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Генеалогічна структура миргородської породи станом на 2018 рік складаєть-
ся з 6 ліній кнурів та 11 родин свиноматок. Вісім найбільших родин породи 
складають 89.3% від загальної кількості маточного поголів’я. Проведене нами 
ДНК-типування тварин чотирьох найбільш чисельних ліній, що представля-
ють породу, за локусами RYR1 та IGF2 виявило, що у піддослідних тварин полі-
морфізм відсутній, тобто використати ці ДНК-маркери в селекційній роботі 
з даною вибіркою не являється можливим. За маркером MC4R в досліджуваній 
вибірці були присутні тварини з генотипами АА та GA, причому гетерозиготні 
тварини GА складають 50%, що дає можливість для проведення маркерної се-
лекції на збільшення частоти алеля G MC4R, який зв’язаний з меншою товщи-
ною підшкірного сала. Встановлено, що тварини з генотипом GA в порівнянні 
з АА достовірно відрізнялися більш низьким віком досягнення маси 100 кг (на 
6.5%), меншою товщиною шпику (на 10,6%) і більшою площею «м’язового ві-
чка» (на 8.1%). Племінну цінність піддослідних тварин визначали за двома мо-
делями BLUP як з використанням даних типування за маркером MC4R у якості 
фіксованого фактору, так і без урахування даного маркера. Прогнозується, що 
нащадки тварин лінії Дніпра будуть мати найвищу площу „м’язового вічка” 
але, в той же час, матимуть дещо гірші результати за двома іншими ознака-
ми. Тварини лінії Ловчика при оцінці за моделлю, в якій враховувався фактор ге-
нотипу, за всіма трьома ознаками отримали оцінки які відповідають бажано-
му напряму селекції (зменшення віку досягнення маси 100 кг та товщини шпику 
і підвищення площі „м’язового вічка”), що можна буде використати в подаль-
шій племінній роботі. Встановлено, що між результатами оцінювання отри-
маними за різними моделями існує тісний кореляційний зв’язок, а за ознакою 
„площа м’язового вічка” навіть „дуже тісний” (за шкалою Чеддока). Таким 
чином, результати ДНК-типування за геном MC4R можуть бути використані 
для підвищення точності оцінки при визначенні племінної цінності методом 
BLUP за ознаками вік досягнення маси 100 кг та товщина шпику. 

Ключові слова: свинарство, миргородська порода, селекція, днк-маркери, про-
гнозування, лінійна модель.

В Україні розводять 10 порід свиней, частка яких становить у процентах: велика 
біла (ВБ) – 62.46; ландрас (Л) – 21.73; українська м’ясна (УМ) – 2.83; червона білопо-
яса (ЧБП) – 2.64; дюрок (Д) – 2.32; полтавська м’ясна (ПМ) – 2.23; українська степова 
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біла (УСБ) – 1.18; уельська (У) – 0.82; миргородська (М) – 0.87; українська степова 
ряба (УСР) – 0,2. Із названих порід – 4 зарубіжного і 6 вітчизняного походження [1]. 

І якщо генеалогічну структуру порід зарубіжного походження (ВБ, ВЧ, Л, Д, У) 
можна періодично поповнювати шляхом завезення тварин або сперми з інших країн, 
то більшість порід вітчизняної селекції, в тому числі і миргородська, знаходиться під 
загрозою зникнення. Саме в таку категорію згідно класифікації ФАО відносять породи 
в яких загальна чисельність племінних маток знаходиться в межах 100-1000 голів, а 
поголів’я плідників – 5-20 голів [2].

В той же час, свині локальних порід, відрізняються високими адаптаційними та 
резистентними властивостями, екстер`єрно-конституціональною міцністю, високою 
життєздатністю, пластичністю, невибагливістю до кормів, відмінними відтворними та 
материнськими характеристиками, високою якістю продукції, тому можливе їх зник-
нення призвело б до збіднення вітчизняного генофонду тварин [3, 4, 5].

Зокрема, свині миргородської породи характеризується високим вмістом 
внутрім’язового жиру та низьким вмістом вологи завдяки чому їх м’ясо соковите і 
відрізняється відмінними смаковими якостями [6]. Крім того, свині миргородської по-
роди добре пристосовані до використання пасовищ, мають міцну конституцію і краще 
перетравлюють клітковину порівняно з породами м’ясного напряму продуктивності.

Таким чином, збереження унікального генофонду свиней вітчизняних порід є важ-
ливим завданням. Одним із шляхів збереження миргородської породи є застосування 
новітніх методів селекції при чистопорідному розведенні для підвищення її продук-
тивності і привабливості для виробництва товарної свинини високої якості та для ви-
користання її в якості материнської основи в схемах гібридизації.

Останніми роками в племінній роботі в свинарстві все більшого поширення набу-
вають новітні методи до яких відносяться використання маркерної селекції та методу 
лінійного незміщеного прогнозу (BLUP) для оцінки генотипу тварин. Молекулярна 
інформація, отримана при аналізі геному свиней, зокрема локусів кількісних ознак, 
(QTL-quantitative trait loci), може бути використана для впровадження маркерасоційо-
ванної селекції, що дозволить значно прискорити процес покращення ознак продук-
тивності [78, 8].

Прояв найважливіших ознак продуктивності у свинарстві за якими проводиться 
селекційна робота контролюють цілі генні комплекси, серед яких виділяють окремі 
гени, які мають найбільш суттєвий вплив на їх прояв.

До прямих маркерів належить ріанодинрецепторний ген (RYR I), який асоційова-
ний із стресчутливістю свиней, негативним проявом якої є розвиток злоякісного гіпер-
термічного синдрому [9]. Мутація в RYR1 – гені, в гомозиготному стані спричиняє під-
вищену стресчутливість тварин. Такі свині характеризуються високими показниками 
м’ясності туш, але низькою якістю м’яса та поганими показниками репродуктивних 
функцій [10].

Ген інсуліноподібного фактора росту 2 (IGF2) належить до родини білків, які за-
безпечують ріст тканин організму. IGF2 (соматомедін А) не так добре вивчений, але 
показаний його вплив на ріст та розвиток ембріона та плаценти [11]. 

Є відомості про зв’язок IGF2 SNP G162C з середнім добовим приростом, відкла-
денням хребтового сала та відсотком пісного м’яса у свиней порід ландрас та велика 
біла [12].

Безпосередню участь у метаболізмі жирової тканини приймає рецептор мелано-
кортин-4 MC4R, як одна з ланок складної системи харчової поведінки [13]. Основною 
функцією МС4R рецепторів виступає контроль ваги тіла і регуляція харчової поведінки.

Крім ДНК-маркерної селекції, суттєвих результатів можливо досягти при засто-
суванні в племінній роботі методу BLUP [14]. При відборі в племінне ядро тварин 
які мали вище значення племінної цінності визначеної даним методом були отримані 
нащадки що мали на 0,42 голови вищу багатоплідність порівняно з нащадками тварин 
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яких відбирали за фенотиповим значенням багатоплідності. Кореляційний аналіз по-
казав, що зв’язок між оцінкою свиноматки за методом BLUP та багатоплідністю її до-
чок достовірний і в 2 рази сильніший між багатоплідністю маток та їх дочок.

За даними ряду дослідників [15] розвиток геномної селекції обумовив необхід-
ність розробки нових моделей, проведені рядом науковців дослідження з порівняння 
методів ssGBLUP, GBLUP та GEBV в популяціях свиней породи ландрас та велика 
біла виявило, що, хоча ssGBLUP, як правило, не перевершував GBLUP та GEBV, ре-
зультати свідчать, що ssGBLUP може бути корисним та концептуально переконливим 
підходом до практичного геномного прогнозування кількості живих поросят у гнізді в 
популяціях вищезазначених порід.

При поєднанні двох вищезазначених методів оцінювання тварин, а саме, при за-
стосуванні у лінійних моделях BLUP в якості фіксованих факторів даних щодо гено-
типу тварин за ДНК-маркерами очікується підвищення ефекту селекції [8]. Порівння 
результатів оцінювання з використанням даних за ДНК-маркером локусу CTSL з ре-
зультатами без використання ДНК-маркера встановлено досить високий кореляційний 
зв’язок (r = 0.96) між цими методами оцінювання, але в той же час, така висока ступінь 
зв’яку могла пояснюватися низьким рівнем поліморфізму локусу CTSL в популяції, що 
досліджувалась.

На основі аналізу літературних джерел, можемо зробити висновок, що у галузі 
свинарства України дана проблематика досліджена недостатньо і має перспективи для 
подальшого розвитку. Враховуючи все вищесказане, дослідження за даним напрямом 
дозволять підвищити ефективність селекційної роботи і сприятимуть збереженню ві-
тчизняних порід, що знаходяться під загрозою зникнення.

Матеріал та методи досліджень. Дослідження проводились протягом 2011-
2017 років в умовах лабораторії селекції Інституту свинарства і АПВ НААН та у 
ДП „ДГ Ім. Декабристів” Миргородського району Полтавської області. Збір первин-
них даних зоотехнічного обліку проводили в електронному вигляді згідно Методич-
них рекомендацій щодо збору первинних даних зоотехнічного обліку для визначення 
племінної цінності свиней в автоматизованому режимі [16]. В базу даних племінних 
тварин заносились наступні показники: ідентифікаційний номер тварини, що оціню-
ється; ідентифікаційні номери батьків; порода; стать; дата народження; маса при на-
родженні, кг; дата відлучення; маса при відлученні, кг; дата вимірювання товщини 
шпику; жива маса при вимірюванні ТШ, кг; товщина шпику на рівні 6-7 грудного 
хребця, на крижах та на рівні 1-2 пояничних хребців, мм; довжина тулубу при ви-
мірюванні товщини шпику, см; дата 1-го опоросу свиноматок; багатоплідність за 1-й 
опорос свиноматок.

ДНК із зразків крові тварин виділяли за допомогою іоннобіонної смоли Chelex 100 
[14]. Типування тварин за локусами генів RYR1, IGF2 та MC4R проводили методом 
ПЛР-ПДРФ аналізу у відповідності із протоколом описаним в роботі [10, 12, 13].

Статистичну обробку проводили із використанням засобів MS Excel. Визначення 
племінної цінності свиней проводили за загальною змішаною моделлю одиничної тва-
рини, яка має вигляд [17]:

yi = xi′b + ai + ei (3)

де yi – спостереження ознаки у і-ої тварини;
xib – сума фіксованих ефектів, що відносяться до i-ої тварини;
ai – випадковий адитивний генетичний ефект і-ої тварини;
eij – випадкове відхилення (залишкове).
Розрахунок параметрів моделі проводили із використанням розробленого про-

грамного забезпечення [18, 19].
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Результати досліджень. Генеалогічна структура миргородської породи станом 
на 2018 рік складається з 6 ліній кнурів та 11 родин свиноматок. Вісім найбільших 
родин породи складають 89.3% від загальної кількості маточного поголів’я. Частка 
свиноматок решти трьох родин становить менше 11%. Хоча мала чисельність цих ро-
дин ускладнює селекційну роботу (відбір і підбір) з даними тваринами, в той же час, 
враховуючи те, що ДП „ДГ ім. Декабристів” є єдиним у cвіті господарством в якому 
розводиться миргородська порода, необхідно зберігати малочисельні родини для збе-
реження генетичної різноманітності у породі і недопущення тісного інбридингу.

Нами було проведено ДНК-типування тварин чотирьох найбільш чисельних ліній, 
що представляють породу. Генотипування за локусами RYR1 та IGF2 виявило, що у 
піддослідних тварин поліморфізм відсутній, тобто використати ці ДНК-маркери в се-
лекційній роботі з даною вибіркою не являється можливим. Щодо маркера MC4R, то в 
досліджуваній вибірці були присутні тварини з генотипами АА та GA. Причому гете-
розиготні тварини GА складають 50%. Гомозиготний генотип MC4R GG був відсутній. 
Розподіл частот генотипів MC4R за лініями представлено в таблиці 1. 

Можна припустити, що характер розподілу частот генотипів за локусами RYR1, 
IGF2 і MC4R та відсутність генотипу MC4R GG зв’язана із породними особливостями. 
Крім того, алель G гену MC4R, зв’язують з меншим вмістом внутрім’язового жиру, а 
свині миргородської породи характеризується його високим вмістом, цим і може по-
яснюватись перевага за частотою алеля А та незначний відсоток алеля G гена MC4R у 
проаналізованій мікропопуляції свиней. 

1. Розподіл в генеалогічних лініях свиней частот генотипів за маркером MC 4R

Лінія
Генотип

AA AG GG
Дніпро 0.80 0.20 -
Комиш 0.33 0.67 -

Коханий 0.33 0.67 -
Ловчик 0.43 0.57 -

На рисунку 1 представлено алельні варіанти протипованих генів RYR1, IGF2 та 
MC4R у 3% агарозному гелі.

Рис 1. Алельні варіанти генів 
RYR1, IGF2 та MC4R : 
1, 2, 3 – IGF2 АА, 
4, 5 – MC4R GA, 
6 – MC4R AA, 
7, 8, 9 – RYR1 NN, M – маркер 
молекулярної маси pUC19/MspI 

У таблиці 2 представлені показники тварин з різним генотипом за геном MC4R. Як 
можна побачити з даної таблиці тварини з генотипом GA в порівнянні з АА достовірно 
відрізнялися більш низьким віком досягнення маси 100 кг (на 6.5%), меншою товщи-
ною шпику (на 10,6%) і більшою площею «м’язового вічка» (на 8.1%).

Отримані результати типування були використані в якості фіксованого фактора у 
моделі визначення племінної цінності BLUP. Також племінну цінність піддослідних 
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тварин визначали за моделлю BLUP без використання даного фактору. Результати оці-
нювання в розрізі ліній наведені в таблиці 3.

Як ми можемо побачити з вищенаведеної таблиці 3, прогнозується, що нащадки 
тварин лінії Дніпра будуть мати найвищу площу „м’язового вічка”, але, в той же час, 
матимуть дещо гірші результати за двома іншими ознаками. Тварини лінії Ловчика 
при оцінці за моделлю, в якій враховувався фактор генотипу, за всіма трьома ознаками 
отримали оцінки які відповідають бажаному напряму селекції (зменшення товщини 
шпику та віку досягнення маси 100 кг і підвищення площі „м’язового вічка”), що мож-
на буде використати в подальшій племінній роботі.

2. Показники продуктивності свиней з різним генотипом за геном MC4R 
в ДП „ДГ ім. Декабристів” (n=18)

MC4R
Вік 

досягнення 
маси 100 кг

Товщина 
шпику, мм

Довжина 
півтуші, см

Площа м’язового 
вічка мм2

Приріст 
за період 
відгодівлі

AA 210.3±4.61 32.8±1.02 93.9±1.57 31.7±1.01 575±22.47
GA 196.5±3.12* 29.3±0.86* 94.5±1.14 34.3±0.64* 621.1±40.22

Середнє 203.4±5.56 31±1.33 94.2±1.94 33±1.2 598.1±46.07

Примітка: * – P > 0.95 відносно даних отриманих по MC4R АА 

3. Результати оцінювання свиней за різними моделями (n=18)

Лінія

Модель із включенням фактору 
„генотип”

Модель без включення фактору 
„генотип”

EBV за віком 
досягнення 
маси 100 кг

EBV за 
товщиною 

шпику

EBV за 
площею 

„м’язового 
вічка”

EBV за віком 
досягнення 
маси 100 кг

EBV за 
товщиною 

шпику

EBV за 
площею 

„м’язового 
вічка”

Дніпро 5.2094 0.5086 2.0956 8.9567 1.0204 2.1780
Комиш -9.6089 -0.9795 -3.4618 -8.4722 -0.8243 -3.4361

Коханий 2.7206 0.3950 -0.1687 3.8576 0.5501 -0.1429
Ловчик -0.7688 -0.1128 0.0591 -4.4200 -0.6114 -0.0218

Встановлено, що між результатами оцінювання отриманими за різними моделями 
існує тісний кореляційний зв’язок, а за ознакою „площа м’язового вічка” навіть „дуже 
тісний” (за шкалою Чеддока [20]). Таким чином, результати ДНК-типування за геном 
MC4R доцільно використовувати при визначенні племінної цінності методом BLUP 
за ознаками вік досягнення маси 100 кг та товщина шпику, включення в модель ін-
формації щодо даного маркера при визначенні племінної цінності за ознакою „площа 
м’язового вічка” суттєво не підвищує точність оцінювання.

4. Кореляція між оцінками племінної цінності отриманими за різними моделями 
(n=18)

Вік досягнення маси 
100 кг Товщина шпику Площа м’язового 

вічка
r 0.76 0.71 0.99
m 0.109 0.119 0.007
tr 5.63 4.97 28.31
P 0.999 0.999 0.999
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Висновки. 1. За локусами RYR1 та IGF2 у проаналізованій вибірці свиней мир-
городської породи генетичний поліморфізм відсутній, і відповідно ці ДНК-маркери 
використати у селекційній роботі з даною мікропопуляцією свиней не являється мож-
ливим.

2. У досліджуваній вибірці тварин за локусом MC4R присутні тварини з геноти-
пами АА та AG, причому гетерозиготні тварини GА складають 50%, що дає можли-
вість для проведення маркерної селекції на збільшення частоти алеля G MC4R, який 
зв’язаний з меньшою товщиною підшкірного сала. 

3. Визначення племінної цінності за різними моделями BLUP дозволило зробити 
прогноз, що нащадки тварин лінії Дніпра будуть мати найвищу площу „м’язового ві-
чка”, але, в той же час, матимуть дещо гірші результати за віком досягнення маси 100 
кг та товщиною шпику. Тварини лінії Ловчика при оцінці за моделлю, в якій врахову-
вався фактор генотипу, за всіма трьома ознаками отримали оцінки які відповідають 
бажаному напряму селекції (зменшення віку досягнення та товщини шпику і підви-
щення площі „м’язового вічка”), що можна буде використати в подальшій племінній 
роботі.

4. Кореляційний аналіз показав, що результати ДНК-типування за геном MC4R 
доцільно використовувати при визначенні племінної цінності методом BLUP за озна-
ками вік досягнення маси 100 кг та товщина шпику.
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Цибенко В. Г., Ващенко П. А., Саенко А. М., Балацкий В. М., Шаферив-
ский Б . С . Инновационные селекционно-генетический методы в племенной 
работе с миргородской породой свиней
Генеалогическая структура миргородской породы по состоянию на 2018 год  
состоит из 6 линий хряков и 11 семейств свиноматок. Восемь крупнейших 
семей породы составляют 89.3% от общего количества маточного пого-
ловья. Проведенное нами ДНК-типирование животных четырех наиболее 
многочисленных линий, представляющих породу, по локусам RYR1 и IGF2 
выявило, что у подопытных животных полиморфизм отсутствует, то есть 
использовать эти ДНК-маркеры в селекционной работе с данной выборкой не 
является возможным. По маркеру MC4R в исследуемой выборке присутство-
вали животные с генотипами АА и GA, причем гетерозиготные животные GA 
составляют 50%, что дает возможность для проведения маркерной селекции 
на увеличение частоты аллеля G MC4R, который связан с меньшей толщиной 
подкожного сала. Установлено, что животные с генотипом GA по сравне-
нию с АА достоверно отличались более низким возрастом достижения массы 
100 кг (на 6.5%), меньшей толщиной шпика (на 10,6%) и большей площадью 
«мышечного глазка» (на 8.1%) . Племенную ценность подопытных животных 
определяли по двум моделям BLUP как с использованием данных типирования 
по маркеру MC4R в качестве фиксированного фактора так и без учета дан-



78                                               Свинарство, випуск 71, 2018

ного маркера. Прогнозируется, что потомки животных линии Днепра будут 
иметь самую высокую площадь “мышечного глазка”, но, в то же время, не-
сколько худшие результаты по двум другим признакам. Животные линии Лов-
чика при оценке по модели, в которой учитывался фактор генотипа, по всем 
трем признакам получили оценки соответствующие желаемому направлению 
селекции (уменьшение толщины шпика и возраста достижения массы 100 кг 
при повышении площади “мышечного глазка»), что можно будет использо-
вать в дальнейшей племенной работе. Установлено, что между результата-
ми оценивания полученными по различным моделям существует тесная кор-
реляционная связь, а по признаку “площадь мышечного глазка” даже “очень 
тесная” (по шкале Чеддока). Таким образом, результаты ДНК-типирования 
по гену MC4R могут быть использованы для повышения точности оценки при 
определении племенной ценности методом BLUP по признакам возраст дости-
жения массы 100 кг и толщина шпика.
Ключевые слова: свиноводство, миргородская порода, селекция, днк-маркеры, 
прогнозирование, линейная модель.

Tsibenko V. G., Vashchenko P. А., Saenko А. М., Balatskij V. M., Shaferivsky 
B. S. Innovative selection-genetic methods in the breeding work with the mirgorodic 
pig breed 
The genealogical structure of the Mirgorod breed as of 2018 consists of 6 stirps of 
boars and 11 stirps of sows. The eight largest sow’s stirps of the breed represent 89.3% 
of the total number of breeding stock. Our DNA-typing of the four most numerous 
lines representing the breed at the loci of RYR1 and IGF2 revealed that there is no 
polymorphism in the experimental animals, so it is not possible to use these DNA 
markers in breeding work with this sample. According to the MC4R marker, animals 
with AA and GA genotypes were present in the sample, with heterozygous GA animals 
accounting for 50%, which makes it possible to carry out marker selection to increase 
the frequency of MC4R allele G, which is associated with a lower thickness of 
subcutaneous fat. It was established that animals with the GA genotype significantly 
differed by a lower age of reaching a mass of 100 kg (by 6.5%), a smaller back fat 
(by 10.6%) and a larger area of ​​the “muscular section” (8.1%). The breeding value 
of the experimental animals was determined from the two BLUP models using both 
the MC4R marker typing data as a fixed factor and without taking this marker into 
account. It is predicted that the descendants of the animals of the Dnipro stirps will 
have the highest area of ​​the “muscular eye”, but at the same time, slightly worse 
results on two other grounds. The animals of the Lovchik stirps in assessing the model 
in which the genotype factor was taken into account, on all three features, estimates 
were obtained corresponding to the desired breeding direction (decrease in the fat 
thickness and the age of reaching the weight of 100 kg with an increase in the area of ​​
the “muscular eye”), which can be used in a further breeding. It is established that 
between the results of the estimation obtained by different models there is a close 
correlation relationship, and on the basis of the “area of ​​the muscular eye” even 
“very close” (on the Cheddock scale). the results of DNA typing for MC4R gene 
can be used to improve the accuracy in determining the estimation of breeding value 
BLUP method on the basis of age at 100 kg weight and the thickness of back fat.
Key words: pig, mirgorod breed, breeding, dna markers, forecasting, linear model.


