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В статье представлены материалы исследований, целью которых было определить по-
пуляционную принадлежность хряков белорусской черно-пестрой породы на основе мик-
росателлитного анализа. Генетическое тестирование проводилось на свиньях белорусской 
черно-пестрой породы, разводимых в КСУП «Племзавод «Ленино», СГЦ «Вихра» и ОАО 
«СГЦ «Заречье». На основе проведенных исследований установлено, что все хряки СГЦ 
«Заречье» близки по происхождению с хряками из племзавода «Ленино». Совпадение 
микросателлитного анализа хряков двух линий Слуцка и Застона с хряками таковых ли-
ний из племзавода «Ленино» указывает на их чистопородность и общность происхожде-
ния. 
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The paper presents materials of research with purpose to determine population belonging of 
boars of Belarusian black-and-white breed based on microsatellite analysis. Genetic testing was 
carried out on pigs of the Belarusian black-and-white breed, bred at breeding farm CAUE Ple-
mzavod Lenino, SGC Vikhra and SGC Zarechye OJSC. Based on the research carried out, it has 
been determined that all the boars of Zarechye SGC were close in origin to the boars of Lenino 
breeding farm. Coincidence of microsatellite analysis results of boars of two lines of Slutsk and 
Zaston with boars of those lines from the Lenino breeding farm indicates their purebredity and 
common origin.  
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Введение. Развитие животноводства во всем мире сконцентрирова-

лось на использовании ограниченного числа пород, что привело к суще-
ственному снижению численности локальных пород, которые до недав-
него времени активно вовлекались в сельскохозяйственное производ-
ство. Наряду с уменьшением численности локальных пород 
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наблюдается активное использование скрещивания оставшейся незна-
чительной части чистопородного поголовья, что ставит локальные по-
роды под угрозу исчезновения [1]. С генетической точки зрения, ис-
пользование кроссбридинга приводит к исчезновению целого ряда уни-
кальных аллелей, прежде всего редких, что может стать причиной по-
тери ценных признаков и свойств пород, включая качественные показа-
тели получаемой продукции, устойчивость к заболеваниям, адаптаци-
онную способность к природно-климатическим условиям конкретных 
регионов и др. В этой связи важно оценить существующее состояние 
аллелофонда пород, идентифицировать популяции и индивидуумов – 
носителей исходных породоспецифических аллелей и уникальных ал-
лельных сочетаний для разработки на основе полученной информации 
программ сохранения генетической аутентичности пород [2]. 

Исследование животных по ДНК-микросателлитам позволяет точ-
нее оценить гетерозиготность популяции, то есть ее генетическое раз-
нообразие. Чем оно выше, тем легче животные адаптируются к окружа-
ющей среде, что имеет значение в селекции, в том числе при ввозе жи-
вотных из-за границы. С помощью ДНК-микросателлитов можно оце-
нить степень инбридинга и тем самым снизить вероятность близкород-
ственного спаривания, а также повысить точность учета результатов по 
выявлению происхождения животных. К преимуществам микросател-
литного анализа следует отнести высокую точность и достоверность ис-
следований, возможность постановки мультиплексных анализов [3]. 

Подтверждение линейной и популяционной принадлежностей хря-
ков белорусской черно-пестрой породе позволит эффективно проводить 
селекционно-племенную работу, как в отдельно взятом стаде, так и с 
породой в целом с целью сохранения и совершенствования её уникаль-
ных породных особенностей (высокая адаптационная способность к 
технологиям, применяемым в республике, отличные вкусовые качества 
и технологические свойства свинины). В связи с этим, важное значение 
приобретает оценка происхождения хряков различных линий, разводи-
мых в племенных предприятиях или отдельно взятой популяции на ос-
нове микросателлитного анализа, направленная на сохранение струк-
турного разнообразия породы, а также для эффективного использова-
ния генетического и племенного потенциалов существующих линий в 
племенном свиноводстве республики. 

Цель исследований – определить популяционную принадлежность 
хряков белорусской черно-пестрой породы на основе микросателлит-
ного анализа. 

Материал и методика исследований. Исследования по генетиче-
скому тестированию проводились на свиньях белорусской черно-пест-
рой породы, которые разводились в КСУП «Племзавод «Ленино», СГЦ 
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«Вихра» и ОАО «СГЦ «Заречье». Из оставшейся популяции свиней, со-
держащейся в ОАО «СГЦ «Заречье», было протестировано пять основ-
ных хряков, по одному из каждой линии. В качестве биологического ма-
териала использовали пробы ушной ткани. Выделение ДНК осуществ-
ляли с помощью колонок Nexttec («Nexttec™ Biotechnologie GmbH», 
Германия) согласно протоколу фирмы-изготовителя. Исследования в 
области генетики по 9 STR-локусам (S0155, S0355, S0386, SO005, 
SW72, SW951, S0101, SW240, SW857), были проведены в лабораторных 
условиях Федерального государственного бюджетного научного учре-
ждения «Федеральный научный центр животноводства – ВИЖ имени 
академика Л.К. Эрнста». Обработку данных капиллярного электрофо-
реза осуществляли путем перевода длин фрагментов в числовое выра-
жение на основании сравнения их подвижности со стандартом ДНК. 
Биометрическую обработку материалов исследований выполняли с 
применением методов вариационной статистики по П.Ф. Рокицкому [4] 
на персональном компьютере с использованием пакета программы 
«Microsoft Excel» с плагином GenAIEx v. 6.5 (Peakall R., Smouse P.E., 
2012) [5]. 

Результаты эксперимента и их обсуждение. Оценка молекулярной 
вариации (генетической изменчивости породы) показала, что 84,0% ге-
нетической изменчивости породы приходилось на изменчивость внутри 
выборок изученных популяций и 16,0% — на изменчивость между по-
пуляциями (p < 0,01) (рисунок 1). 

Рисунок 1 – Структура генетической изменчивости породы 

Между 
популяциями

16%

В пределах 
популяций

84%



54 
 

Результаты анализа молекулярной вариансы (R-статистики) свиде-
тельствуют о том, что 26,8% (p < 0,001) общей генетической изменчи-
вости, отмеченной среди исследованных животных, определяется при-
надлежностью их к племпредприятию (т.е., характером селекционной 
работы в них) (таблица 1).  

 
Таблица 1 – Результаты анализа молекулярной вариансы у свиней белорусской черно-
пестрой породы из разных хозяйств по 9 локусам МС-ДНК с учетом микросателлитной 
изменчивости 

Источник  
изменчивости 

df SS MS R-статистики P 

Между популяциями 2 7726,471 3863,235 Rst=0,268 ≤ 0,001 
Между животными 45 32102,175 713,382 Ris=0,706 ≤ 0,001 
В пределах живот-
ного 48 5904,000 123,000 Rit=0,785 ≤ 0,001 

 
Оценка микросателлитной изменчивости племенных животных, 

входящих в отдельные стада, составляющие породу, позволяет опреде-
лить долю влияния на их чистопородность основных критериев – попу-
ляции (селекционного стада), отбора и подбора родительских пар (се-
лекции в стаде), генотипа самого животного. Невысокая доля микроса-
теллитной изменчивости племенных животных (21%) указывает на их 
принадлежность к общей генетической структуре, которой является бе-
лорусская черно-пестрая порода (рисунок 2). 

 

 
Рисунок 2 – Структура микросателлитной изменчивости 

 
Основу микросателлитной изменчивости составляют различия 

между животными – 52%, которые представляют различные линии в по-
роде. Линейные генетические особенности позволяют поддерживать 
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генеалогическую структуру породы, и является уникальным резервом 
для её сохранения и совершенствования. 

Степень генетической дифференциации популяций оценивали на ос-
новании попарных значений FST. Значение показателя Fst показывает, 
что различия в соотношении частот локусов МС-ДНК между исследо-
ванными популяциями породы на 8,9% (p < 0,001) обусловлены пород-
ными особенностями (таблица 2). 

 
Таблица 2 – Результаты анализа молекулярной вариансы у свиней белорусской черно-
пестрой породы из разных хозяйств по 9 локусам МС-ДНК с учетом аллельной изменчи-
вости 

Источник  
изменчивости 

df SS MS F-статистики P 

Между популяциями 2 17,447 8,724 Fst=0,089 ≤ 0,001 
Между животными 45 133,095 2,958 Fis=0,031 ≤ 0,173 
В пределах животного 48 133,500 2,781 Fit=0,117 ≤ 0,001 

 
В результате оценки F-статистик, в целом, отмечено, что Fis и Fit 

имеют положительные значения, что указывает на снижение гетерози-
готности индивидуумов в каждой из популяций вследствие неслучай-
ного спаривания. Оценка аллельной изменчивости племенных хряков 
позволят сделать вывод, что оцененные производители являются чисто-
породными животными, так как различия между ними составляют 3% 
(рисунок 3). Основная доля аллельной изменчивости приходится на ин-
дивидуальные особенности самих животных, что обусловлено их гено-
типами и спецификой использования в племенном предприятии. 

 

 
Рисунок 3 – Структура аллельной изменчивости 
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В наших исследованиях был использован Assignment-тест, который 
рассматривал генетическое разнообразие каждой особи и популяции, из 
которой она происходила, и оценивал вероятность отнесения данной 
особи или к своей собственной популяции, или к иной [4]. Результаты 
проведенного Assignment-теста показывают, что наиболее консолидиро-
ванное поголовье хряков находилось в племзаводе Ленино (рисунок 4). 

Рисунок 4 – Распределение хряков на основе использования Assignment-теста 

Точность отнесения к «своей» популяции превышает 85%. Хряки из 
СГЦ «Заречье» по этому показателю значительно уступают – только 20% 
принадлежности к своей популяции. В целом, по всем исследованным 
животным, точность отнесения к «своей» популяции превышает 70%. 

Значения присваивания хряков к имеющимся популяциям свиней 
белорусской черно-пестрой породы, рассчитанные на основании лога-
рифмических вероятностей, показаны в таблице 3. 

Таблица 3 – Результаты распределения хряков по популяциям в единицах принадлежно-
сти  

Кличка и ин-
дивидуаль-

ный № хряка 

Оцениваемая 
популяция 

Популяции Назначенная 
популяция СГЦ «За-

речье» 
п/з «Ле-
нино» 

СГЦ 
«Вихра» 

Корелич 5101 СГЦ «Заречье» 14,839 9,788 12,256 п/з «Ленино» 
Застон 4717 СГЦ «Заречье» 11,150 9,599 9,004 СГЦ «Вихра» 
Макет 4773 СГЦ «Заречье» 11,230 12,747 15,017 СГЦ «Заречье» 
Тик 4913 СГЦ «Заречье» 8,997 8,777 5,546 СГЦ «Вихра» 
Слуцк 4363 СГЦ «Заречье» 12,247 9,755 14,299 п/з «Ленино» 

При преобразовании логарифмических вероятностей в 
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положительные значения наименьшее значение указывает на наиболее 

вероятную популяцию. Среди протестированных хряков из СГЦ «Заре-

чье» только один - Макет 4773 соответствует своей популяции, два - 

Корелич 5101 и Слуцк 4363 ближе к стаду п/з «Ленино» и два - Застон 

4717 и Тик 4913 могли иметь общих предков из СГЦ «Вихра». Установ-

ленное популяционное распределение в основном соответствует имев-

шим место ранее проводимым мероприятиям по обмену племенным ма-

териалом между базовыми племпредприятиями. 

Если взять популяцию свиней, разводимую ранее в п/з «Ленино», 

как генофонд белорусской черно-пестрой породы, а хряков из этой по-

пуляции как чистопородные животные, то благодаря Assignment-тесту 

можно определить чистопородность хряков из СГЦ «Заречье». Все 

хряки СГЦ «Заречье» близки по происхождению с хряками из племза-

вода «Ленино» (рисунок 5). Хряк Макет 4773, у которого были опреде-

лены приватные аллели в локусах SO005 и SO355 имел схожее значение 

логарифмической вероятности, что и хряк Макет 205 из п/з «Ленино» - 

11,655 (11,230). 

Рисунок 5 – Распределение хряков из СГЦ «Заречье» относительно популяции  

п/з «Ленино» 

Остальные хряки (Тик 4913, Застон 4717, Слуцк 4363, Корелич 5101) 

находятся в верхнем диапазоне логарифмической вероятности породы - 

8,777-9,788 (относительно п/з «Ленино») и близки по генотипу к таким 

хрякам, как Слуцк 215, Застон 307, Заречный 26133 и Славный 26165. 
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Совпадение микросателлитного анализа хряков двух линий Слуцка и 
Застона с хряками таковых линий из племзавода «Ленино» указывает на 
их чистопородность и общность происхождения. 

Заключение. Проведенная оценка молекулярной вариации (генети-
ческой изменчивости породы) показала, что 84,0% генетической измен-
чивости породы приходилось на изменчивость внутри выборок изучен-
ных популяций и 16,0% — на изменчивость между популяциями (p < 
0,01). Результаты анализа молекулярной вариансы (R-статистики) сви-
детельствуют о том, что 26,8% (p < 0,001) общей генетической измен-
чивости, отмеченной среди исследованных животных, определяется 
принадлежностью их к племпредприятию (т.е., характером селекцион-
ной работы в них). Невысокая доля микросателлитной изменчивости 
племенных животных (21%) указывает на их принадлежность к общей 
генетической структуре, которой является белорусская черно-пестрая 
порода. 

Все хряки СГЦ «Заречье» близки по происхождению с хряками из 
племзавода «Ленино». Исключение составляет хряк Макет 4773, у ко-
торого были определены приватные аллели в локусах SO005 и SO355. 
Хряк такой же линии – Макет 205 из п/з «Ленино» имел схожее значе-
ние логарифмической вероятности, что и хряк Макет 4773 - 11,655 
(11,230). Остальные хряки (Тик 4913, Застон 4717, Слуцк 4363, Корелич 
5101) находятся в верхнем диапазоне логарифмической вероятности по-
роды - 8,777-9,788 (относительно п/з «Ленино») и близки по генотипу к 
таким хрякам, как Слуцк 215, Застон 307, Заречный 26133 и Славный 
26165. Совпадение микросателлитного анализа хряков двух линий 
Слуцка и Застона с хряками таковых линий из племзавода «Ленино» 
указывает на их чистопородность и общность происхождения. 
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