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Реферат. Изучен полиморфизм гена H-FABP у различных пород, популяций и поло-
возрастных групп свиней. Установлены различия частот встречаемости аллелей H и d 
гена H-FABP на межпородном и межпопуляционном уровне и в зависимости от поло-
возрастной группы животных. Выявлена тенденция преимущества встречаемости гено-
типов H-FABPНН и H-FABPdd и высокая концентрация аллеля Н и d у животных пород 
мясного направления продуктивности, что может быть связано с различным направле-
нием селекции и интенсивностью отбора на увеличение количества мяса и уменьшение 
толщины шпика. 
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Введение. Важнейшими селекционными признаками свиней явля-

ются мясная продуктивность и качество мяса. При производстве пост-
ной свинины, высоком среднесуточном приросте и низких затратах 
корма практически исчезли такие показатели, как ароматность, соч-
ность и нежность мяса. Одна из причин ухудшения технологических 
качеств свинины – резкое снижение содержания в ней внутримышеч-
ного жира [4]. 

В качестве маркера содержания внутримышечного жира рассмат-
ривается ген, кодирующий белок, связывающий жирные кислоты (H-
FABP) [5, 8, 13, 14], который локализован на 6-ой хромосоме (SSC6) 
[6, 7, 9, 10, 16, 17, 15, 12] и характеризуется тремя типами аллельного 
полиморфизма: А, а, D, d, H, h. Gerbens F., Pang-WeiJun и др. устано-
вили, что предпочтительными для селекции являются животные с ге-
нотипом HHdd [18, 19, 20]. Были исследованы животные, у которых 
содержание внутримышечного жира достоверно (P<0,05) превосходи-
ло аналогичный показатель у животных других генотипов.  

По данным Зиновьевой Н.А., частота встречаемости предпочти-
тельного генотипа H-FABPdd варьировала у свиней крупной белой по-
роды от 7,9 до 34,8 %. Размах частот встречаемости генотипов H-
FABPDD и аллеля D в разных популяциях крупной белой породы со-
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ставил от 13,0 % и 0,39 до 63,2 % и 0,78 соответственно. Частота 
встречаемости генотипа H-FABPНН составила 71,4-100 % [1]. 

Исследования, проведённые Лобаном Н.А. и др. [2], выявили ча-
стоту встречаемости генотипа H-FABPdd у свиней крупной белой по-
роды, равную 49,3 %, белорусской мясной – 34,8 %, и генотипа H-
FABPНН соответственно 80,3 и 71,4 %. Установлена тенденция поло-
жительного влияния аллелей H-FABPН  и H-FABPd   на откормочные и 
мясные качества свиней крупной белой и белорусской мясной пород. 
Отмечено достоверное снижение (P<0.05) толщины шпика на 4,1 и 
8,0% у животных с генотипами H-FABPdd и H-FABPНН по сравнению с 
генотипами H-FABPDD и H-FABPhh. 

Целью нашего исследования было изучение генетический поли-
морфизм гена H-FABP у различных пород, популяций и половозраст-
ных групп свиней, разводимых в Беларуси. 

Материал и методика исследований. Для изучения генетической 
структуры пород и популяций, разводимых в РСУП «СГЦ «Заднепров-
ский» Витебской, РСУП «Заречье» Минской, СПК «Снов» Минской, 
РСУП «СГЦ «Василишки» Гродненской, РСУП «СГЦ «Заречье» Го-
мельской областей, по локусу гена H-FABP в РУП «Иститут животно-
водства НАН Беларуси» была проведена ДНК-диагностика чистопо-
родных свиноматок, хряков-производителей и молодняка на откорме 
следующих пород: белорусской мясной (БМ), крупной белой (КБ), бе-
лорусской чёрно-пёстрой (БЧП), ландрас (Л), дюрок (Д). 

Выделение ДНК из пробы ткани уха свиней проводили перхлорат-
ным методом по стандартной методике с модификациями. Электрофо-
ретическим методом с последующей визуализацией определяли кон-
центрацию и степень очистки ДНК в 1,8%-ном агарозном геле при по-
мощи компьютерной программы VITran посредством трансиллюмина-
тора в проходящем ультрафиолетовом свете с длиной волны 260 нм. 

Амплификацию фрагмента гена H-FABP аллельных систем Н и D 
проводили методом ПЦР в реакционной смеси объёмом 25 мкл, со-
держащей 1х буфер, 2мМ дизоксирибонуклеотидтрифосфатов, 20 пМ 
каждого праймера, 1-2 ед. активности термостабильной Таq-
полимеразы, 100-200 нг геномной ДНК при стандартных условиях: 
начальная денатурация: 95°С – 5 мин; 35 циклов: при 95°С – 1 мин, 
60°С (аллель Н) и 58°С (аллель D) – 1 мин, 72°С – 1 мин.; заключи-
тельный цикл при 72°С – 5 мин.  

В ПЦР использовали олигонуклеотидные праймеры следующих 
последовательностей:  

для аллельной системы Н: 
H-FABP1: 5' – AAG AGG ACC AAG ATG CCT ACG – 3', 
H-FABP2: 5'– TGC TGT CCA CTA GCT TCC AGG – 3'; 
для аллельной системы D: 
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D-FABP1: 5' – ATT CAG CTA CTC AGC TGT TTC C – 3', 
D-FABP2: 5' – AAC AAA CTC TCA GGA ATG GGA G  – 3'. 
Специфичность амплификата оценивали электрофоретическим ме-

тодом в 2%-ном агарозном геле при напряжении 150 В в течение 35 
мин. Визуализацию продуктов амплификации проводили с помощью 
трансиллюминатора. В качестве маркера использовали ДНК-плазмиды 
pBR322, расщёпленную рестриктазой AluI. 10 мкл амплификата рас-
щепляли 1-2 ед. активности соответствующих рестриктаз: HinfI (ал-
лельная система Н), HaeIII или BSU (аллельная система D) и инкуби-
ровали при температуре 37°С в течение 3-5 ч. Продукты рестрикции 
разделяли электрофоретическим методом в 3%-ном агарозном геле 
при напряжении 150 В в течение 1 ч. Частоту генотипов и аллелей гена 
H-FABP рассчитывали стандартными методами по Е.К. Меркурьевой 
[3]. 

Результаты эксперимента и их обсуждение. При проведении мо-
лекулярно-генетического тестирования свиней различных пород вы-
явили полиморфизм гена H-FABP по системе Н, представленный алле-
лями H, h и по системе D, представленный аллелями D, d. Идентифи-
цированы генотипы: HH, Hh, hh, DD, Dd и dd (табл.1, 2). 

Анализ полученных данных по локусу гена H-FABP выявил значи-
тельные различия по частотам встречаемости полиморфных вариантов 
не только на межпородном, но и на межпопуляционном уровнях. 

Результаты по системе Н у чистопородных животных суммированы 
в табл. 1. Частота генотипа H-FABPНН у животных в РСУП «СГЦ 
«Заднепровский» находится на высоком уровне. Так, у белорусской 
мясной породы частота встречаемости генотипа H-FABPНН составляет 
73,3 % у свиноматок, 75,8 % – у откормочного молодняка и 87,5 % – у 
хряков-производителей. Этот показатель несколько ниже у молодняка 
в РСУП «Заречье» Минской обл. и в РСУП «Заречье» Гомельской обл. 
и составляет 43,5 и 53,3 % соответственно. В среднем по белорусской 
мясной породе частота встречаемости генотипа H-FABP НН равна 
63,5%. 

Анализ генетической структуры популяций крупной белой породы 
выявил значительные различия по частоте встречаемости генотипа H-
FABPНН у откормочного молодняка. Частота встречаемости гомози-
готного генотипа H-FABPНН колеблется от 66,1 до 80,0 %, а частота 
аллеля Н – от 0,79 до 0,86. Высокая концентрация генотипа H-FABPНН 
(80,0 %) наблюдается у молодняка в СПК «Снов» Минской обл. Это 
объясняется тем, что здесь сильное генетическое влияние на потомство 
оказывают хряки-производители мясных пород зарубежной селекции. 
В среднем по крупной белой породе процент встречаемости генотипа 
H-FABPНН равен 68,5, а концентрация аллеля Н – 0,81. 
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Таблица 1 
Полиморфизм гена H-FABP по аллельной системе Н у различных пород  

и популяций свиней 

Хозяйство 
половоз-
растная 
группа 

 N 

Частота генотипов, % Частота аллелей 
Частота 

гено-
типов, 

% 

Частота 
алле-
лей 

Частота 
гено-

типов, 
% 

Часто-
та ал-
лелей 

Частота 
геноти-
пов, % 

БМ 
РСУП «СГЦ 
«Заднепров-
ский»  

свино-
матки 75 73,3 25,3 1,3 0,86 0,14 

РСУП «СГЦ 
«Заднепров-
ский»  

хряки-
произво-
дители 16 87,5 12,5 - 0,94 0,06 

РСУП «СГЦ 
«Заднепров-
ский»  молодняк 33 75,8 24,2 - 0,88 0,12 
РСУП «За-
речье»1 молодняк 69 43,5 43,5 13,0 0,65 0,35 
РСУП «За-
речье»2 молодняк 15 53,3 40,0 6,7 0,73 0,27 
В среднем по породе 208 63,5 31,3 5,3 0,79 0,21 

КБ 
РСУП «СГЦ 
«Заднепров-
ский» молодняк 36 75,0 22,2 2,8 0,86 0,14 
СПК «Снов» молодняк 10 80,0 10,0 10,0 0,85 0,15 
РСУП «СГЦ 
«Василишки» молодняк 127 66,1 25,9 7,9 0,79 0,21 
РСУП «За-
речье»2 молодняк 24 66,7 25,0 8,3 0,79 0,21 
В среднем по породе 197 68,5 25,4 7,1 0,81 0,19 

БЧП 
РСУП «За-
речье»2 молодняк 13 69,2 30,8 - 0,85 0,15 

Л 
РСУП «За-
речье»2 молодняк 24 62,5 33,3 4,2 0,79 0,21 

Д 
РСУП СГЦ 
«Заднепров-
ский»  молодняк 10 10,0 80,0 10,0 0,50 0,50 

РСУП «Заречье»1 Минской обл., РСУП «Заречье»2 Гомельской обл. 
 

По остальным породам (белорусской чёрно-пёстрой, ландрас и дю-
рок) частота встречаемости гомозиготного генотипа H-FABPНН соста-
вила 69,2 %, 62,5 и 10,0 %, с концентрацией аллеля Н – 0,85, 0,79 и 
0,50 соответственно. У молодняка породы дюрок частота встречаемо-
сти гетерозиготного генотипа H-FABPНh составила 80,0 %. Возможно, 
сказывается влияние адаптационного преимущества гетерозиготной 
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формы у породы дюрок. 
Результаты анализа генетической структуры различных популяций 

чистопородных животных по аллельной системе D суммированы в 
табл. 2. Был выявлен значительный размах изменчивости частот гено-
типа H-FABPdd в различных половозрастных группах и популяциях бе-
лорусской мясной породы от 25,0 до 68,7 %, с концентрацией аллеля d 
от 0,5 до 0,87. Высокая частота встречаемости генотипа H-FABPdd 
наблюдается у хряков-производителей (68,7 %). Здесь оказывает влия-
ние мясное направление продуктивности хряков-производителей бе-
лорусской мясной породы. Откормочный молодняк и свиноматки ха-
рактеризуются почти одинаковым уровнем частоты встречаемости ге-
нотипа H-FABPdd, который составляет 48,5-50,0 %, с концентрацией 
аллеля d – 0,70-0,68 соответственно. В популяциях молодняка в РСУП 
«Заречье» Минской и в РСУП «Заречье» Гомельской областей частота 
встречаемости генотипа H-FABPdd колебалась от 34,7 до 25,0 %, кон-
центрация аллеля d составила 0,57-0,5, а частота встречаемости гетеро-
зиготной формы H-FABPDd в этих хозяйствах была 44,4-50,0 % соот-
ветственно.  

Таблица 2 
Полиморфизм гена H-FABP по аллельной системе D у различных пород 

и популяций свиней 

Хозяйство Половозраст-
ная группа  N Частота генотипов, % Частота аллелей 

DD Dd dd D d 
БМ 

РСУП «СГЦ «Зад-
непровский». свиноматки 76 13,2 36,8 50,0 0,32 0,68 

-//- хряки-
производители 16 6,3 25,0 68,7 0,13 0,87 

-//- молодняк 33 9,1 42,4 48,5 0,30 0,70 
РСУП «Заречье»1  молодняк 72 20,8 44,4 34,7 0,43 0,57 
РСУП «Заречье»2  молодняк 16 25,0 50,0 25,0 0,5 0,5 
В среднем по породе 213 15,5 39,4 44,1 0,35 0,65 

КБ 
РСУП «СГЦ 
«Заднепровский»  молодняк 36 19,4 61,1 19,4 0,5 0,5 
СПК «Снов»  молодняк 9 11,1 33,3 55,6 0,28 0,72 
РСУП «СГЦ 
«Василишки»  молодняк 112 22,3 48,2 29,5 0,46 0,54 
РСУП «Заречье»2  молодняк 24 20,8 54,2 25,0 0,48 0,52 
В среднем по породе 181 20,9 50,8 28,2 0,46 0,54 

БЧП 
РСУП «Заречье»2  молодняк 13 76,9 23,1 - 0,88 0,12 

Л 
РСУП «Заречье»2  молодняк 25 8,0 56,0 36,0 0,36 0,64 

Д 
РСУП «СГЦ 
«Заднепровский»  молодняк 10 90,0 10,0 - 0,95 0,05 

РСУП «Заречье»1 Минской обл., РСУП «Заречье»2 Гомельской обл. 
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Анализ генетической структуры популяций крупной белой породы 
выявил значительный размах частот встречаемости генотипа H-FABPdd 
от 19,4 до 55,6 % с концентрацией аллеля d 0,5-0,72. Самый высокий 
уровень частот встречаемости генотипа H-FABPdd (55,6 %) наблюдает-
ся у откормочного молодняка в СПК «Снов» Минской обл. Частота 
встречаемости гетерозигот H-FABPDd составляет 33,3-61,1 %, а в сред-
нем по породе – 50,8 %. Это говорит о том, что животные с гетерози-
готным генотипом H-FABPDd более адаптированы к промышленным 
условиям. 

По другим породам (белорусской чёрно-пёстрой, ландрас и дюрок) 
частота встречаемости генотипа H-FABPdd составила от 0 до 36,0 %. 
Не выявлены животные с генотипом H-FABPdd у белорусской чёрно-
пёстрой породы РСУП «Заречье» Минской и породы дюрок РСУП 
«СГЦ «Заднепровский» Витебской областей. Здесь в большей степени 
у животных присутствовал генотип H-FABPDD и составил у белорус-
ской чёрно-пёстрой породы 76,9 %, у породы дюрок – 90,0 %. Это свя-
зано с различными селекционными подходами при разведении. 

Выводы. Полученные данные свидетельствуют о значительной ва-
риабильности частот встречаемости аллелей гена H-FABP по аллель-
ным системам Н и D у белорусской мясной, крупной белой, белорус-
ской чёрно-пёстрой, ландрас, дюрок пород в разных популяциях сви-
ней и в зависимости от половозрастных групп. Возможно, это связано 
с различным направлением селекции и интенсивностью отбора на уве-
личение количества мяса, и соответственно, уменьшение толщины 
шпика. Можно предположить, что у животных мясного направления 
продуктивности прослеживается преимущество встречаемости гено-
типов H-FABPНН и H-FABPdd, о чём свидетельствует высокая концен-
трация аллеля H-FABPН и H-FABPd в исследуемых популяциях свиней. 
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