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Аннотация. Проведен анализ популяционно-генетических параметров жи-

вотных белорусской мясной породы, разводимых в c-х филиале «СГЦ «Заднепров-

ский» ОАО «Оршанский КХП», по 15-ти локусам ДНК-МС. Выявлено 84 аллеля. 

Среднее число аллелей на локус составило 5,60. Средний показатель уровня поли-

морфности (Ае) – 3,16. Показатель фактической степени гетерозиготности у 

свиней породы варьировал от 0,265 (S0227) до 0,926 (S0005). Величина показа-

теля индекса фиксации по 15-ти локусам МС-ДНК составила -0,004. В изученной 

популяции все использованные в анализе локусы ДНК-МС находятся в состоянии 

генотипического равновесия, за исключением локуса SW24. Точность отнесения 

исследованных животных к «своей» популяции составила 100 %. 
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Summary. The population genetic parameters of Belarusian meat breed animals 

bred in the agricultural branch of the Zadneprovsky SGC of Orsha KHP OJSC were 

analyzed for 15 DNA-MS loci. A total of 84 alleles were identified. The average number 

of alleles per locus was 5,60. The average polymorphism level (Ae) was 3,16. The actual 

heterozygosity index in pigs of this breed varied from 0,265 (S0227) to 0,926 (S0005). 

The fixation index value for 15 DNA-MS loci was -0,004. In the studied population, all 

DNA-MS loci used in the analysis are in a state of genotypic equilibrium, with the ex-

ception of the SW24 locus. The accuracy of classifying the studied animals as belonging 

to their own population was 100 %. 

Ключевые слова: свиньи, белорусская мясная, локус, аллель, генетическая 

изменчивость, ДНК-микросателлиты. 

Key words: pigs, Belarusian meat, locus, allele, genetic variability, DNA mi-

crosatellites. 

 

Изучение генетического полиморфизма различных пород сельско-

хозяйственных животных – актуальное направление современной попу-

ляционной генетики. Микросателлиты являются удобными генетиче-

скими маркерами в геноме животных вследствие высокого уровня поли-

морфизма и стабильного аутосомного кододоминантного наследования 

[1, 2]. Исследования животных по ДНК-микросателлитам позволяют бо-

лее точно оценить гетерозиготность популяции, ее генетическое разнооб-

разие. С помощью ДНК-МС можно определить степень инбридинга и тем 

самым снизить вероятность близкородственного спаривания, а также по-

высить точность учета результатов по выявлению происхождения живот-

ных [3, 4].  

Объектом исследования являлись свиньи белорусской мясной по-

роды, разводимые в c-х филиале «СГЦ «Заднепровский» ОАО «Оршан-

ский КХП». У животных были взяты пробы ткани (ушной выщип). В ла-

боратории молекулярной биотехнологии и ДНК-тестирования РУП 

«НПЦ НАН Беларуси по животноводству» проведен анализ по ДНК-МС. 

После получения микросателлитных профилей сформирована матрица 

генотипов в формате Microsoft Excel. Статистическая обработка данных 

проведена по стандартным методикам [5] с использованием программ-

ного обеспечения GenAEx (версия 6.5).  

Изучены популяционно-генетические параметры животных бело-

русской мясной породы, разводимых в c-х филиале «СГЦ «Заднепров-

ский» ОАО «Оршанский КХП» на основе ДНК-МС. Число аллелей варь-

ировало от 3 до 9 на локус. Наибольшей вариабельностью характеризова-

лись локусы SW857, SW936, SW24 (7 аллелей), S0005 (9 аллелей). По 3 

аллеля выявлено в локусах S0227 и SW951. Среднее число аллелей на ло-

кус у свиней белорусской мясной породы в СГЦ «Заднепровский» соста-

вило 5,60 (таблица 1).  
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Таблица 1 – Характеристика полиморфизма изученных локусов у 

животных белорусской мясной породы в СГЦ «Заднепровский» 

Локус Nа Ае Не Но Fis PIC 

Вели-
чина 

генети-

че-
ского 

равно-

весия 

S0228 6 2,30 0,566 0,603 -0,066 0,570 ns 

S0355 6 2,66 0,623 0,676 -0,085 0,628 ns 

S0005 9 6,51 0,846 0,926 -0,095 0,853 ns 

SW240 5 2,20 0,545 0,574 -0,053 0,549 ns 

SW857 7 4,46 0,776 0,779 -0,004 0,782 ns 

SW911 5 1,77 0,435 0,412 0,053 0,438 ns 

SW936 7 3,13 0,680 0,676 0,006 0,686 ns 

S0101 5 2,89 0,654 0,676 -0,034 0,659 ns 

S0155 5 3,16 0,684 0,618 0,097 0,689 ns 

S0227 3 1,35 0,256 0,265 -0,032 0,258 ns 

S0386 5 2,68 0,627 0,574 0,085 0,631 ns 

S0090 6 2,96 0,663 0,750 -0,132 0,668 ns 

SW24 7 4,61 0,783 0,779 0,005 0,789 * 

SW72 5 4,42 0,774 0,721 0,069 0,780 ns 

SW951 3 2,32 0,569 0,500 0,121 0,573 ns 

Среднее 5,60 3,16 0,632 0,635 -0,004 0,637 - 

Примечание – ns > 0,05; * P < 0,05; ** P < 0,01; *** P < 0,001 

 

Средний показатель уровня полиморфности (Ае) – 3,16. Максималь-

ным значением ожидаемого уровня гетерозиготности (Не) характеризо-

вались локусы SW72 (0,774), SW857 (0,776), SW24 (0,783) и S0005 

(0,846), минимальное значение отмечено в локусе S0227 (0,256). Установ-

лено увеличение уровня наблюдаемой гетерозиготности в сравнении с 

ожидаемой в 8-ми локусах: S0227 (0,265), SW240 (0,574), S0228 (0,603), 

S0355, S0101 (0,676), S0090 (0,750), SW857 (0,779) и S0005 (0,926).  

Анализ данных показателя индекса фиксации (Fis) показал, что ло-

кусы SW24, SW936, SW911, SW72, S0386, S0155 и SW951 отличались 

смещением равновесия в сторону недостатка гетерозигот (Fis=0,005-

0,121), что указывает на умеренный инбридинг. В остальных локусах от-

мечается избыток гетерозигот, о чем свидетельствуют отрицательные 

значения индекса фиксации (Fis) от -0,004 (SW857) до -0,132 (S0090). В 

среднем по 15-ти локусам МС-ДНК индекс фиксации составил -0,004. В 

изученной популяции по индексу Fis случайного спаривания между жи-

вотными не обнаружено, так как значение Fis=0 не отмечено. 

В ходе исследований установлено, что по полиморфному информа-

ционному содержанию локуса (PIC) основная часть изученных STR-ло-

кусов имела величину информативной ценности (PIC)>0,5. Наивысшие 
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значения PIC наблюдались в локусах SW72 (0,780), SW857 (0,782), SW24 

(0,789) и S0005 (0,853). Микросателлитный локус S0227 (0,258) был уме-

ренно информативным (0,25 < PIC < 0,5).  

В результате проверки соотношения частот генотипов генетиче-

скому равновесию Харди-Вайнберга установлено, что в изученной попу-

ляции все использованные в анализе локусы ДНК-МС находится в состо-

янии генотипического равновесия, за исключением локуса  SW24. Резуль-

таты Assignment – теста представлены на рисунке 1.  

 

 

Рисунок 1 – Популяционная принадлежность животных белорусской 

мясной породы в «СГЦ «Заднепровский» 

 

Установлено, что точность отнесения исследованных животных к 

«своей» популяции составила 100 %. 
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