою отримання гібридів української м’ясної та великої 

білої породи свиней вдалося досягнути досить високих показників 

живонародженості, великоплідності та збереженості поросят. До 21 дня 

збереженість у помісей була на 9,2–11,5% більшою, ніж у чистопородних 

поросят великої білої та української м’ясної породи. 

Порявняння традиційного методу відтворення та відтворення за 

допомогою методів маркер-залежної селекції із застосуванням маркерних генів 

FUT1 та MUC4 на прикладі популяції свиней української м’ясної породи типу 

селекції ДСГІ виявило певну тенденцію щодо можливості досить ефективно 

підтримувати сталість породних характеристик у закритих популяціях за 

обмеженої кількості генетичного матеріалу.  

На підставі викладеного вище можна зробити узагальнювальний 

висновок про те, що традиційні зооветеринарні заходи в господарствах 

доцільно поєднувати із генетичними дослідженнями генофонду популяції 

свиней на наявність бажаних генотипів, стійких до колібактеріозу за 

маркерними генами FUT1 та MUC4 особливо в невеликих фермерських 

господарствах та племінних репродукторах з розведення локальних та 

місцевих порід свиней з високою селекційною цінністю тварин. 
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ВИСНОВКИ 

 

1. Встановлено особливості генетичної структури за маркерними генами 

стійкості до колібактеріозу FUT1 та MUC4 у закритій популяції свиней 

внутрішньопороднього типу української м’ясної породи. Та вивчено вплив 

різних генотипів за досліджуваними генами на господарськи корисні ознаки 

тварин в умовах центральної степової зони України.  

2. Підібрано оптимальні умови проведення полімеразної ланцюгової 

реакції і рестрикційного аналізу при дослідженні ДНК свиней на наявність 

поліморфізму за генами FUT1 та MUC4 методом ПЛР-ПДРФ. Встановлено 

відповідність фрагментів рестрикції при розщепленні продуктів ампліфікації 

гена FUT1 за допомогою ферментів HgaI і HspAI, а гена MUC4 — за 

допомогою фермента XbaI. 

3. Розподіл частот алелів A та G серед у популяції за геном FUT1 

становить 0,29 та 0,71 відповідно, а за геном MUC4 алелів G — 0,58 та C — 

0,42. Досліджувана популяція свиней характеризується вищою фактичною 

гетерозиготністю за обома генами відносно теоретично розрахованої. 

4. У всіх лініях і родинах популяції переважають чутливі гомо- і 

гетерозиготні генотипи GG і AG за геном FUT1. Генотип АА зустрічається 

тільки в лінії Бистрого (0,10) і родині Гордої (0,07). За геном MUC4 в усіх 

генеалогічних елементах популяції переважають чутливі до колібактеріозу 

гетерозиготні (GC) тварини. У родинах Гордої і Побєди та лініях Борця і 

Бистрого спостерігається перевага числа особин зі стійким генотипом GG 

над чутливими – CC. Найбільш генетично близькими є лінія Бистрого і 

родина Вольниці (I=0,9935, D=0,0065), а максимальна генетична розбіжність 

спостерігається між родинами Степової і Побєди (I=0,7646, D=0,2684). 

5. Свиноматки з генотипом СС гена MUC4 вірогідно (Р <0,05) на 16,0 % 

і 8,8 % поступалися за збереженістю відлучених поросят у гнізді у порівнянні 

із генотипами GG та GC. Cвиноматки з генотипом АА і AG (FUT1) вірогідно 

(Р <0,05) за збереженістю відлучених поросят переважали аналогів з 

генотипом GG на 10,6 і 8,8% відповідно. 
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За наявності алеля А (ген FUT1) в генотипах плідників та маток (АА x 

AG і AG x AG) збереженість поросят вірогідно (Р <0,05) підвищувалася на 

14,5 і 14,0 %. Батьківські форм з генотипами GG гена MUC4 мали вищу 

збереженості поросят до відлучення у порівнянні з генотипами GС на 7,0%, а 

з генотипами СС – на 23,1 %. При застосуванні традиційних селекційних 

заходів із відтворення поголів’я за допомогою отримання гібридів 

української м’ясної та великої білої породи свиней вдалося досягнути 

більшої збереженість у помісей при відлученні на 9,2-11,5% у порівнянні із 

чистопородними тваринами. Таким чином селекція на стійкість до 

колібактеріозу може дозволити знизити втрати поросят при промисловому 

відтворенні поголів’я лише за рахунок власних генетичних ресурсів закритої 

популяції. 

6. Мікробіологічні дослідження посліду свиноматок і поросят на 

наявність E. coli виявили, що клінічно здорові свиноматки можуть бути 

носіями збудника діареї в поросят. Тварини із проявами колібактеріозу 

здебільшого представлені чутливим до колібактеріозу генотипом GGCC 

(FUT1 — GG, MUC4 — CC), серед клінічно здорових поросят найбільшу 

частку складають гетерозиготні особини з генотипом AGGC (FUT1 — AG, 

MUC4 — GC). 

7. Запропоновано схему схрещування, що дає можливість наочно 

оцінити бажаність підбору батьківських форм для схрещування з 

урахуванням поліморфізму генів FUT1 та MUC4 для підвищення стійкості 

потомства до колібактеріозу, що є особливо актуальним для малих 

господарств з розведення місцевих та локальних порід свиней з високою 

селекційною цінністю кожної особини популяції. 
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ПРОПОЗИЦІЇ ВИРОБНИЦТВУ 
 

 

1. Відповідно до міжнародної програми FAO «Глобального плану дій 

щодо збереження, підтримання та розвитку генетичних ресурсів тварин» у 

популяціях свиней доцільно проводити постійний молекулярно-генетичний 

моніторинг генів FUT1 та MUC4.  

2. На основі визначення генотипів батьківських форм за генами FUT1 та 

MUC4 необхідно вести роботу зі створення порід, ліній і родин свиней 

стійких до колібактеріозу за рахунок підбору батьківських форм-носіїв з 

генотипами АA та AG за геном FUT1 і генотипами GG та GC за геном MUC4.   
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