
знаков, за которые отвечает один ген. Ограничивающим фактором также являются довольно высокие расходы 
на оборудование, расходные материалы, реактивы и эксплуатацию соответствующих лабораторий, поэтому 
использование MAS рентабельно прежде всего для тех признаков, определение которых классическими мето-
дами трудоемко и дорого. Преимуществом MAS является возможность его использования уже в первых поко-
лениях и дня существенного сокращения цикла обратного скрещивания. Достоинства метода проявляются и в 
селекции устойчивости к некоторым болезням, таким как фузариоз, сетчатая пятнистость или желтая вирусная 
карликовость. Однако самую большую проблему составляет тот факт, что локализация найденных QTL дейст-
вительна в большинстве случаев только для отдельных популяций, и соответствующие маркеры нельзя приме-
нить для селекции в других популяциях. Поэтому в настоящее время использование MAS для количественных 
признаков в практических селекционных программах ограничено. Ограничивающим фактором является и то 
обстоятельство, что над локализацией генов и выделением маркеров работают, в том числе, и частные исследо-
вательские фирмы и лаборатории, результаты их труда не всегда публикуются или публикуются лишь частично 
и с опозданием. Когда же найденные маркеры становятся общественным достоянием, то они уже защищены 
патентом. 

В связи с вышеперечисленным, необходимо проводить исследования, направленные на поиск ДНК-
маркеров количественных и качественных признаков, определяющих адаптационную способность и устойчи-
вость к инфекционным заболеваниям ячменя, а также, позволяющих использовать скрытой генетический резерв 
мутационной изменчивости, которая является основой отбора и эволюциодвижущим фактором. 

УДК636.2.082.2 
КОМПЛЕКСНОЕ ВЛИЯНИЕ МАРКЕРНЫХ ГЕНОВ ESR, PRLR, FSHp И RYR1 

НА РЕПРОДУКТИВНЫЕ ПРИЗНАКИ МЯСНЫХ ПОРОД 
О.А. Епишко1, Т.И. Епишко1, Н.В. Подскребкин2 

'Полесский государственный университет, labgen@mail.ru 
белорусская государственная сельскохозяйственная академия 

При создании свиней мясных генотипов, наряду с высокими мясными качествами, животные должны обла-
дать и высокой воспроизводительной функцией. Однако ввиду низкой наследуемости данных признаков, их 
увеличение требует значительных временных затрат. Одним из подходов повышения эффективности селекци-
онной работы является применение ДНК-маркеров, позволяющих вести отбор и подбор родительских форм на 
генном уровне. В соответствии с положениями популяционной генетики, количественные признаки, к которым 
относится размер гнезда, обусловливаются комплексом генов, каждый из которых, в большей или меньшей ме-
ре оказывает влияние на проявление данного признака. 

Исследования, представленные многими зарубежными учеными, свидетельствуют о возможности использо-
вания генов: ESR, PRLR, FSHI3 и RYR1 в качестве молекулярно-генетических маркеров многоплодия и других 
репродуктивных качеств свиней, в тоже время нет данных свидетельствующих о комплексном использовании 
их в оценке племенных животных. 

В ходе проведенных исследований было установлено, что в отдельности каждый из изучаемых нами генов 
ESR, PRLR, FSHp и RYR1 оказывает положительное влияние на показатели продуктивности свиноматок и хря-
ков-производителей мясных пород. Ген эстроген и его рецепторы определяют развитие вторичных половых 
признаков, ген пролактин и его рецепторы определяют биологическую способность свиней к многоплодию, 
выкармливанию поросят и созреванию ооцитов, ген бета-субъединица фолликулостимулирующего гормона 
регулирует фолликулогенез и рианодиновый рецептор - ген устойчивости к стрессу, косвенно влияет на репро-
дуктивные качества животных. 

Кроме того в связи с тем, что среди маток белорусской мясной породы было выявлено 23% животных с му-
тацией в гене RYR1, которая оказала негативное влияние на проявление признаков воспроизводительной функ-
ции, представляет интерес выявления частоты встречаемости комплексных генотипов и комплексного влияния 
генов ESR, PRLR, FSHp и RYR1 на показатели продуктивности свиноматок и хряков-производителей. 

Изучение концентрации комплексных генотипов в популяции свиноматок белорусской мясной породы вы-
явило наличие 24 комплексных генотипов. 

Самую высокую концентрацию имели сочетания генотипов ESRABPRLRAAFSHpBBRYRlNN (16,5%), 
ESRAAPRLRBBFSHpBB RYRl1™ (11,7%) и ESRABPRLRABFSHpBBRYRlNN (11,3%). Доля встречаемости остальных 
сочетаний была представлена незначительным процентом особей в популяции. 

Оценка влияния комплексных генотипов генов ESR, PRLR, FSHp и RYR1 на показатели многоплодия пока-
зала, что наибольшее количество рожденных (13,8) и живорожденных (12,4) поросят наблюдалось у маток с 
сочетанием генотипов ESRBBPRLRAAFSHpBBRYRlNN. Наименьшие значения данных признаков (10 и 8,8 поро-
сят, соответственно) имели животные с сочетанием генотипов ESRABPRLRABFSHpBBRYRlNn. 

Сочетания изучаемых генов с предпочтительными генотипами оказывали положительное влияние и на мас-
су гнезда при рождении. Установлено, что наиболее высокую массу гнезда при рождении 17,97 кг имели 
животные с сочетанием генотипов ESRBBPRLRAAFSHpBBRYRlNN, наименьшую - 14,12 кг с сочетанием 
ESRABPRLRABFSHpBBRYRlNn. При изучении ассоциации полиморфизма генов ESR, PRLR, FSHp и RYR1 с вос-
производительной функцией хряков-производителей, выявлено положительное влияние на оплодотворяемость 
маток, и количество живорожденных поросят у маток, оплодотворенных спермой хряков-производителей лишь 
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с предпочтительными генотипами по генам ESR и FSHp. При этом частота встречаемости генотипа 
ESR BFSHpBB, положительно влияющего на воспроизводительную функцию производителей, составила 12%. 

Установлено, что наивысшими показателями оплодотворяющей способности (94,7%) характеризовались 
хряки-производители с комплексным генотипом ESRBBFSHpB . У маток, осемененных спермой производителей 
с данным генотипом, рождалось больше живых поросят на 1,7 поросенка или 16,9% в сравнении с животными 
генотипа ESRAAFSHfSAB . Таким образом, выявленное положительное влияние сочетания предпочтительных 
генотипов на репродуктивную функцию свиноматок и хряков-производителей, позволяет нам рекомендовать 
данные сочетания генов в качестве маркеров для селекции на повышение многоплодия белорусской мясной 
породы. 

Изучение генетической структуры популяции свиноматок и хряков-производителей породы дюрок по генам 
ESR, PRLR, FSHp и RYR1 выявило наличие полиморфизма лишь по гену PRLR. По остальным анализируемым 
генам данные популяции были мономорфны по аллелям ESRA, FSHpB, RYR1N. При изучении ассоциации поли-
морфных вариантов гена PRLR с репродуктивными признаками маток выявлено достоверное увеличение коли-
чества рожденных на 0,97, (Р<0,05), в том числе живорожденных на 1,2; (Р<0,05) поросенка и снижение про-
цента аварийных опоросов у особей генотипа PRLRA . Установлено достоверное влияние генотипа PRLRAA 

хряков-производителей, обеспечивающего увеличение объема эякулята и переживаемость спермиев. 
Таким образом, целесообразно использовать предпочтительные сочетания генотипов генов ESRBB, PRLRAA, 

FSHpBB и RYR1NN белорусской мясной породы и гена PRLRAA породы дюрок в селекции и применению их в 
качестве маркеров для проведения заказных спариваний с целью получения животных мясных пород с высокой 
воспроизводительной функцией и устойчивых к стрессу. 

УДК636.2.082.2 
ИСПОЛЬЗОВАНИЕ ПОЛИМОРФИЗМА МИКРОСАТЕЛЛИТНЫХ ПОСЛЕДОВАТЕЛЬНОСТЕЙ ДНК 

ДЛЯ ОЦЕНКИ ДОСТОВЕРНОСТИ ПРОИСХОЖДЕНИЯ КРУПНОГО РОГАТОГО СКОТА 
Н.В. Журина 

НПЦ НАН Беларуси по животноводству 

Метод контроля происхождения сельскохозяйственных животных по микросателлитным последова-
тельностям ДНК введен в практику во всех странах с развитым животноводством и стал обязательным эле-
ментом первичного зоотехнического учета, так как позволяет проводить генетическую идентификацию каж-
дого животного и максимально повысить уровень контроля происхождения племенных животных. Тестиро-
вание крупного рогатого скота по 11 микросателлитным локусам обеспечивает доказательство происхождения 
с 99,99% степенью достоверности. 

В РУП «НПЦ НАН Беларуси по животноводству» совместно с ГУ «НИИ криминалистики и судебной экс-
пертизы Министерства юстиции Республики Беларусь» проводятся исследования, направленные на разработку 
способа оценки достоверности происхождения крупного рогатого скота по полиморфизму нуклеотидных по-
следовательностей. 

Для анализа полиморфизма ДНК были отобраны локусы с учетом сведений о частоте использования их в 
исследованиях популяций КРС, их информативности, рекомендации Международного общества генетиков и 
состава коммерческих наборов: ВМ2113, ВМ1824, SPS115, TGLA227, TGLA126, TGLA122, TGLA53, ЕТНЗ, 
ЕТН225, ЕТН10 и INRA023. 

Исследование влияния параметров проведения ПЦР на эффективность амплификации ДНК свидетельствует 
о том, что оптимальные температуры отжига праймеров для локусов ВМ2133, ВМ1824, SPS115, ЕТН225, 
ЕТН10, TGLA227, TGLA126, TGLA122 лежат в диапазоне температур 58-60°С. Отчетливое снижение интен-
сивности амплификации при температуре 66 "С наблюдается для локусов ВМ1824, ЕТН225, ЕТН10, TGLA227 и 
TGLA122. Для локуса TGLA126 предельная температура отжига при проведении ПЦР лежит в диапазоне 62-
63°С. 

Концентрация MgCl2 в реакционной смеси - 1,5 мМ для большинства исследуемых локусов близка к опти-
мальной и в корректировке не нуждается. 

Для исследуемых локусов проводилось определение диапазона концентрации праймеров, при котором на-
блюдается устойчивое протекание ПЦР с образованием детектируемого количества продуктов реакции. Уста-
новлено, что для локусов ВМ2113, ВМ1824, SPS115, ЕТН225, INRA023, TGLA053, TGLA227, TGLA126, 
TGLA122 продукты ПЦР начинают выявляться при концентрациях 0,05-0,075 мкМ с оптимумом и при концен-
трациях более 0,1 мкМ их интенсивность увеличивается незначительно. Для эффективного протекания ПЦР в 
локусе ЕТН10 требуется более высокая концентрация праймеров (0,2-0,3 мкМ). 

Исследование условий электрофоретического разделения продуктов ПЦР в микросателлитных локусах про-
водили в трех вариантах систем: 

1. Нативный электрофорез в камере «Hoefer SE600» («Hoefer Scientific Instruments», США) в трис-
формиатной системе. Использовались блоки ПААГ (полиакриламиднй гель) размером 16x18 см, толщиной 0,75 
и 1,0 мм. Для заливки разделяющего геля длиной 14,5-15 см готовили смесь состава: Т = 8,5%; С = 5,5 %, 5-6 % 
глицерин, Г TFB (рН 9,0), 0,1% ТЕМЕД, 0,1% ПСА. 
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