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Для дальнейшего совершенствования породных качеств сельскохозяйственных животных необходима селек-

ция, базирующаяся на достоверной информации о принадлежности животных к той или иной породе, что является 

залогом качественной селекционной работы. В связи с этим возникает необходимость поиска новых методов 

надежной идентификации породной принадлежности животных. В статье приведен анализ методов, основанных 

на достижениях современной генетики, которые используются для получения более точной информации при опре-

делении породной принадлежности животных. Дано краткое описание методов определения видовой и породной 

идентификации животных на основе молекулярных маркеров ДНК. Анализируются методы, основанные на изучении 

полиморфизма митохондриальной ДНК и микросателлитов. Особое внимание в настоящем обзоре уделено послед-

ним наиболее перспективным достижениям в области высокопроизводительных технологий генотипирования, 

основанных на полиморфизме единичных нуклеотидов (SNP). Анализ литературных источников показал, что каж-

дая порода сельскохозяйственных животных характеризуется своей уникальной генетической структурой, что 

позволит дать объективный результат при определении породной принадлежности. 
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To improve the breed characters of farm animals, there is the need for breeding based on reliable information about 

the particular breed of animals, which is the key to high-quality breeding work. In this regard, there is a need to search for 

new methods of reliable identification of the breed of animals. The article presents an analysis of methods based on the 

achievements of modern genetics, which are used to obtain more accurate information when determining the breed of ani-

mals. A brief description of methods for determining the species and breed identification of animals based on molecular DNA 

markers is given. Methods based on the study of polymorphism of mitochondrial DNA and microsatellites are analyzed. Spe-

cial attention in this review is paid to the latest and most promising achievements in the field of high-performance genotyping 

technologies based on single nucleotide polymorphism (SNP). The analysis of the literature sources has shown that each 

breed of farm animals is characterized by its unique genetic structure, which should provide an objective result when deter-

mining the breed of the animal. 
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Разведение и выращивание сельскохо-
зяйственных животных играет важную роль 

в развитии человека, поскольку примерно 30 % 
наших общих потребностей в пище удовле-

творяется за счет животноводства1. Растущие 
требования к качеству продукции животно-

водства и ее количеству требуют от селекцио-
неров постоянного улучшения существующих 

и выведения новых пород животных, отлича-
ющихся рядом уникальных свойств. 

По данным Государственного племенно-

го регистра Российской Федерации, в стране 
по состоянию на 23.06.2020. насчитывается 

438 пород, 138 типов, 153 кросса, 164 линии 
домашних животных, включающих 48 видов 

живых организмов (млекопитающие, птицы, 
рыбы и насекомые). В сумме это составляет 

893 структурных элемента, каждый из кото-
рых представляет собой уникальную популя-

цию2. Наибольшее количество пород внутри 
вида зарегистрировано у собак – 57, далее 

 следуют породы кур – 54, овец – 47, лошадей 
– 45, крупного рогатого скота – 41.  

Для получения сельскохозяйственной 
продукции используется около 40 видов 

животных во всем мире. Для домашних  
животных (животные-компаньоны) это число 

колеблется от 20 до 50 видов [1]. 

В процессе адаптации животных к раз-
личным экологическим, хозяйственно полез-

ным условиям и при воздействии человече-
ской деятельности внутри вида появляются 

популяции животных с определенными при-
знаками, отличающими их от исходного вида. 

По экстерьерным, интерьерным параметрам 
и продуктивным показателям они группиру-

ются в отдельные породы. При направленном 
создании породы селекционеры из всего гено-

фонда отбирали животных, имеющих необхо-
димые для селекции качества, определяющие 

стандарт породы3. Отбор и подбор животных 
по породной принадлежности традиционно 

проводился на основе родословной информа-
ции и по фенотипическим признакам [2]. 

Однако современное состояние генетики 
и селекции в животноводстве показывает, что 

фенотипические характеристики не всегда дают 

полную информацию о принадлежности жи-
вотных к той или иной породе. Особенно это 

касается тех случаев, когда при обработке 
пищевых продуктов морфологические призна-

ки удаляются и визуальная идентификация  
становится трудной или вообще невозможной 

задачей для эксперта [3]. При проведении лабо-
раторных исследований возможность опреде-

лить породный состав партии образцов, 
отобранных в одной популяции, может быть 

полезна для исключения ошибок в процессе 
взятия образцов или диагностики [4].  

Цель обзора. На основании данных ли-

тературных источников проанализировать ме-
тоды, применяемые для определения породной 

принадлежности животных, дать оценку теку-
щему состоянию изучаемой проблемы и но-

вым подходам, предлагаемым для ее решения. 
Материал и методы. Материалами 

для аналитического обзора послужили науч-
ные труды российских и зарубежных ученых 

в области молекулярной генетики и селекции 
сельскохозяйственных животных, учебные 

пособия и методические издания. Поиск 
научных источников осуществлялся в биб-

лиографических базах, научных электронных 
библиотеках и поисковых системах: Web of 

Science (https://apps.webofknowledge.com/), 
Scopus (https:// www.scopus.com/), eLIBRA-

RY.RU (http://elibrary.ru/defaultx.asp), Кибер-

Ленинка (https://cyberleninka.ru/), академия 
Google (https://scholar.google.ru/), Националь-

ный центр биотехнологической информации 
(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/). Анализируе-

мый научный материал для написания статьи 
рассматривался на английском, русском и 

украинском языках. Поиск информации осу-
ществлялся с использованием следующих 

ключевых слов: видовая и породная иденти-
фикация животных, методы определения 

породной принадлежности с помощью моле-
кулярных маркеров ДНК, высокопроизводи-

тельные методы генотипирования, основан-
ные на SNP. При анализе литературных 

источников предпочтение отдавалось матери-
алам, опубликованным в рецензируемых 

изданиях. Для изучения приняты публикации, 
изданные за последние 10 лет, а более ранние 

материалы рассматривались только при отсут-

ствии информации по интересуемому аспекту 
исследуемой темы. 

 

1Новицкий И. Какие потребности удовлетворяются благодаря животноводству. Сельхозпортал, животноводство. 2016. 

[Электронный ресурс]. URL: https://xn--80ajgpcpbhkds4a4g.xn--p1ai/articles/kakie-potrebnosti-udovletvoryayutsya-b-2/ (дата 

обращения: 10.02.2021). 
2Государственный реестр селекционных достижений, допущенных к использованию. Т. 2. Породы животных. 

М.: ФГБНУ «Росинформагротех», 2020. 229 с. 
3Бажов Г. Племенное свиноводство: учеб. пособие для вузов. М., 2019. 349 с. 

https://сельхозпортал.рф/articles/kakie-potrebnosti-udovletvoryayutsya-b-2/
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Основная часть. Обсуждение методов 
определения видовой идентификации живот-
ных. Когда определение породной принадлеж-
ности традиционными методами затруднено, 
возникает необходимость в более точных 
способах с использованием идентификации по 
структуре ДНК. Технологии, разработанные 
на основе определения молекулярных маркеров 
ДНК, которые представляют врожденные 
характеристики отдельных особей или породы, 
обеспечивают более точную информацию при 
идентификации животных, независимо от сос-
тояния морфологических признаков. Благодаря 
уникальным и немодифицируемым характери-
стикам, некоторые виды ДНК-маркеров явля-
ются мощным дополнением к системе марки-
ровки видов и пород животных [5, 6]. 

Однако в определении породной при-
надлежности с помощью исследования ДНК 
существуют серьезные трудности. При этом 
осуществление видовой идентификации на 
сегодняшний день с помощью молекулярно-
генетических маркеров не представляет особых 
проблем. В силу достаточно долгого периода 
формирования вида, что способствует накоп-
лению мутаций в отдельных генах, их можно 
использовать как определенные «штрихкоды» 
для оценки межвидовых различий, даже 
независимо от фенотипических признаков. 
Для идентификации видовой принадлежно-
сти животных было предложено несколько 
способов, основанных, главным образом, 
на анализе белка и ДНК [7].  

Свою высокую эффективность для вы-
явления видового состава мяса в продуктах 
переработки животного происхождения пока-
зали электрофоретические, хроматографиче-
ские и спектроскопические методы. Самым же 
быстрым, высокочувствительным и специ-
фичным инструментом для обнаружения ви-
дового состава животных является использо-
вание аналитических методов на основе оцен-
ки полиморфизма отдельных локусов ДНК [8].   

Часто используемые молекулярные мар-
керы (AFLP − полиморфизм длин амплифици-
рованных фрагментов ДНК; RAPD − случайно 
амплифицируемая полиморфная ДНК; RFLP – 
полиморфизм длин рестрикционных фраг-
ментов) успешно применяются при диффе-
ренцировании близкородственных видов в 
промышленности при анализе пищевых про-
дуктов и судебной экспертизе для выявления 
фальсификата [9]. 

Такой вид исследований, как изучение 
ДНК-маркеров, может быть использован для 
определения видовой принадлежности сель-

скохозяйственных животных по образцам 
биоматериала. Наиболее точным методом 
определения видовой принадлежности живот-
ных на сегодняшний день является анализ 
структуры митохондриальной ДНК (мтДНК). 
Митохондриальные гены эволюционируют с 
большей скоростью, чем гены, кодирующие 
ядерные белки и, таким образом, содержат 
большее разнообразие отличающихся после-
довательностей, что существенно облегчает 
идентификацию филогенетически родствен-
ных видов [10].  

Митохондриальные геномы большинства 
животных, за редким исключением, содержат 
около 37 генов: 2 – для рРНК, 13 – для белков 
и 22 – для синтеза тРНК. Этого более чем 
достаточно для выраженных отличий, даже 
между близкородственными видами [11]. 
Маркеры митохондриальной ДНК, располо-
женные в генах, кодирующих цитохром b 
(Cyt b), цитохром С оксидазу (COI), АТФ-
синтазу 6 (ATP6), 12-ю субъединицу рибосом-
ной РНК 16S и петлю смещения региона 
(D-петля) успешно используются для «штрих-
кодирования» (barcoding) диких видов [12].  

Среди молекулярных маркеров мтДНК 
наиболее часто используемым является ген 
субъединицы COI. Он имеет ряд преимуществ, 
таких как короткий размер нуклеотидной 
последовательности, широкий диапазон вари-
аций, готовые к использованию универсаль-
ные видоспецифические коды, долговечность 
существования в неизмененном виде и так 
далее. Это точный, быстрый и недорогой под-
ход к идентификации видов, уже широко 
используемый систематиками, генетиками и 
эволюционными биологами во всем мире [13].  

Методы, основанные на мтДНК, предо-
ставили мощные инструменты для изучения 
подлинности многих групп млекопитающих, 
птиц, бабочек, рыб, мух и т.д. [14]. Митохон-
дриальная ДНК разрешила таксономические 
споры о происхождении отдельных видов жи-
вотных, особенно очень близких по фенотипу. 
Вариация мтДНК также полезна для установ-
ления взаимоотношений между домашними 
видами и их дикими родственниками для  
выявления ареала распространения и отслежи-
вания происхождения популяций. Анализ древ-
ней мтДНК вносит свой вклад в реконструкцию 
историй миграции популяций скота [15].  

Последовательность мтДНК применя-
лась для идентификации диких животных, 
распространенных в разных условиях обита-
ния, таких как черный козел, обезьяна, лисица, 
газель. Исследователями дикой природы 
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использовано секвенирование мтДНК для 
пополнения базы данных митохондриальных 
генов дикой популяции яков, носорогов, диких 
свиней, леопардов, двугорбых верблюдов и 
многих других видов. С помощью маркера ми-
тохондриального гена цитохром-С-оксидазы I 
группой ученых были таксономически разде-
лены разные виды диких кошек: леопардовый 
кот, кот джунглей и рыбная азиатская кошка 
[16, 17, 18, 19].  

Скорость мутаций, происходящих в ми-
тохондриальной ДНК, в несколько раз выше, 
чем в ядерной. Это приводит к быстрому 
внутривидовому накоплению мутаций, однако 
для их появления в породе времени все равно 
недостаточно. В большинстве своем, мы име-
ем дело со сравнительно слабыми различиями 
в последовательности мтДНК между порода-
ми, но достаточно сильными – межвидовыми, 
что позволяет проводить видовой баркодинг 
[20]. Сохраненные и накопленные мутации 
генома митохондрий отражают эволюционную 
историю и генетическую структуру вида, но 
имеют ограниченное применение для опреде-
ления породности [21]. В то же время, перво-
степенное значение в разведении и селекции 
животных имеет понимание истинного пород-
ного состава используемых в хозяйстве особей.  

Анализ методов, применяемых для опре-
деления породной принадлежности животных. 
Знание породного состава той или иной попу-
ляции необходимо в различных ситуациях. Так, 
в Российский реестр пород включают живот-
ных с определенными биологическими особен-
ностями и продуктивными качествами, соот-
ветствующими стандарту данной породы [22]. 
Подтверждение породного состава племенных 
животных, которые уже зарегистрированы в 
Госреестре, необходимо племенным организа-
циям для проверки или идентификации реги-
стрируемого животного во время покупки, 
чтобы проверить подлинность сопроводитель-
ных документов [23]. Знание породной структу-
ры желательно и для кроссбредных групп при 
оценке гетерозиготности популяции, к которой 
принадлежит животное. На основе этого прини-
маются управленческие решения для реализа-
ции программ межпородного скрещивания. 
Помимо этого, существуют и финансовые сти-
мулы для сохранения в чистоте некоторых 
редких пород из-за высокой рыночной цены на 
производимую ими продукцию (молоко, мясо, 

шерсть). Достоверная информация о породной 
принадлежности таких животных важна для 
уверенности потребителя в подлинности про-
дукта. Кроме того, точная оценка структуры 
породы отдельных групп животных имеет 
значимость для включения в качестве коррек-
тирующего фактора при оценке межпородных 
генетических расстояний [24, 25].  

Очень часто из-за отсутствия племен-
ных записей в животноводческих хозяйствах 
породный состав большого количества живот-
ных остается неизвестным. При этом в стадах 
создается ситуация, когда в воспроизвод-
ственный процесс случайно вовлекаются осо-
би, не имеющие селекционной ценности и не 
отвечающие стандартам породы, что может 
нанести значительный экономический ущерб. 
При отсутствии родословной информации, 
альтернативой определения породной чистоты 
животного по фенотипу так же, как и при 
оценке видовой принадлежности, выступают 
молекулярные маркеры ДНК. Однако марке-
ры, применяемые для видовой идентификации, 
не могут быть использованы при определении 
породной принадлежности4. 

В первых исследованиях для оценки 
генетического различия между породами 
применяли маркеры, основанные на группах 
крови и белковых полиморфизмах, которые 
считаются маркерами I-го поколения [26]. 
В результате этих работ был выявлен поли-
морфизм эритроцитарных антигенных факто-
ров, сывороточных белков и ферментов крови 
[27], с помощью которых успешно проанали-
зированы эволюционные взаимоотношения у 
млекопитающих [28]. Была изучена генетиче-
ская связь между породами овец и коз, разны-
ми видами оленей, генотипами кур нескольких 
кроссов [29, 30], дана характеристика генети-
ческого сходства между некоторыми породами 
скота [31], оценены взаимоотношения между 
популяциями рыб [32]. Однако методы срав-
нения распространенности групп крови и бел-
ковых полиморфизмов не могут дать точный 
ответ, к какой породе принадлежит обследуе-
мое животное. В настоящее время с помощью 
антигенных факторов крови подтверждается 
достоверность записей о происхождении пле-
менных животных, подбираются родительские 
пары для получения потомства с желательными 
признаками, определяется генетическое сход-
ство или различие внутри популяций [33]. 

 

4Федоренко В. Ф., Мишуров Н. П., Кузьмина Т. Н., Тихомиров А. И., Гуськова С. В., Свинарев И. Ю., 

Бекенев В. А., Колосов Ю. А., Фролова В. И., Большакова И. В. Передовые практики в отечественном 

племенном животноводстве: науч. аналит. обзор. М., 2018. 72 с. 
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По мере совершенствования генетиче-
ских методов исследования для идентифика-

ции пород предлагали использовать ряд моле-
кулярных маркеров, основанных на изучении 

строения цепи ДНК. Предлагалось применять 
RAPD-маркеры для выделения породных 

групп белорусского карпа [34]. Аллель-специ-
фическая полимеразная цепная реакция (AS-

PCR) рекомендовалась для этих целей у кур 
[35], полиморфизм длины амплифицирован-

ных фрагментов (AFLP) пробовали применять 

для крупного рогатого скота. 
Особого внимания заслуживают методы, 

основанные на изучении микросателлитного 
состава генотипа животных. Микросателлиты 

(SSRs, простые повторы нуклеотидных после-
довательностей) используются для выявления 

генетического разнообразия среди различных 
пород скота и внутри них, поскольку они мно-

гочисленны, распределены по геному случай-
ным образом, достаточно легки в изучении, 

высоко полиморфны и демонстрируют кодо-
минантное наследование [36]. Маркеры SSRs 

широко применяются для тестирования досто-
верности происхождения различных видов 

домашних животных, включая крупный рога-
тый скот, овец и коз, свиней, лошадей и ослов, 

кур и уток, кроликов, а также собак [37, 38, 39].  

Перечисленные иммуногенетические и 
ДНК-маркеры по-прежнему применяются для 

идентификации породной принадлежности 
животных, однако, как отмечает ряд исследо-

вателей, существуют некоторые недостатки 
при использовании их в качестве генетических 

маркеров [40, 41]. Полиморфизм рассмотрен-
ных выше маркеров позволяет понять процес-

сы происхождения и эволюции пород, но их 
высокая внутрипородная и межпородная вари-

абельность не может дать однозначный ответ, 
к какой конкретно породе относится живот-

ное. Это связано, в первую очередь, с принад-
лежностью пород к одному виду и малой гене-

тической дистанцией между ними.  
Преимущества использования SNP-мик-

рочипов для идентификации породной принад-
лежности животных. Последние достижения 

в области высокопроизводительных техноло-

гий генотипирования привели к тому, что пер-
спективным в популяционных исследованиях 

и генетическом картировании, а также при 
идентификации особей и пород стало приме-

нение ДНК-маркеров, основанных на поли-
морфизме единичных нуклеотидов (SNP), 

которые достаточно плотно распределены по 
всему геному [42]. Анализ полиморфизмов 

единичных нуклеотидов успешно применя-
ется при изучении происхождения и пород-

ной дифференциации крупного рогатого 
скота [43], свиней [44], овец [45], лошадей 

[46] и оленей [47]. 
Использование ДНК-биочипов позволи-

ло одновременно определять у каждой особи 
более миллиона SNP. Полногеномный поиск 

ассоциаций (GWAS) обнаруженных SNP с 
признаками породной принадлежности позво-

ляет выявить аллельные варианты замен, 

встречающиеся у исследуемой породы и 
отсутствующие (или имеющие ничтожно 

малую частоту) у всех остальных. На основа-
нии такого исследования можно выявить сово-

купность (паттерн) из нескольких SNP, обна-
ружение которых с большой вероятностью 

укажет, к какой породе принадлежит то или 
иное животное, даже при отсутствии данных 

о его родословной [48]. 
Технология ДНК-микрочипов на сего-

дняшний день является наиболее подходящим 
методом в изучении идентификации породы. 

R.A. Gibbs et al. [49] предложили небольшие 
группы SNP, являющиеся, по их мнению, 

наиболее информативными для успешного 
определения 19 мировых пород крупного 

рогатого скота. Y. Suekawa et al. [50] разрабо-

тали маркерную панель SNP для дифференци-
ации между японской и американской популя-

циями крупного рогатого скота. S. Wilkinson 
et al. [51] также показали, что панель из 60 

SNP-маркеров является минимумом, необхо-
димым для успешной идентификации иссле-

дуемых пород крупного рогатого скота. Одна-
ко для четкого разделения близкородственных 

пород потребуется больше генетических мар-
керов – свыше 200. Исходя из результатов 

исследований, S. Wilkinson et al. [51] предста-
вили доказательства того, что количество SNP, 

требуемое для правильного отнесения особи к 
породе, прямо пропорционально генетической 

гетерогенности или однородности отобранной 
популяции. Н. S. Cheong et al. [52] использова-

ли 90 локусов SNP для породной дифферен-
циации 1602 особей крупного рогатого скота 

аборигенной корейской породы и других 

пород, точность исследования составляла 
почти 100 %. T. A. Cooper et al. [53] в Соеди-

ненных Штатах проводили геномную оценку 
айрширского скота и выделили группу уни-

кальных SNP для породы, которая может быть 
использована при породной идентификации 

биологических образцов. N. A. Zinovieva et al. 
[54] дифференцировали 5 российских пород 
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крупного рогатого скота с использованием 
биочипов Bovine SNP50K BeadChip. 

K. A. Saravanan et al. [55] установили 
специфичные аллели для 10 аборигенных ин-
дийских пород крупного рогатого скота разных 
агроклиматических зон. При этом авторы 
представили тщательное исследование попу-
ляционной генетической структуры современ-
ных пород крупного рогатого скота. 

Внедрение современных высокопроизво-
дительных методов ДНК-типирования с исполь-
зованием SNPs-микрочипов в практическую 
селекцию позволяет надежно идентифицировать 
как отдельные особи, так и породы сельскохо-
зяйственных животных [56]. Проведение целе-
направленного отбора и подбора с учетом SNPs-
маркеров будет способствовать накоплению в 
популяции определенного набора генов, специ-
фичного для каждой отдельной породы5. 

Технология породной дифференцировки 
на основе определения аллелей SNP успешно 
применялась при исследованиях у мелкого 
рогатого скота. J. W. Kijas et al. [57] при 
изучении геномов овец определили аллели, 
специфичные для рогатых и безрогих пород. 
Т. Е. Денискова и др. [58] при проведении 
генотипирования четырех аборигенных рос-
сийских пород овец (романовской, забайкаль-
ской тонкорунной, полугрубошерстной бурят-
ской овцы Буубей и тувинской короткожирно-
хвостой) с использованием Ovine SNP50k 
BeadChip получили результаты, позволяющие 
идентифицировать происхождение указанных 
пород. Mateus et al. [59] с помощью выявления 
однонуклеотидных полиморфизмов успешно 
идентифицировали 21 популяцию овец из пяти 
различных географических областей. Dimauro 
et al. [60], используя две отдельные панели 
SNP, генотипировали различные породы овец 
из Италии и Словении, которые затем были 
дифференцированы по породной принадлеж-
ности. Как правило, панели из 15-30 маркеров 
обеспечивают достоверные показатели внут-
рипородного разнообразия и используются для 
сравнения пород с помощью кластерных под-
ходов, анализа основных координат или фило-
генетических реконструкций [61].  

Q. Wu et al. [62] использовали семь 

полиморфных SNP для проверки происхожде-

ния ягнят в разных регионах Китая. Их резуль-

таты показали, что вероятность одного и то-

го же генотипа у двух случайных особей 

ничтожно мала (0,185 %). Используя BeadChip 

Ovine-SNP50k средней плотности, S. Michaili-

dou et al. [63] оценили генетическое разнооб-

разие трех распространенных греческих пород 

овец (Хиос, Карагунико и Буцко) и идентифи-

цировали SNP-маркеры для панели, которая 

может быть применена при определении по-

роды. T. E. Deniskova et al. [64] с помощью 

ДНК-чипа генотипировали 25 российских 

пород овец, что позволило провести их разде-

ление на три кластера по типу шерсти. Авторы 

также выявили главный фактор, характерный 

кластеру с грубой шерстью, это тип хвоста, 

по которому короткохвостая романовская 

порода четко дифференцировалась от других 

жирнохвостых пород овец. 

Появление в 2014 году BeadChip Goat 

SNP50 изменило глубину геномных исследо-

ваний у шести пород коз [65]. Это оказалось 

возможным благодаря надежности микрочипа, 

автоматическому определению аллелей и 

высокой разрешающей способности для иссле-

дования генома козы. Этот SNP-чип использо-

вался для изучения генетического разнообра-

зия и структуры местных пород коз в различ-

ных странах, таких как Италия, Испания, 

Южная Африка, Эфиопия и Австралия [66].  

S. Michailidou et al. [67] с помощью 

BeadChip Goat SNP50 дали характеристику 

генетического разнообразия и популяционной 

структуры греческих пород коз с использова-

нием ~60 тыс. SNP. Результаты их исследова-

ния показали, что две коренные породы коз 

демонстрируют высокий уровень генетическо-

го разнообразия, который может быть исполь-

зован для дальнейшей селекции при разработ-

ке и реализации схем скрещивания.  

Z. Wang et al. [68], H. Jeong et al. [69]  

исследовали полные геномы свиней разных 

пород и выявили следы отбора, характеризую-

щие каждую породу в отдельности. M. Muñoz 

et al. [70] оценили геномное разнообразие 

20 европейских пород свиней и небольшой 

выборки диких свиней в Испании на основе 

чипов высокой плотности SNP. Всего было 

проанализировано 992 образца ДНК с помощью 

чипа для генотипирования свиней Genomic 

Profiler (GGP) 70 K HD Porcine Сhip. Результа-

ты подчеркнули генетическую близость между 

некоторыми из этих одомашненных пород и 

их дикими предками, а также четкие породные 

особенности некоторых других.  

 
5Селионова М. И., Чижова Л. Н., Михайленко А. К. и др. Система комплексной оценки генетического по-

тенциала племенных животных: методические рекомендации. Ставрополь, 2015. 50 с. 
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C. Pertoldi et al. [71] в своих исследова-

ниях представили результаты генетической 

характеристики 5 датских пород собак, геноти-

пированных на микрочипе CanineHD BeadChip 

с 170 000 SNP. Авторы выявили четкую гене-

тическую дифференциацию между изучаемы-

ми породами собак и генетическую однород-

ность внутри пород. A. Tkaczyk et al. [72] 

предложили решение для идентификации 

породы собак, а именно применение специ-

фичных для породы паттернов SNP. Анализ 

выявил наличие уже известных SNPs в раз-

личных конфигурациях в зависимости от 

породы. Были выявлены два SNP-паттерна, 

специфичных для собак породы доберман 

и немецкая овчарка. Они были обнаружены 

у большинства собак этих пород (у 94 % добер-

манов и 73 % немецких овчарок). Определение 

породоспецифичных паттернов SNP вместе с 

оценкой вероятности их присутствия в данной 

породе может использоваться для точной 

идентификации породной принадлежности.  

Эти исследования показали, что генети-

ческая структура каждой отдельной породы 

характеризуется набором уникальных аллель-

ных комбинаций, выявление которых позволит 

создать информативную базу данных опреде-

ленных SNP, способную объективно идентифи-

цировать породную принадлежность животных.  

Заключение. Анализ литературных дан-

ных позволяет отметить, что современные 

методы молекулярной генетики весьма 

результативны при индивидуальной иденти-

фикации и дифференциации пород, контроле 

качества продуктов животноводства и продук-

тов питания, создании генетических паспортов 

пород, линий, выдающихся семейств и т. п. 

В настоящее время все большее приме-

нение при определении породной принадлеж-

ности сельскохозяйственных животных нахо-

дят ДНК-маркеры, использование которых 

совместно с «традиционным» зоотехническим 

учетом будет способствовать получению 

более достоверной информации о породном 

происхождении. 

Технология генотипирования животных 

уже зарекомендовала себя как точный досто-

верный метод и продолжает набирать попу-

лярность по мере усовершенствования генети-

ческих исследований. Различные молекуляр-

ные маркеры применялись и ранее для иден-

тификации пород среди различных видов 

сельскохозяйственных животных. К ним отно-

сятся группы крови и белковый полиморфизм, 

AFLP – полиморфизм длин амплифицирован-

ных фрагментов ДНК, RAPD – случайно 

амплифицируемая полиморфная ДНК, RFLP – 

полиморфизм длин рестрикционных фраг-

ментов, SSRs – микросателлиты. Но развитие 

современных высокопроизводительных тех-

нологий генотипирования привело к созда-

нию микрочипов, позволяющих одновре-

менно идентифицировать миллионы ДНК-

маркеров, таких как однонуклеотидные 

полиморфизмы (SNP).  

Перспективы применения технологии 

микрочипов для практической селекции, 

несмотря на высокую стоимость, достаточно 

велики. Исследования зарубежных и отече-

ственных ученых, основанные на данных 

с ДНК-чипов для различных видов и пород 

животных, свидетельствуют о том, что их 

использование позволяет идентифицировать 

не только породные группы, но и отдельные 

особи. 

Вместе с тем имеется еще целый ряд не-

решенных задач, связанных с внедрением мо-

лекулярно-генетических методов породной 

идентификации. В первую очередь, это уде-

шевление применяемых технологий. Тогда 

будет возможно их массовое использование 

при генетической паспортизации поголовья 

и организации четкого генетического учета 

на государственном уровне. 
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