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новлено вплив поліморфізму генів на відгодівельні 
якості тварин. Одержані результати досліджень 
істотно доповнюють науково-пізнавальну базу гене-
тичних факторів, які визначають рівень продуктив-
ності відгодівельного молодняка та підтверджують 
ефективне використання їх поліморфізму в якості 
ДНК-маркерів у регірнальних селекційних програмах. 
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Постановка проблеми. Одним із пріоритет-
них напрямів розвитку сучасної аграрної науки 
та виробництва є генетичний контроль тварин на 
предмет встановлення носіїв бажаних генотипів 
продуктивних ознак i зближення таких модель-
них особин у стадах шляхом планового відбору. 
На основі такої молекулярно-генетичної інфор-
мації можна спрямовано формувати генофонд із 
необхідними генними поєднаннями, оскільки 
вона ґрунтується на аналізі генотипу,  не зале-
жить від впливу зовнішнього середовища та на-
дає можливість розводити генетично кращих 
тварин на ранніх етапах їх онтогенетичного роз-
витку [4]. 
Використання традиційних методів селекції та 

оцінка фенотипу не забезпечують ефективних і 
необхідних темпів росту виробництва продукції 
тваринництва. Так, селекція у чистопородному 
стаді при відборі не менш 50 % оцінених тварин, 
і навіть при існуючій практиці зміни поколінь на 
2,5–3 роки, тобто протягом чотирьох поколінь, 
сприяє підвищенню за 10 років середньодобово-
го приросту тільки на 28 г, зменшенню затрат 
кормів на 1 кг приросту і товщини шпику на 0,16 
корм. од. і 3 мм відповідно [2]. 
Тому інтенсифікація селекційного процесу в 

свинарстві вимагає більш науково обґрунтова-

них підходів оцінки генотипу при проведенні 
племінного підбору, а також пошуку нових ме-
тодів визначення їх племінної цінності. Для 
швидкого підвищення генетичного потенціалу 
вітчизняних порід свиней за відгодівельно-
м’ясними якостями та отримання конкуренто-
спроможної свинини необхідно застосовувати 
спільно з методами класичної селекції і маркер-
ну, яка враховує поліморфізм генів-маркерів 
продуктивних якостей. У зв'язку з цим виникла 
наукова і практична потреба в розробці і широ-
кому застосуванні методів ДНК-технологій [7]. 
Провідні зарубіжні компанії (PIC International 
Group, JSR Farming Group, Cotswold Pig 
Development Company, Rattlerow Seghers і ряд 
інших) для вдосконалення ліній свиней широко 
використовують генетичні маркери ознак проду-
ктивності. Маркування ознак на рівні генотипу 
на додаток до традиційних класичних методів 
селекції дозволяє значно підвищити ефектив-
ність селекційно-племінної роботи і досягти ба-
жаного результату вже протягом декількох гене-
рацій [1]. 
Слід відмітити, що якщо індексна оцінка тва-

рин здійснюється за екстер'єром і продуктивни-
ми якостями, в обох випадках користуються фе-
нотиповими показниками, але для використання 
цих ознак у розрахунках необхідно знати їх кое-
фіцієнт успадкування. Однак навіть у цьому ви-
падку ми будемо мати справу з ймовірністю ге-
нетичного обґрунтування будь-якої ознаки, усе-
редненими показниками його предків і нащадків 
(без визначення   успадкованих генів: краще або 
гірше від середнього). За допомогою аналізу ге-
нотипу можна точно встановити факт успадку-
вання певних генів вже при народженні, оціню-
вати генотипи безпосередньо, а не через феноти-
пічні прояви. Однак якщо відбір свиней йде за 
показниками, що характеризуються високою 
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спадковістю, геномна селекція не принесе істот-
ної вигоди. 
Маркерна селекція не заперечує традиційних 

підходів до визначення племінної цінності. Ста-
тистичний аналіз і технології геномної селекції 
взаємно доповнюють одне одного. Використання 
генетичних маркерів дозволяє прискорити про-
цес відбору тварин, а індексні методи – точніше 
оцінити ефективність цього відбору.  
Тому для вивчення популяційних генофондів і 

відображення генетичних процесів, що відбува-
ються в них, необхідні нові методичні підходи, 
засновані на використанні принципів системно-
го, ентропійного, інформаційно-аналітичного 
аналізу селекційно-генетичних параметрів, у то-
му числі, з урахуванням частот наявності різних 
інтегрованих генотипів. 
Аналіз останніх досліджень і публікацій,  

у яких започатковано розв’язання проблеми. 
Світова тенденція свинарства по створенню чис-
топорідних і гібридних ліній з високим виходом 
пісного мґяса стала можлива саме завдяки вико-
ристанню молекулярно-генетичних маркерів. 
Товщина шпику тварин суттєво детермінована їх 
генотипом. Досліджено структуру і функцію ни-
зки генних локусів, що мають відношення щодо 
процесів депонування жиру. 
Периліпін (perylipin) – точково зв’язаний фос-

фопротеїн залучений у цикл протеїнкінази К, що 
викликає гормональну стимуляцію розщеплення 
жиру. Тварини, у яких експресія гена PLIN від-
сутня, характеризуються більш низькою масою 
тіла та меншою кількістю адипоцитів, мають 
вищий рівень експресії лептину і не схильні до 
ожиріння [10]. Зразки тканин, у яких вивчалася 
експресія PLIN гена свині, показали синтез його 
mRNA з найвищим рівнем у жировій, та нижчим 
в інших тканинах (печінка, нирки, серце, м’язи, 
легені, селезінка, підшлункова залоза, кишковик, 
мозок, шлунок) [9]. На основі вищенаведених 
фактів ген PLIN можна розглядати як кандидат-
ний для ознаки жировідкладення у свиней. 
За літературними даними виявлено вірогідний 

звґязок генотипу AG за поліморфним сайтом 
4119 А>G (надалі в тексті – PLIN 1) із зниженою 
товщиною шпику свиней порід ландрас та вели-
кої білої угорської селекції, генотипу АА – із 
підвищенням середньодобового приросту твари-
ни, особини генотипу GG характеризуються не-
бажаною осаленістю туш при відгодівлі. За  
інсерцією 7966 Т>С (надалі – PLIN 2) встанов-
лено існування аналогічних асоціацій між гено-
типом і певною відгодівельною ознакою свиней, 
причому бажаними генотипами визначені СТ 
для зменшення товщини шпику та ТТ – для збі-

льшення середньодобового приросту молодняка 
на відгодівлі [9]. 
Перспективним геном, що приймає участь у 

регулюванні енергетичного гомеостазу, є мела-
нокортиновий рецептор-4 (МС4R). Однонуклео-
тидна заміна в сьомому екзоні гену МС4R веде 
до порушення проведення гормонального сигна-
лу лептину через рецептор меланокортину, що 
безпосередньо впливають на ознаки відгодівель-
но-м'ясної продуктивності свиней [13, 15, 16]. 
За літературними даними, біологічною особ-

ливістю MC4R є контроль харчової поведінки. 
Так, у ньому виявлена мутація, яка змушує сви-
ней більше їсти (біля 10 %), швидше рости (6–
8 %) і набирати більшу живу масу (6–10 %) [11, 
17, 20]. Більш висока енергія росту та кращий 
розвиток м’язової тканини відмічено у тварин, 
гомозиготних за алелем CTSLC та MC4RG [8].  
Алель А визначає швидке зростання і велику 

товщину шпику, а алель G відповідає за ефекти-
вність зростання і великий відсоток пісного м'я-
са. Гомозиготні свині з генотипом AA досягають 
ринкової ваги на три дні швидше, ніж свині го-
мозиготні за алелю G (GG), зате у свиней з гено-
типом GG на 8 % менше сала і відрізняються 
вони більш високою конверсією корму [14]. 
Метою наших досліджень було оцінити вплив 

поліморфізму генів PLIN і МС4R на відгодівель-
ні та м'ясні якості свиней різних порід. 
Завдання дослідження: виявити бажані гено-

типи досліджуваних генів, закріплення яких у 
селекційному стаді сприятиме підвищенню про-
дуктивних ознак. 
Матеріал і методи досліджень. Весь обсяг 

наукових досліджень був проведений в умовах 
експериментальної бази і лабораторії генетики 
Інституту свинарства і агропромислового вироб-
ництва НААН. Були використані зразки проб 
крові свиней порід: велика біла, миргородська, 
ландрас, дюрок, п'єтрен, червонопояса та поміс-
них тварин велика білаЧландрас.  
Для визначення впливу генів-маркерів на про-

дуктивні якості відгодівельного молодняка ви-
користовували метод ПЦР-аналізу з наступним 
рестриктаційним гідролізом виниклих фрагмен-
тів (ПЦР-ПДРФ). Генотипування за локусами 
генів PLIN і МС4R проводили відповідно до іс-
нуючих рекомендацій [12] з використанням реа-
ктивів фірми «Fermentas» (Литва). Електрофорез 
проводили у 1,5 % агарозному ґелі. Статистичну 
обробку отриманих результатів виконали з вико-
ристанням комп’ютерної програми «GenAlEx 6» 
[18]. В якості величини, що показує ступінь асо-
ціації дискретних якісних ознак у популяції, ви-
користано коефіцієнт асоціації (тетрахоричний 
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показник зв’язку), достовірність якого оцінюва-
ли критерієм χ-квадрат [5]. 
Частоту алелів і генотипів встановлювали за 

формулами [6]: 
РА = 2 · n1 + n2 / 2 · N ;  РА' = 2 · n2 + n3 / 2 · N  
РАА = n1 / N; РА'A' = n2 / N; Р АA' = n3 /  N 
де РА – частота алеля А, РА' – частота алеля 

А', РАА – частота генотипу АА, РА'A' – частота 
генотипу A'A',  Р АA' – частота генотипу AA', n1 
– кількість гомозигот  АА, n2 – кількість гомози-
гот А'A', n3 – кількість гетерозигот АA', N – зага-
льна кількість тварин.  
Індекс фіксації визначався за формулою F = 

(He – Ho) / He,  
де: Не – очікувана гетерозиготність, Ho – фак-

тична гетерозиготність, підраховані з викорис-
танням програми «GenAlEx 6» [19]. 
Результати дослідження. Генетико-популяційна 

характеристика свиней за поліморфізмами гену 
периліпіну свідчить про те, що dсі досліджені 
популяції свиней володіють високим рівем гене-
тичного поліморфізму за обома інсерціями сай-
тів PLIN гену, що створює можливості для про-
ведення маркерної селекції у цих стадах. 
Розподіл частот алелів за локусами PLIN1 і 

PLIN2 у досліджених популяціях суттєво відріз-
нявся (табл. 1). Так, популяції свиней породи 
дюрок і помісі ландрас х велика біла  є переваж-
но носіями алелю А на 63,4% і 72,7 % відповід-
но. Тварини великої білої породи більш насичені 
алелем G (0,472). Низька частота алелю G, ймо-
вірно, пов'язана з впливом на генетичну струк-
туру піддослідної популяції кнурів м'ясного на-
прямку продуктивності та ефективного міжпо-
родного гетерозису. 
Наявне у вибірках свиней великої білої поро-

ди, ландрас, миргородська і дюрок по PLIN1 та у 
великої білої і помісей ландрас х велика біла по 
PLIN2 відхилення від очікуваного розподілу ге-
нотипів відбувається за рахунок переважання 
гомозигот, що вказує на існування інбредних 
особин і використання обмеженого числа плід-
ників в експериментальних стадах, оскільки ці-
леспрямований відбір тварин по цим маркерам 
не проводився. Варто відмітити негативне зна-
чення фіксаційного коефіцієнту для миргородсь-
кої породи по PLIN2, що є відображенням над-
лишкової кількості гетерозиготних особин та 
може бути пояснено аутбредним підбором бать-
ківських пар або використанням генеалогічно 
неспоріднених плідників для даного стада. 
У популяціях свиней великої білої породи, 

ландрас х велика біла за локусом PLIN1 і у тва-
рин миргородської породи за локусом PLIN2 ви-
явлено достовірні відхилення фактичного розпо-

ділу генотипів від очікуваного значення за Гар-
ді-Вайбергом. При цьому частка небажаних гап-
лотипів GGТТ найнижча у популяції помісних 
свиней (GG – 0,074, ТТ – 0,051), а також у тва-
рин породи ландрас по локусу PLIN1 (GG – 
0,055). У відгодівельного молодняка великої бі-
лої породи частота генотипу GG (0,223) вияви-
лася найвищою серед усіх досліджених популя-
цій. Значна перевага очікуваної гетерозиготності 
над фактичною свідчить про неоднорідність та 
відсутність консолідованості в цілому, що ство-
рює сприятливі умови для проведення селекцій-
них заходів у окремих господарствах на основі 
генетичної гетерогенності породи.  
Популяційно-генетичний аналіз свиней порід 

велика біла і ландрас у відношенні поліморфізму 
меланокортин-рецептора (МС4R) показав (табл. 
2), що за розподілом частот алелів дані генотипи 
між собою істотно відрізняються. Так, популяція 
свиней породи ландрас більш насичена алелем G 
(0,908), тоді як тварини великої білої породи є 
носіями алелів як А (0,543), так і G (0,457). Дещо 
вища кількість (на 18,9%) алелю G характерна 
для потомків кнура UA400527 (№ 44).  
За частотою генотипів у тварин великої білої 

породи найчастіше зустрічається генотип AG 
(0,496), в той час як у свиней породи ландрас – 
GG (0,8244) та майже відсутній генотип АА. По-
казник фіксаційного індексу -0,003 у потомків 
плідника  UA 064040 породи ландрас може свід-
чити про селективну нейтральність цього локу-
су, тобто розповсюдження генотипів за цим ло-
кусом не відхиляється від теоретично очікувано-
го за Гарді-Вайнбергом.  
Біометричний аналіз (табл. 3), а саме розраху-

нок середніх значень і статистичної похибки, а 
також частку впливу генотипу на кількісну озна-
ку, показників прижиттєвого вимірювання тов-
щини шпику і середньодобового приросту сви-
ней різних популяцій залежно від генотипу за 
двома сайтами гена периліпіну показав, що най-
вищою сальністю характеризувались тварини з 
GG генотипом (25,5–36,9 мм), різниця порівняно 
із тваринами альтернативних генотипів гомози-
готних АА і гетерозиготних АG у свиней дюрок, 
ландрас і помісів ландрас х велика біла знаходи-
лась у межах 5,7–20,3 %, у той час як по відгоді-
вельному молодняку великої білої та миргород-
ської порід вона була достовірною (р≤0,01, 
р≤0,001) і становила відповідно 33,2–41,4 % і 
10,3–22,5 %. 
Частка впливу (η) генотипу поліморфного ло-

кусу 4119А>G гена периліпіну на товщину шпи-
ку виявилась суттєвою: велика біла – 27,7 %, 
ландрас – 30,4 %, миргородська – 59,7 %. 
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1. Генетико-популяційна характеристика свиней за поліморфізмами гену периліпіну 

Популяція  
свиней Частота алелів Частота генотипів Гетерози-

готність 
Фіксаційний  

індекс 
PLIN1 

 А G AА АG GG Н0 Не F 
Велика біла  

n=70 
 

0,528 
 

0,472 
 

0,279 
 

0,498 
*** 

0,223 
 

0,229 
** 

0,498 
 

0,540 
Ландрас 

n=17 
 

0,588 
 

0,412 
 

0,346 
 

0,485 
 

0,055 
 

0,412 
 
0,485 

 
0,150 

Ландрас х  
Велика біла 

n=11 

 
0,727 

 
0,273 

 
0,529 

 
0,397 

 
0,074 

 
0,545 

 
0,397 

 
-0,373 

Дюрок 
n=21 

 
0,643 

 
0,357 

 
0,413 

 
0,459 

 
0,128 

 
0,378 

 
0,459 

 
0,176 

Миргородська 
n=49 

 
0,591 

 
0,409 

 
0,349 

 
0,487 

 
0,167 

 
0,455 

 
0,483 

 
0,058 

PLIN2 
 С Т СС СТ ТТ Н0 Не F 

Велика біла  
n=46 

 
0,620 

 
0,380 

 
0,384 

 
0,471 

 
0,145 

 
0,283 

* 
0,471 

 
0,399 

Ландрас х  
Велика біла 

n=11 

 
0,773 

 
0,227 

 
0,598 

 
0,351 

 
0,051 

 
0,273 

** 
0,351 

 
0,222 

Миргородська 
n=36 

 
0,633 

 
0,367 

 
0,265 

 
0,735 

* 
0,000 

 
0,735 

 
0,465 

 
-0,581 

 

Примітка: Но – фактична гетерозиготність; Не – очікувана гетерозиготність; Fis – індекс фіксації 
Райта; * – р ≤0,005; ** – р ≤0,01 – критерій χ2 

2. Генетико-популяційна характеристика свиней за поліморфізмом гену  
меланокортин-рецептора (МС4R) 

Частоти алелів Частоти генотипів Гетерозиготність Популяція 
свиней А G AA AG GG Ho He 

Фіксаційний  
індекс (F) 

Велика біла 
UA 

400527 
 

0,461 
 

0,539 
 

0,212 
 

0,497 
 

0,291 
 

0,497 
 

0,615 
 

-0,118 
UA 

231158 
 

0,650 
 

0,350 
 

0,422 
 

0,455 
 

0,123 
 

0,455 
 

0,500 
 

-0,075 
По породі 0,543 0,457 0,295 0,496 0,209 0,496 0,565 -0,069 

Ландрас 
UA 100410 0,075 0,925 0,006 0,011 0,983 0,011 0,05 -0,039 
UA 064040 0,143 0,857 - 0,286 0,714 0,286 0,285 -0,0003 
По породі 0,092 0,908 0,0085 0,1671 0,824 0,1671 0,1111 0,056 

 
У відношенні впливу поліморфізму гена пери-

ліпіну за сайтом заміни А-G варіаційними мето-
дами статистики не вдалося виявити достовірно-
го впливу відповідних генотипів на показник 
середньодобового приросту, що підтверджено і 
даними дисперсійного аналізу – параметри сили 
впливу генетичного фактора на досліджувану 
ознаку складав 1,5–8,6 %. 
Відомо, що одним із маркерів, що пов’язаний з 

селекцією на високий вихід пісного м’яса у сви-
ней, є ген рецептора меланокортину – 4 (МС4R), 
алельні варіанти якого корелюють із товщиною та 
інтенсивністю росту жирової тканини [3]. За геном 
МС4R, згідно даних таблиці 4, у породі ландрас 
генотип GG на 28,4–33,9 % (р≤0,05) мав нижчі по-
казники товщини шпику, в той час як по великій 
білій породі навпаки поступався іншим генотипам 
на 8,9–14,8 % (вірогідність не встановлено). 
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3. Показники мінливості відгодівельних якостей свиней різних популяцій 
 у відношенні різних генотипів за поліморфізмом гена  PLIN 

Популяція свиней Генотип  Кількість 
голів 

Середньодобовий 
приріст, г 

Товщина шпику над 6/7 
грудними хребцями, мм 

PLIN1 
АА 14 740,4±44,5* 27,7±2,4** 
АG 10 900,0±57,5 26,1±3,5** 
GG 22 848,1±31,2 36,9±1,7 

 
Велика біла 

 
η, % - - 2,3 27,7 

АА 17 737,9±25,0 33,0±0,5*** 
АG 24 743,1±29,9 29,7±1,1*** 
GG 8 705,8±41,5 36,4±0,5 

 
Миргородська  

 
η, % - - 1,5 59,7** 

АА 6 945,5±9,4 26,2±2,1 
АG 7 970,4±35,9 25,5±1,9 
GG 2 1000,7±60,0 27,7±2,4 

 
Дюрок  

 
η, % - - 8,6 30,4 

АА 7 760,1±10,2 24,0±0,4 
АG 6 748,7±31,2 21,2±0,7 
GG 4 723,0±12,4 25,5±0,6 

 
Ландрас  

 
η, % - - 9,0 64,2*** 

АА 5 964,6±42,2 16,4±0,5 
АG 6 1010,3±70,1 17,0±1,9 

Ландрас х велика біла 
η, % 

- - 3,0 12,1 
PLIN2 

СС 17 851,2±31,1 36,5±1,8* 
СТ 21 872,9±56,6 27,7±2,7 
ТТ 8 722,6±45,8 27,0±3,2 

 
Велика біла 

 
η, % - - 12,6 22,7 

СС 7 1011,3±59,2 16,9±1,6 
СТ 3 964,7±70,9 16,7±0,9 
ТТ 1 912,0 16,0 

 
Ландрас х велика біла 

η, % 
- - 5,9 1,2 
СС 16 31,26± 0,69 740,86± 20,31 
СТ 20 36,08± 0,46*** 709,92± 36,67 
ТТ - - - 

 
Миргородська 

 
η, % - - 36,3 1,3 

 
Тварини генотипу АА великої білої породи 

мають дещо  кращу скоростиглість (на 2–4 дні), 
вищі середньодобові прирости (на 13,5–55,4 г), 
менші витрати корму на 1 кг приросту (на 0,18–
0,24 кг).  
У породі ландрас відгодівельний молодняк ге-

нотипу АG  виділявся високим середньодобовим 
приростом (на 16,6–16,9%; Р≤0,01).  
Для показника товщини шпику найбільший 

вплив поліморфізму гена МС4R встановлено у 
тварин генотипу GG, які переважали своїх рове-
сників інших генотипів у середньому на 5,6–
7,4 %.  

Висновки. Для підвищення відгодівельних 
якостей свиней рекомендується використовувати 
ДНК-діагностування за генами PLIN і MC4R як 
допоміжного критерію відбору та підбору тва-
рин, що є гарантією отримання  м’ясної продук-
ції, яка відповідатиме стандартам якості. 
Перспективи подальших досліджень. Для збі-

льшення вмісту пісного м'яса в туші та зниження 
товщини шпику вітчизняних порід свиней про-
понуємо здійснювати підбір батьківських пар 
для отримання АG генотипу за 4119 A>G полі-
морфізмом PLIN-гену і СТ – за 7966 T>C, а та-
кож GG МС4R-1426 G>A 
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4. Взаємозв'язок гену меланінкортин-рецептора (МС4R) з відгодівельними якостями 
 свиней порід велика біла і ландрас 

Порода 
Ге
но
ти
п 

К
іл
ь-

кі
ст
ь 
го

-
лі
в Вік досягнен-

ня живої маси 
100 кг, днів 

Середньодобовий 
приріст, г 

Витрати корму 
на 1 кг  

приросту, кг 

Товщина 
шпику над 

6/7 грудними 
хребцями, мм 

АА 7 170,2±3,73 938,6±46,9 3,27±0,24 18,46±0,72 
АG 12 172,2±1,8 925,1±29,9 3,45±0,06 18,20±0,77 

 
Велика  
біла GG 4 174,6±4,31 883,2±32,1 3,51±0,07 18,92±0,28 

АА 1 164,0 867,0 3,40 22,10 
АG 3 183,7±8,0 1011,3±29,4** 3,37±0,18 21,67±1,8 

 
Ландрас  

GG 23 176,2±2,5 865,2±34,2 3,51±0,05 18,85±0,49 
АА 8 169,6±3,3 929,6±41,6 3,28±0,08 20,28±0,77 
АG 15 178,5±4,2 938,1±33,0 3,45±0,08 19,93±0,90 

В серед-
ньому по 
генотипам  GG 27 174,8±1,8 885,7±24,9 3,49±0,04 18,88±0,41 
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