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Проведено ДНК-тестирование свиней по генам MUC4 и ECR F18/FUT1 методом 
ПЦР-ПДРФ. Объектом исследования являлись свиньи пород: белорусской крупной 
белой (БКБ), белорусской мясной (БМ), белорусской чёрно-пёстрой (БЧП), ландрас (Л), 
дюрок (Д) и йоркшир (Й), разводимые в племенных предприятиях республики. При мо-
лекулярно-генетическом тестировании был выявлен полиморфизм генов MUC4 и ECR 
F18/FUT1 у животных различных пород и половозрастных групп (хряки-производители, 
свиноматки, откормочный молодняк), представленный аллелями MUC4С, MUC4G и ECR 
F18/FUT1А, ECR F18/FUT1G, и идентифицированы генотипы: MUC4СС, MUC4CG, 
MUC4GG, ECR F18/FUT1АА, ECR F18/FUT1GG и ECR F18/FUT1AG. Анализ генетического 
тестирования по гену MUC4 показал, что устойчивой к эшерихиозу является порода дю-
рок, все животные имели предпочтительный генотип MUC4CC – без мутации. По осталь-
ным породам и породному сочетанию концентрация генотипа MUC4CC составила: бело-
русская чёрно-пёстрая – 53,1 %, белорусская мясная – 56,9 %, БМ х Л – 63,3 %. Изуче-
ние генетической структуры пород в среднем по гену ECR F18/FUT1 показало, что 
наименьшая встречаемость животных с устойчивым генотипом ECR F18/FUT1АА отме-
чалась у популяций породы: йоркшир – 1,6 %, белорусской чёрно-пёстрой – 2,0 %, ланд-
рас – 4,5 %, а наибольшая частота встречаемости генотипа ECR F18/FUT1АА наблюда-
лась у популяций породы дюрок – 10,3 % и у животных породного сочетания БМхЛ – 
12,5 %. 
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DNA-testing was conducted by porcine MUC4 gene and ECR F18/FUT1 gene by PCR-
RFLP method. The object of research was pigs of the following breeds: Belarusian Large 
Whites (BLW), Belarusian Meat (BM), Belarusian black-motley (BBM), Landrace (L), Duroc 
(D) and Yorkshire (Y), bred in the breeding enterprises of the republic. At the molecular genet-
ic testing gene polymorphism of MUC4 and ECR F18/FUT1 genes was determined with ani-
mals of different breeds and sex and age groups (boars-producers, sows, young animals at fat-
tening), represented by alleles MUC4С, MUC4G and ECR F18/FUT1А, ECR F18/FUT1G, and 
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the following genotypes were identified: MUC4СС, MUC4CG, MUC4GG, ECR F18/FUT1АА, 
ECR F18/FUT1GG and ECR F18/FUT1AG. Analysis of genetic testing by MUC4 gene showed 
that Duroc breed is resistant to colibacillosis, all animals had preferred genotype MUC4CC – 
without mutations. For other breeds and breed combination the MUC4CC genotype concentra-
tion was: Belarusian black-motley – 53.1 %, Belarusian meat – 56.9 %, BM x L – 63.3 %. The 
study of genetic structure of breeds in average by ECR F18 / FUT1 gene showed that the low-
est frequency of animals with resistant ECR F18/FUT1АА genotype was observed in popula-
tions of the following breeds: Yorkshire – 1.6 %, Belarusian black-motley – 2.0 %, Landrace – 
4.5 %, and the highest frequency of genotype ECR F18/FUT1АА was observed in populations 
of Duroc breed – 10.3 %, and in animals of BM x L breed combination – 12.5 %. 

Key words: DNA-testing, pigs, breeds, breeding and hybrid centers, polymorphism, boars, 
sows, young animals at fattening, genotypes, concentration, frequency, allele, structure, mark-
ers, selection. 

 
Введение. Резистентности сельскохозяйственных животных к 

наследственным и инфекционным заболеваниям уделяется большое 
внимание во всех странах мира с развитым животноводством. Учиты-
вая, что отрасль свиноводства в Республике Беларусь отличается вы-
сокой концентрацией поголовья свиней на ограниченной территории, 
что обуславливает повышенную заболеваемость животных, в том чис-
ле и эшерихиозом, изучение данной проблемы является актуальным. 
Одним из перспективных путей совершенствования специфической 
профилактики наследственных и инфекционных заболеваний является 
проведение селекционных мероприятий, направленных на повышение 
генетической устойчивости животных к различным заболеваниям на 
основе ДНК-диагностики. 

В качестве ДНК-маркеров генов рецепторов E. coli (ECR) рассмат-
ривают гены MUC4 и ECR F18/FUT1, ассоциированных с развитием 
колибактериоза и отечной болезни у поросят. В возникновении болез-
ни главную роль отводят фимбриальным антигенам F4, F5, F6, F18, 
F41, благодаря им кишечные палочки прикрепляются к соответствую-
щим рецепторам слизистой оболочки тонкого кишечника и защища-
ются от механического удаления перистальтикой. При благоприятных 
условиях бактерии размножаются в пищеварительном тракте, выделяя 
токсичные вещества, вызывающие развитие диареи и отечной болезни 
[1]. Наиболее распространены у энтеротоксичных штаммов E. сoli 
фимбриальные антигены F4 и F18. E. сoli с фимбриальными антигена-
ми F4 являются причиной возникновения колибактериоза у поросят 
первых двух месяцев жизни, в то время как послеотъёмная диарея вы-
зывается в основном E. сoli с фимбриальными антигенами F4 и F18. 

Известно, что локусы рецепторов E. сoli F4 (ECR F4) находятся на 
13-й хромосоме свиней и тесно сцеплены с геном муцина (MUC4), в 
связи с чем молекулярно-генетический тест по данному гену исполь-
зуется для идентификации устойчивых (рецессивный гомозиготный) и 
восприимчивых (доминантный гомозиготный и гетерозиготный) к ко-
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либактериозу генотипов [2, 3].  
Jorgensen C.B. и др. выявили неравновесие по сцеплению между 

полиморфизмом в седьмом интроне гена MUC4 и фенотипом, чувстви-
тельным к E. сoli F4ab/ac [4]. Полиморфизм обусловлен мутацией 
G→C, при этом генотип MUC4СС является устойчивым, а генотипы 
MUC4CG и MUC4GG – восприимчивыми к эшерихиозу. 

Зарубежными авторами Meijerink Е. et al. было установлено, что 
ген, кодирующий ECR F18, сцеплен с геном альфа-1-
фукозилтрансферазы (FUT1). В результате секвенирования гена FUT1 
была выявлена точковая мутацию A→G в позиции 307, что позволило 
разработать косвенный молекулярно-генетический тест для диагно-
стики устойчивого (ECR F18/FUT1АА) и восприимчивых (ECR 
F18/FUT1GG и ECR F18/FUT1AG) к колибактериозу генотипов [5]. 

Материал и методика исследований. Исследования проводились 
в 2010-2015 гг. в лаборатории молекулярной биотехнологии и ДНК-
тестирования РУП «Научно-практический центр Национальной акаде-
мии наук по животноводству». Базовыми хозяйствами были: КСУП 
«СГЦ «Заднепровский» Витебской, КСУП «СГЦ «Западный» Брест-
ской, ОАО «СГЦ «Вихра» Могилёвской, ОАО «СГЦ «Заречье» Го-
мельской, КСУП «Племзавод «Ленино» Могилёвской, ГП «Жодино-
АгроПлемЭлита» Минской областей. 

Объектом исследования для проведения генетического тестирова-
ния по генам MUC4 (n=893), ECR F18/FUT1 (n=1005) являлись свиньи 
пород и породных сочетаний: белорусской крупной белой (БКБ), бело-
русской мясной (БМ), белорусской чёрно-пёстрой (БЧП), ландрас (Л), 
дюрок (Д), йоркшир (Й), БМ х БКБ, БМ х Л. 

Для изучения полиморфизма генов MUC4 и ECR F18/FUT1 у ис-
следуемых животных были взяты биопробы ткани, спермы и крови, из 
которых выделена ДНК перхлоратным методом [6]. 

Генотипирование свиней по генам MUC4 и ECR F18/FUT1 прово-
дили методом ПЦР-ПДРФ, при этом использовали олигонуклеотидные 
праймеры следующих последовательностей:  

MUC4 F: 5´ - GTGCCTTGССTGAGAGGTTA - 3΄; 
MUC4 R: 5´ - CACTCTGCCGTTCTCTTTCC - 3΄; 
ECRF18 F: 5´ - CGCCACCTCTGTCTGACCTT - 3΄; 
ECRF18 R: 5´ - AGGAGCGTGCCTGTCTACCTC - 3΄. 
Для проведения ПЦР использовали реакционную смесь объёмом 25 

мкл, включающую: 100 нг ДНК, праймеры в количестве 25 пМ, по 200 
мкМ каждого из дНТФ, 1х буфер (10 мМ трис рН 8,6, 50 мМ KCl, 0,1 
% tween-20), 1,5 мМ MgCl2 и 2,5 ед. акт. Taq-полимеразы. 

ПЦР проводили в термоциклерах «DNA Engine Tetrad2», «MJ Mini» 
(«Bio-Rad», США) по следующим программам: 
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- для гена MUC4: «горячий старт» при 94 ºС – 5 мин.; 30 циклов: 
денатурация при 94 ºС – 45 сек., отжиг при 63 ºС – 45 сек., элонгация 
при 72 ºС – 50 сек.; достройка при 72 ºС – 5 мин.; 

- для гена ECR F18/FUT1: «горячий старт» при 94 ºС – 4 мин.; 35 
циклов: денатурация при 94 ºС – 1 мин., отжиг при 65 ºС – 1 мин., син-
тез при 72 ºС – 1 мин.; достройка при 72 ºС – 8 мин;  

Концентрацию и степень чистоты препаратов ДНК оценивали с ис-
пользованием спектрофотометра GeneQuant 1300 (Healthcare).  

Продукты ПЦР амплификации фрагментов генов MUC4 и ECR 
F18/FUT1 расщепляли рестриктазами XbaI и Hin61 соответственно. 

Продукты амплификации и рестрикции разделяли электрофорети-
чески в агарозном геле, окрашенном бромистым этидием. Фракции 
нуклеиновых кислот в гелях визуализировали в проходящем ультра-
фиолетовом свете с использованием компьютерной видеосистемы In-
finity-3026 (Vilber Lourmat, Франция). 

Результаты эксперимента и их обсуждение. ДНК-диагностика 
способствует быстрому выявлению животных, восприимчивых к эше-
рихиозу, что даёт возможность на ранних стадиях развития исключать 
таких подсвинков из дальнейшей селекции. Полиморфизм гена MUC4 
был выявлен методом ПЦР-ПДРФ у различных пород и половозраст-
ных групп животных (хряки-производители, свиноматки, откормоч-
ный молодняк). При молекулярно-генетическом тестировании диагно-
стированы аллели: MUC4C, MUC4G и идентифицированы генотипы: 
MUC4CC – устойчивый, MUC4CG и MUC4GG – восприимчивый к эше-
рихиозу (таблица 1). 

 
Таблица 1 – Генетическая структура по гену MUC4, основных пород и 
половозрастных групп свиней 

Хозяйство, поло-
возрастная группа n 

Частота встречаемости 
генотипов, % аллелей 

СС СG GG С G 
1 2 3 4 5 6 7 

Белорусская мясная порода 
СГЦ «Западный», 

свиноматки 38 44,7 44,7 10,5 0,67 0,33 
СГЦ «Заречье», 

свиноматки 29 55,2 44,8 - 0,78 0,22 
СГЦ «Заречье», 

хряки 6 100 - - 1 - 
СГЦ «Заднепров-

ский», хряки 47 61,7 31,9 6,4 0,78 0,22 
СГЦ «Западный», 
ремонтные хрячки 35 40,0 51,4 8,6 0,66 0,34 
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Продолжение таблицы 1 
1 2 3 4 5 6 7 

СГЦ «Заднепров-
ский», откорм. мо-

лодняк 54 68,5 27,8 3,7 0,82 0,18 
Белорусская крупная белая порода 

СГЦ «Заречье», 
свиноматки 14 21,4 28,6 50,0 0,36 0,64 

СГЦ «Западный», 
хряки 3 - 66,7 33,3 0,33 0,67 

СГЦ «Заднепров-
ский», хряки 34 17,7 44,1 38,2 0,40 0,60 

СГЦ «Западный», 
ремонтные хрячки 39 38,5 58,9 2,6 0,68 0,32 
СГЦ «Заднепров-

ский», откорм. мо-
лодняк 6 33,3 50,0 16,7 0,58 0,42 

СГЦ «Западный», 
ремонтные свинки 25 44,0 52,0 4,0 0,70 0,30 
СГЦ «Вихра», ре-
монтные свинки 35 17,2 37,1 45,7 0,36 0,64 

СГЦ «Вихра», ре-
монтные хрячки 15 13,3 60,0 26,7 0,43 0,57 

 
При анализе генетической структуры по гену MUC4 был выявлен 

размах колебаний устойчивого генотипа MUC4CC и аллеля MUC4C в 
зависимости от породы и половозрастной группы свиней. Установле-
но, что концентрация предпочтительного генотипа MUC4CC и аллеля 
MUC4C у животных белорусской мясной породы изменялась от 40,0 % 
и 0,66 (ремонтные хрячки, СГЦ «Западный») до 100% и 1,0 (хряки-
производители, СГЦ «Заречье»).   

Частота встречаемости устойчивого гомозиготного генотипа 
MUC4CC и аллеля MUC4C среди популяций белорусской крупной бе-
лой породы составила от 13,3 % и 0,43 (ремонтные хрячки, СГЦ «Вих-
ра») до 44,0 % и 0,70 (ремонтные свинки, СГЦ «Западный»). Концен-
трация восприимчивого к эшерихиозу генотипа MUC4GG колебалась от 
2,6 % (ремонтные хрячки, СГЦ «Западный») до 50,0 % (свиноматки 
СГЦ «Заречье»).  

Популяции хряков-производителей белорусской чёрно-пёстрой по-
роды характеризовались устойчивостью животных к колибактериозу, 
встречаемость генотипа MUC4CC составила: 64,7 % (п/з «Ленино») и 
75,0 % (СГЦ «Заречье»). При исследовании половозрастных групп по-
роды дюрок по гену MUC4 полиморфизм не выявлен, и все животные 
были свободны от мутации и имели устойчивый к эшерихиозу генотип 
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MUC4CC (таблица 2).  
 

Таблица 2 – Генетическая структура по гену MUC4 различных пород, 
породных сочетаний и половозрастных групп свиней 

Хозяйство, поло-
возрастная группа n 

Частота встречаемости 
генотипов, % аллелей 

СС СG GG С G 
1 2 3 4 5 6 7 

Белорусская черно-пестрая порода 
п/з «Ленино», хряки 17 64,7 35,3 - 0,82 0,18 

СГЦ «Заречье», 
хряки 4 75,0 25,0 - 0,87 0,13 

п/з «Ленино», сви-
номатки 28 42,8 53,6 3,6 0,70 0,30 

Дюрок 
СГЦ «Заднепров-

ский», хряки 16 100 - - 1 - 
СГЦ «Западный», 

хряки 7 100 - - 1 - 
СГЦ «Вихра», ре-
монтные хрячки 31 100 - - 1 - 

СГЦ «Заднепров-
ский», откорм. мо-

лодняк 16 100 - - 1 - 
СГЦ «Западный»,  
ремонтные свинки 50 100 - - 1 - 

СГЦ «Вихра», ре-
монтные свинки 35 100 - - 1 - 

Ландрас 
ГП «ЖодиноАгро-
ПлемЭлита», хряки 30 60,0 40,0 - 080 0,20 
СГЦ «Заднепров-

ский», хряки 13 7,7 61,5 30,8 0,39 0,61 
СГЦ «Западный», 

хряки 2 - 100 - 0,50 0,50 
СГЦ «Заднепров-

ский», откорм. мо-
лодняк 6 - 100 - 0,50 0,50 

ГП «ЖодиноАгро-
ПлемЭлита», ре-
монтные свинки 57 57,9 36,8 5,3 0,76 0,24 

Йоркшир 
СГЦ «Заднепров-

ский», хряки 31 64,5 25,8 9,7 0,77 0,23 
ГП «ЖодиноАгро-
ПлемЭлита», хряки 52 15,4 46,2 38,4 0,39 0,61 
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Продолжение таблицы 2 
1 2 3 4 5 6 7 

СГЦ «Заднепров-
ский», свиноматки 39 35,9 56,4 7,7 0,64 0,36 
ГП «ЖодиноАгро-
ПлемЭлита», ре-
монтные хрячки 5 - 80,0 20,0 0,40 0,60 

ГП «ЖодиноАгро-
ПлемЭлита», ре-
монтные свинки 34 17,7 55,9 26,4 0,46 0,54 
СГЦ «Заднепров-

ский», откорм. мо-
лодняк 5 40,0 40,0 20,0 0,60 0,40 

БМ  х БКБ 
СГЦ «Западный», 

свиноматки 5 40,0 40,0 20,0 0,60 0,40 
БМ х Л 

СГЦ «Западный», 
свиноматки 24 58,3 37,5 4,2 0,77 0,23 

СГЦ «Заречье», 
свиноматки 6 83,3 16,7 - 0,92 0,08 

 
Встречаемость предпочтительного генотипа MUC4CC в породе лан-

драс у хряков-производителей составила от 7,7 % (СГЦ «Заднепров-
ский») до 60,0 % (ГП «ЖодиноАгроПлемЭлита»). У хряков-
производителей из СГЦ «Западный» и откормочного молодняка из 
СГЦ «Заднепровский» данный генотип MUC4CC отсутствовал, живот-
ные этих популяций имели 100%-ный гетерозиготный генотип 
MUC4CG, т. е. восприимчивость к колибактериозу. 

В породе йоркшир выявлено, что частота встречаемости устойчи-
вого генотипа MUC4CC изменялась в пределах от 15,4 % (хряки-
производители, ГП «ЖодиноАгроПлемЭлита») до 64,5 % (хряки-
производители, СГЦ «Заднепровский»). Концентрация желательного 
генотипа MUC4CC у двухпородных свиноматок БМхБКБ и БМхЛ со-
ставила от 40,0 % (СГЦ «Западный») до 83,3 % (СГЦ «Заречье») соот-
ветственно. 

Анализ генетической структуры по гену MUC4 показал, что наибо-
лее устойчивой породой из всех изученных является порода дюрок, все 
животные имели предпочтительный генотип MUC4CC – без мутации 
(таблица 3).  

В среднем по остальным породам и породным сочетаниям концен-
трация генотипа MUC4CC и аллеля MUC4C составила: белорусская 
чёрно-пёстрая – 53,1 % и 0,76, белорусская мясная – 56,9 % и 0,76, БМ 
х Л – 63,3 % и 0,80. Наименьшая встречаемость животных с данным 
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генотипом MUC4CC и аллелем MUC4C наблюдалась у следующих по-
род: белорусская крупная белая – 27,5 % и 0,51, йоркшир – 32,5 % и 
0,55. Таким образом, в среднем из всех протестированных животных 
около 52,8 % являются устойчивыми к колибактериозу. Поэтому диа-
гностика свиней по данному гену является необходимой мерой в про-
филактике кишечных заболеваний. 

 
Таблица 3 – Генетическая структура по гену MUC4, в среднем  
по породам и породным сочетаниям 

Порода n 
Частота встречаемости 

генотипов, % аллелей 
СС СG GG С G 

Белорусская мясная  209 56,9 37,3 5,8 0,76 0,24 
Белорусская крупная 
белая  171 27,5 47,4 25,1 0,51 0,49 
Белорусская чёрно-
пёстрая 49 53,1 44,9 2,0 0,76 0,24 
Дюрок 155 100 - - 1 - 
Ландрас 108 48,1 45,4 6,5 0,71 0,29 
Йоркшир 166 32,5 45,8 21,7 0,55 0,45 
БМ х КБК 5 40,0 40,0 20,0 0,60 0,40 
БМ х Л 30 63,3 33,3 3,4 0,80 0,20 

 
В качестве ДНК-маркера гена рецептора E. coli (ECR) рассматри-

вают ген ECR F18/FUT1, ассоциированный с развитием колибактерио-
за и отечной болезни у поросят. 

ДНК-тестирование животных различных пород и половозрастных 
групп выявило полиморфизм гена ECR F18/FUT1, представленный 
двумя аллелями: ECR F18/FUT1A – устойчивый,  ECR F18/FUT1G – 
восприимчивый к колибактериозу (таблица 4). 

Анализ различных половозрастных групп и пород показал, что 
наибольшей концентрацией устойчивого к колибактериозу генотипа 
ECR F18/FUT1АА характеризовались популяции свиноматок и откор-
мочного молодняка белорусской мясной породы, разводимые в СГЦ 
«Западный», СГЦ «Заречье» и СГЦ «Заднепровский», процент встре-
чаемости составил 12,9, 12,9 и 15,0 соответственно. Наименьший про-
цент встречаемости генотипа ECR F18/FUT1АА – 2,9 – отмечен у ре-
монтных хрячков белорусской мясной породы из СГЦ «Западный». У 
хряков-производителей из СГЦ «Заречье» данный генотип ECR 
F18/FUT1АА не установлен. 

Выявлено, что наибольшая частота встречаемости преимуществен-
ного генотипа ECR F18/FUT1АА наблюдалась у популяций белорус-
ской крупной белой породы и соответственно составила: 13,2 % – ре-
монтные хрячки (СГЦ «Западный»), 14,7 % – хряки-производители 
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(СГЦ «Заднепровский») и 16,7 % – ремонтные свинки (СГЦ «Запад-
ный»). Меньшая концентрация встречаемости генотипа ECR 
F18/FUT1АА – 2,8 % - отмечена у ремонтных свинок из СГЦ «Вихра». 
У трёх популяций белорусской крупной белой породы (хряки-
производители СГЦ «Западный», свиноматки СГЦ «Заречье», откор-
мочный молодняк СГЦ «Заднепровский») преимущественный генотип 
ECR F18/FUT1АА не выявлен. 
 
Таблица 4 – Генетическая структура по гену ECR F18/FUT1 основных 
пород и половозрастных групп свиней  

Хозяйство, половоз-
растная группа n 

Частота встречаемости 
генотипов, % аллелей 

AA AG GG A G 
Белорусская мясная порода 

СГЦ «Заднепров-
ский», хряки 53 3,8 52,8 43,4 0,30 0,70 

СГЦ «Заречье», хря-
ки 6 - 33,3 66,7 0,17 0,83 

СГЦ «Западный», 
свиноматки 70 12,9 55,7 31,4 0,41 0,59 

СГЦ «Заречье», сви-
номатки 31 12,9 25,8 61,3 0,26 0,74 

СГЦ «Заднепров-
ский», откорм. мо-

лодняк 60 15,0 50,0 35,0 0,40 0,60 
СГЦ «Западный», 
ремонтные хрячки 35 2,9 51,4 45,7 0,29 0,71 

Белорусская крупная белая порода 
СГЦ «Заднепров-

ский», хряки 34 14,7 35,3 50,0 0,32 0,68 
СГЦ «Западный», 

хряки 3 - - 100 - 1 
СГЦ «Заречье», сви-

номатки 14 - 21,4 78,6 0,11 0,89 
СГЦ «Западный», 

свиноматки 159 5,0 32,1 62,9 0,21 0,79 
СГЦ «Заднепров-

ский», откорм. мо-
лодняк 6 - 16,7 83,3 0,08 0,92 

СГЦ «Западный», 
ремонтные свинки 24 16,7 37,5 45,8 0,35 0,65 
СГЦ «Вихра», ре-
монтные свинки 35 2,8 28,6 68,6 0,17 0,83 

СГЦ «Вихра», ре-
монтные хрячки 15 6,7 13,3 80,0 0,13 0,87 
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Встречаемость устойчивого генотипа ECR F18/FUT1АА среди попу-
ляций белорусской чёрно-пёстрой породы варьировала от 0 % (хряки 
СГЦ «Заречье», свиноматки п/з «Ленино») до 5,9 % (хряки п/з «Лени-
но») (таблица 5). 

 
Таблица 5 – Генетическая структура по гену ECR F18/FUT1 различных 
пород, породных сочетаний и половозрастных групп свиней  

Хозяйство, половоз-
растная группа n 

Частота встречаемости 
генотипов, % аллелей 

AA AG GG A G 
1 2 3 4 5 6 7 

Белорусская чёрно-пёстрая порода 
п/з «Ленино», хряки 17 5,9 23,5 70,6 0,18 0,82 
СГЦ «Заречье», хря-

ки 4 - 25,0 75,0 0,13 0,87 
п/з «Ленино», сви-

номатки 28 - 7,1 92,9 0,04 0,96 
Дюрок 

СГЦ «Заднепров-
ский», хряки 16 - 18,7 81,3 0,09 0,91 

СГЦ «Западный», 
хряки 7 14,3 28,6 57,1 0,29 0,71 

СГЦ «Заднепров-
ский», откорм. мо-

лодняк 16 - 25,0 75,0 0,13 0,87 
СГЦ «Западный», 
ремонтные свинки 50 6,0 52,0 42,0 0,32 0,68 
СГЦ «Вихра», ре-
монтные свинки 35 20,0 62,9 17,1 0,51 0,49 

СГЦ «Вихра», ре-
монтные хрячки 31 16,2 70,9 12,9 0,52 0,48 

Ландрас 
ГП «ЖодиноАгро-
ПлемЭлита», хряки 30 6,7 23,3 70,0 0,18 0,82 
СГЦ «Западный» 

свиноматки 7 14,3 42,9 42,8 0,36 0,64 
ГП «ЖодиноАгро-

ПлемЭлита», свино-
матки 24 - 41,7 58,3 0,21 0,79 

СГЦ «Заднепров-
ский», откорм. мо-

лодняк 6 - - 100 - 1 
Йоркшир 

СГЦ «Заднепров-
ский», хряки 31 - 32,3 67,7 0,16 0,84 
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Продолжение таблицы 5 
1 2 3 4 5 6 7 

ГП «ЖодиноАгро-
ПлемЭлита», хряки 51 3,9 27,5 68,6 0,18 0,82 
СГЦ «Заднепров-

ский», откорм. мо-
лодняк 5 - - 100 - 1 

ГП «ЖодиноАгро-
ПлемЭлита», ре-
монтные свинки 31 - 32,3 67,7 0,16 0,84 

ГП «ЖодиноАгро-
ПлемЭлита», ре-
монтные хрячки 4 - - 100 - 1 

БМ х БКБ 
СГЦ «Западный», 

свиноматки 5 - 20,0 80,0 0,10 0,90 
БМ х Л 

СГЦ «Западный», 
свиноматки 24 12,5 58,3 29,2 0,42 0,58 

 
Установлено, что частота встречаемости генотипа ECR F18/FUT1АА 

и аллеля ECR F18/FUT1A в породе дюрок изменялась в зависимости от 
популяции и половозрастной группы от 0 % и 0,09 (хряки СГЦ «Зад-
непровский») до 20,0 % и 0,51 (ремонтные свинки СГЦ «Вихра») соот-
ветственно. 

При анализе популяций пород ландрас и йоркшир было отмечено, 
что большая концентрация предпочтительного генотипа ECR 
F18/FUT1АА и аллеля ECR F18/FUT1A наблюдалась у свиноматок (СГЦ 
«Западный») – 14,3 % и 0,36, а меньшая у хряков-производителей (ГП 
«ЖодиноАгроПлемЭлита») – 3,9 % и 0,18, соответственно. У осталь-
ных шести популяций данных пород генотип ECR F18/FUT1АА не вы-
явлен. Среди популяций двухпородных свиноматок процент устойчи-
вого генотипа ECR F18/FUT1АА выявлен только у животных БМхЛ из 
СГЦ «Западный» и составил 12,5 %. 

В целом анализируя частоту встречаемости преимущественного 
генотипа ECR F18/FUT1АА по всем изучаемым породам и породным 
сочетаниям можно сделать вывод, что процент животных устойчивых 
к колибактериозу очень низкий (таблица 6). 

Анализ генетической структуры пород и породных сочетаний в 
среднем по гену ECR F18/FUT1 показал, что наименьшая встречае-
мость животных с устойчивым генотипом ECR F18/FUT1АА отмеча-
лась у популяций породы: йоркшир – 1,6 %, белорусской чёрно-
пёстрой – 2,0 %, ландрас – 4,5 %. Также было установлено, что 
наибольшая частота встречаемости желательного генотипа ECR 

96 
 



F18/FUT1АА и аллеля ECR F18/FUT1A наблюдалась у популяций поро-
ды дюрок (10,3 % и 0,36) и у животных породного сочетания БМхЛ 
(12,5 % и 0,42), в сравнении с другими породами. Очень большой про-
цент животных чувствительных к колибактериозу с генотипом ECR 
F18/FUT1GG выявлен у популяций белорусской чёрно-пёстрой породы 
– 83,7 %, БМхКБК – 80,0 % и йоркшир – 70,5 %. 
 
Таблица 6 – Генетическая структура по гену ECR F18/FUT1 в среднем 
по породам и породным сочетаниям 

Порода n 
Частота встречаемости 

генотипов, % аллелей 
AA AG GG A G 

Белорусская мясная  255 9,8 49,0 41,2 0,34 0,66 
Белорусская крупная 
белая  328 7,3 31,1 61,6 0,23 0,77 
Белорусская чёрно-
пёстрая 49 2,0 14,3 83,7 0,09 0,91 
Дюрок 155 10,3 50,9 38,7 0,36 0,64 
Ландрас 67 4,5 29,9 65,7 0,19 0,81 
Йоркшир 122 1,6 27,9 70,5 0,16 0,84 
БМ х КБК 5 - 20,0 80,0 0,10 0,90 
БМ х Л 24 12,5 58,3 29,2 0,42 0,58 

 
Проведённые исследования животных по гену ECR F18/FUT1 пока-

зали, что частота встречаемости аллелей и генотипов изменялась в за-
висимости от породы, породного сочетания и половозрастной группы. 
Поэтому полученные результаты свидетельствуют о необходимости 
использования гена ECR F18/FUT1 в маркерной селекции свиней для 
диагностики на устойчивость к эшерихиозу. 

Заключение. Таким образом, наши исследования выявили значи-
тельные различия частот встречаемости аллелей и генотипов по генам 
связанным с генетической устойчивостью свиней к инфекционным за-
болеваниям MUC4 и ECR F18/FUT1 в зависимости от породы, пород-
ного сочетания, популяции и половозрастной группы. Полученные ре-
зультаты ДНК-тестирования свидетельствуют о различных селекцион-
ных процессах происходящих внутри каждой породы, породного соче-
тания, популяции и половозрастной группы и зависят от направления 
селекции. Поэтому важной задачей является проведение селекционных 
мероприятий с использованием ДНК-диагностики, направленных на 
профилактику инфекционных заболеваний.  

В дальнейшем необходимо проводить молекулярно-генетическое 
тестирование свиней по генам MUC4 и ECR F18/FUT1, а для селекции 
в данных племенных предприятиях республики следует отбирать жи-
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вотных с предпочтительными генотипами MUC4CC и ECR F18/FUT1АА 
- устойчивых к инфекционных заболеваниям. Рекомендуется исклю-
чать из селекционного процесса животных-носителей мутации по дан-
ным генам с генотипами MUC4GG, MUC4CG, ECR F18/FUT1GG и ECR 
F18/FUT1AG - восприимчивых к колибактериозу. Данные мероприятия 
снизят процент заболеваний эширихиозом у свиней, что в целом со-
кратит экономические потери в отрасли свиноводства. 
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Установлено, что использование гибридных хряков специализированных мясных 
пород, генотипа дюрок × пьетрен в различных вариантах гибридизации не оказывает от-
рицательного влияния на качество свинины и возможно дальнейшее использование ги-
бридных хряков в системе гибридизации. 
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