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Полногеномные ассоциативные исследования (GWAS) находят все большее применение при изучении гене-

тической архитектуры репродуктивных признаков свиней. По результатам этих исследований установлено 

47 SNPs, связанных с многоплодием свиноматок европейских пород (крупная белая, йоркшир, ландрас), которые 

представлены в базе данных PigQTLdb. Цель данной работы ‒ разработать методику тестирования 

SNPs rs80867243 (SSC5), rs81379421 (SSC3), rs81236069 (SSC10) методом ПЦР-ПДРФ и оценить их полиморфизм у 

свиней материнских пород, разводимых в условиях племенных хозяйств РФ. Исследования проводили на свиньях 

породы крупная белая (n = 60 гол.) и ландрас (n = 63 гол.). Позиции SNP определяли по последней сборке генома сви-

ней (Sus scrofa 11.1) в базе данных Ensembl. Олигонуклеотидные праймеры и эндонуклеазы рестрикции для иден-

тификации SNP методом ПЦР-ПДРФ подбирали с помощью программ Primer-BLAST и NEBcutter V2.0 соответ-

ственно. По результатам молекулярно-генетических исследований установлено, что свиньи породы ландрас 

полиморфны по всем исследуемым SNPs. Частоты аллелей A и G по SNPs rs80867243, rs81379421 и rs81236069 

составили 0,81 и 0,19; 0,43 и 0,57; 0,21 и 0,79 соответственно. У свиней крупной белой породы установлено нали-

чие полиморфизма по SNPs rs81379421 и rs81236069, частоты аллелей A и G составили 0,07 и 0,93; 0,30 и 0,70 

соответственно. В работе представлены методики тестирования SNPs rs80867243, rs81379421 и rs81236069, 

которые могут быть использованы в дальнейших исследованиях на поголовье свиней, разводимых в племенных 

хозяйствах РФ, а также при изучении ассоциативных связей SNPs с воспроизводительными качествами. 
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Новый этап исследований молекулярно-

генетических основ количественных призна-

ков связан с появлением метода GWAS 

(Genome-Wide Association Studies, полноге-

номные ассоциативные исследования) и раз-

витием технологии NGS (Next-generation 

sequencing, секвенирование нового поколе-

ния). Высокая плотность SNP-маркеров на чи-

пе, используемом в GWAS, позволяет точно 

идентифицировать связь между локусами, ог-

раниченными SNP-маркерами и признаками, 

учитывая неравновесие по сцеплению, локали-

зовать целевые гены [1, 2]. За последние годы 

GWAS успешно применяют в изучении до-

машних животных, в том числе крупного ро-

гатого скота, свиней, лошадей, собак, овец и 

кур [3, 4, 5, 6, 7, 8]. 

Репродуктивные признаки являются од-

ними из ключевых показателей рентабельно-

сти отрасли животноводства [9]. В свиновод-

стве одним из основных признаков воспроиз-

водительной продуктивности является много-

плодие (количество живых поросят при рож-

дении). Согласно данным базы PigQTLdb (Pig 

Quantitative Trait Locus Database), на сего-

дняшний день определенно свыше 100 QTL-

локусов, связанных с количеством живых по-

росят при рождении, из них 47 SNPs иденти-

фицированы по результатам GWAS. Однако 

проведенные исследования показали, что раз-

личия генетической архитектуры, детермини-

рованные породными особенностями свиней, 

влияют на характер связей локусов с призна-

ками продуктивности [10, 11, 12, 13, 14]. 

В работе Bergfelder-Drüing et al. [15] 

была установлена генетическая дифференциа-

ция между свиньями крупной белой породы и 

ландрас. Предварительные расчеты на основе 

графиков многомерного масштабирования 

(MDS) индивидуальной матрицы (IBS) показа-

ли наличие генетической дистанции между 

породами. Для проведения анализа поголовье 

свиней было распределено на две группы 

с учетом породы, а также на внутрипородные 
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кластеры с учетом племенного хозяйства. 

В результате были установлены 17 SNPs, свя-

занных с многоплодием свиноматок, из них 

13 SNPs установлено у свиней крупной белой 

и 4 SNPs ‒ породы ландрас. У свиней крупной 

белой породы SNPs были определены на хро-

мосомах SSC3 (rs81379421), SSC5 (rs80867243, 

rs81383147, rs81279319), SSC9 (rs81417393), 

SSC10 (rs80978601, rs81421148, rs81255997, 

rs81302230, rs81236069), SSC11 (rs81242222, 

rs81430147) и SS18 (rs81469701) [15].  

Цель исследований  разработать мето-

дику тестирования SNP rs80867243 (SSC5), 

rs81379421 (SSC3), rs81236069 (SSC10) мето-

дом ПЦР-ПДРФ и оценить их полиморфизм у 

свиней материнских пород, разводимых в ус-

ловиях племенных хозяйств РФ. 

Материал и методы. Исследования 

проводили на свиньях породы крупная белая 

(КБ) (n = 60 гол.) и ландрас (Л) (n = 63 гол.). 

Для проведения молекулярно-генетических 

исследований у свиней были взяты образцы 

ткани (выщипы). Геномную ДНК выделяли с 

использованием набора реагентов DIAtom 

TMDNA Prep (IsoGene Lab., Москва) согласно 

прописи, предоставленной изготовителем. 

Позиции SNP определяли по последней 

сборке генома свиньи (Sus scrofa 11.1) в базе 

данных Ensembl. Специфические олигонуклео-

тидные праймеры и эндонуклеазы рестрикции 

для идентификации SNP методом ПЦР-ПДРФ 

подбирали с помощью программ Primer-BLAST 

и NEBcutter V2.0 соответственно. По результа-

там молекулярно-генетических исследований 

рассчитывали частоту аллелей и генотипов. 

Результаты и их обсуждение. Соглас-

но базе данных, изучаемый SNP rs80867243 

расположен на хромосоме SSC5 в позиции 

87337099 и характеризуется нуклеотидной 

заменой A/G. Для проведения ПЦР были 

подобраны праймеры №1, представленные в 

таблице 1. Длина амплифицированного фраг-

мента составила 622 п.н. Полиморфный нук-

леотид определяли с использованием эндонук-

леазы рестрикции Tru9I, которая при наличии 

нуклеотида G расщепляет амплифицирован-

ный участок на два фрагмента длиной 422- и 

180 п.н., а в присутствии нуклеотида А на 

фрагменты длиной 216-, 206- и 180 п.н.   
 

Таблица 1 

Олигонуклеотидные праймеры 

SNP  Праймеры t отжига ПЦР фрагмент, п.н. 

rs80867243 
5′– TTCCTTGAAACCGATGGGGG –3' 

3′– AACGTCTGCTGTGTTAGGGC –5' 
60 622 

rs81379421 
5'– TTCCTGTTCACGTGCGAGTT –3' 

3'– GTGTGATAGGGGCCTCAGAC –5' 
58 408 

rs81236069 
5'– TCTGTGTCCTTACACGGGGT –3' 

3'– TCCCAATGCCCACCTTATCC –5' 
60 457 

 

Методом ПЦР-ПДРФ определяли поли-

морфизм SNP rs80867243, обусловленный 

тремя генотипами АА (фрагменты 216-, 206- и 

180 п.н.), GG (фрагменты 422- и 180 п.н.) и AG 

(фрагменты 422-, 216-, 206- и 180 п.н.). 

Изучаемый SNP rs81379421 расположен 

на хромосоме SSC3 в позиции 27307613, по-

лиморфизм которого обусловлен нуклеотид-

ной заменой A/G. Для постановки ПЦР были 

подобраны праймеры №2 (табл. 1). Длина ам-

плифицированного фрагмента составила 408 

п.н. Для определения полиморфного нуклео-

тида была выбрана эндонуклеаза рестрикции 

BstHHI, которая при наличии нуклеотида А не 

расщепляет амплифицированный участок, а в 

присутствии нуклеотида G образует два фраг-

мента длиной 240- и 168 п.н. Соответственно 

методом ПЦР-ПДРФ был определен полимор-

физм SNP rs80867243, обусловленный тремя 

генотипами АА (фрагмент 408 п.н.), GG 

(фрагменты 240- и 168 п.н.) и AG (фрагменты 

408- 240- и 168 п.н.). 

В результате исследований установлен 

SNP rs81236069, который  расположен на хро-

мосоме SSC10 в позиции 58288430, характери-

зующийся нуклеотидной заменой A/G. Для 

проведения ПЦР были подобраны праймеры 

№3. Длина амплифицированного фрагмента 

составила 457 п.н. Для определения поли-

морфного нуклеотида была выбрана эндонук-

леаза рестрикции HinfI, которая при наличии 

нуклеотида А расщепляет амплифицирован-

ный участок на два фрагмента длиной 261- и 

196 п.н. а в присутствии нуклеотида G не рас-
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щепляет. Таким образом, методом ПЦР-ПДРФ 

был определен полиморфизм SNP rs81236069, 

обусловленный тремя генотипами АА (фраг-

менты 261- и 196 п.н.), GG (фрагмент 457 п.н.) 

и AG (фрагменты 457-, 261- и 196 п.н.). 

По результатам молекулярно-генетичес-

кого анализа свиньи крупной белой породы 

по SNP rs80867243 были не полиморфны 

(табл. 2). У всех исследуемых свиней круп-

ной белой породы определен генотип АА. 

У свиней породы ландрас определена также 

высокая частота аллеля А, но при этом 

присутствовали все три генотипа АА, AG 

и GG.  

 

Таблица 2 

Частота аллелей и генотипов SNPs у свиней пород ландрас и крупная белая 

SNP 
Частота аллелей Частота генотипов, % 

A G AA AG GG 

Ландрас 

rs80867243 0,81 0,19 68,25 25,40 6,35 

rs81379421 0,43 0,57 20,63 44,44 34,92 

rs81236069 0,21 0,79 0,00 41,27 58,73 

Крупная белая 

rs80867243 1,00 0,00 100,00 0,00 0,00 

rs81379421 0,07 0,93 0,00 13,33 86,67 

rs81236069 0,30 0,70 3,33 53,33 43,34 

 

В результате изучения SNP rs81379421 

установлено, что во всех исследуемых группах 

присутствовали два аллельных варианта (A и 

G). У свиней породы ландрас частоты аллелей 

А и G были практически равны, а частоты ге-

нотипов АА, AG и GG составили 20,63; 44,44 

и 34,92% соответственно. У свиней крупной 

белой породы частота аллеля G составила 0,93, 

и встречались только два генотипа AG и GG с 

частотами 13,33 и 86,67% соответственно. 

Исследования полиморфизма SNP 

rs81236069 показали высокую частоту аллеля 

G у свиней крупной белой и ландрас. У свиней 

породы ландрас установлены два генотипа AG 

и GG с частотами 41,3 и 58,7% соответствен-

но, у крупной белой породы определены три 

генотипа АА, AG и GG с частотами 3,33; 53,33 

и 43,34% соответственно. 

Заключение. Таким образом, проведен-

ные исследования показали, что свиньи поро-

ды ландрас полиморфны по всем исследуемым 

SNPs. Относительно свиней крупной белой 

породы следует отметить отсутствие поли-

морфизма по SNP rs80867243. Разработанные 

методики тестирования полиморфизма SNPs 

позволят провести дальнейшие исследования 

на большем поголовье свиней, разводимых в 

племенных хозяйствах РФ, и оценить ассоциа-

тивные связи SNP rs80867243 (SSC5), 

rs81379421 (SSC3), rs81236069 (SSC10) с вос-

производительными качествами. 
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Genome-Wide Association Studies (GWAS) are increasingly used in the investigation of the genetic archi-

tecture of the reproductive traits of pigs. Based on the results of these studies, 47 SNPs associated with the Total 

number born alive (NBA) of European breeds (Large White, Yorkshire, Landrace) were identified, which are pre-

sented in the PigQTLdb. The aim of this work is to develop a procedure for testing SNPs rs80867243 (SSC5), 

rs81379421 (SSC3), rs81236069 (SSC10) by PCR-RFLP and to evaluate their polymorphism in maternal pigs bred 

in the conditions of the Russian breeding industry. The research was carried out in pigs of Large White breed 

(n = 60) and Landrace (n = 63). SNP positions were determined from the last assembly of the pig genome (Sus 

scrofa 11.1) in the Ensembl database. The primers and restriction endonucleases for identification of SNP by PCR-

RFLP were selected using Primer-BLAST and NEBcutter V2.0 programs, respectively. According to the results of 
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molecular genetic studies, Landrace pigs are polymorphic in all investigated SNPs. The allele frequencies A and G 

for SNPs rs80867243, rs81379421 and rs81236069 were 0.81 and 0.19; 0.43 and 0.57; 0.21 and 0.79, respectively.  

In Large White pigs polymorphism was established for SNPs rs81379421 and rs81236069, the frequencies of alleles 

A and G were 0.07 and 0.93; 0.30 and 0.70, respectively. The methods of testing SNPs rs80867243, rs81379421 and 

rs81236069, which can be used in further studies on the pigs bred in breeding farms of the Russian Federation as 

well as in the study of associative connections of SNPs with reproductive traits are presented in the article. 

Key words: Large White pig breed, Landrace, SNP, PCR-RFLP, allele frequency, genotype frequency 
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