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Актуальність. 

Останнім часом племінна робота у 
свинарстві все частіше ґрунтується на 
застосуванні технології маркер-асоці-
йованої селекції (MAS, marker-assisted 
selection), яка передбачає генотипування 
особин за локусами, що контролюють 
господарські ознаки, і використання отри-
маної молекулярної інформації для оцін-
ки генотипів, добору і підбору тварин. 

Встановлено велику кількість ге-
нів-кандидатів, що належать до таких 
локусів (локуси кількісних ознак, QTL 
– quantitative traits loci), які впливають 
на репродуктивні, відгодівельні і м’яс-
ні якості свиней. Але серед них відомо 
не так багато генів і відповідних ДНК 
маркерів, які з точки зору їх інформа-
тивності і сили асоціації з ознаками, 
можна ефективно використовувати у 
практиці селекційної роботи [1, 2]. 
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Аналіз останніх досліджень  
і публікацій. 

Ген катепсину F (CTSF) у свиней 
картований на хромосомі 2(SSC2) 
p14-p17 і складається з 12 екзонів та 11 
інтронів, продуктом його експресії є бі-
лок, який містить 474 амінокислотного 
залишку [3]. За фізіологічною функці-
єю цього білка та локалізацією гену у 
межах QTL-регіону геному свині, що 
відповідає за м’ясні якості та накопи-
чення жиру [4], його віднесено до ге-
нів. Встановлено, що поліморфізм гену 
катепсину F відіграє суттєву роль у де-
термінації економічно важливих ознак 
свиней: середньодобового приросту 
живої маси тварин, відсотка пісного 
м’яса в туші та товщини хребтового 
сала. Зокрема, у роботах V. Russo по-
казано значну асоціацію поліморфізму 
CTSF g.22 G>C SNP із середньодобо-
вим приростом та товщиною хребтово-
го сала свиней породи італійська вели-
ка біла [4, 5]. Зазначений поліморфізм 
CTSF обумовлений однонуклеотид-
ною заміною G на С (rs1113132904) [6], 
що в свою чергу, призводить до заміни 
в поліпептидному ланцюзі ферменту 
катепсину F глутамінової кислоти на 
аспарагінову. Свині з генотипом g.22 
CC гену катепсину F характеризували-
ся підвищеними  показниками росту та 
меншою жирністю м’яса туші [4]. 

Для низки порід свиней, що роз-
водять в Україні, визначено генетич-
ну структуру за генами катепсинів 
CTSS, CTSL, CTSB, CTSK оцінено 
інформативність і можливість вико-
ристання відповідних генетичних 
маркерів у MAS, встановлені їх асо-
ціативні зв’язки з окремими ознака-
ми продуктивності свиней великої бі-
лої породи [7, 8]. Подібна інформація 
щодо гену катепсину F відсутня і пер-
шим кроком щодо оцінки можливості 

його використання у MAS є аналіз 
генетичної структури порід. 

Мета роботи – визначити гене-
тичну структуру порід свиней вели-
ка біла, миргородська, велика чорна і 
полтавська м’ясна за геном катепсину 
F (g.22 G>C SNP), оцінити полімор-
фізм і інформативність генетичного 
маркеру для  подальшого викори-
стання в асоціативних дослідженнях 
і маркер-асоційованій селекції. До-
слідити асоціативні зв’язки генетич-
ного маркера CTSF g.22 G>C SNP з 
окремими продуктивними ознаками 
свиней великої білої породи україн-
ської селекції.

Матеріали і методи 
досліджень.

Тварини, що використовувались 
в дослідженнях, були перевірені на 
мутацію c.1843 CT в гені ріаноді-
нового рецептора 1, пов›язану з де-
фектами м›яса [9]. Всі тварини мали 
генотип CC, що свідчить про відсут-
ність мутантного алеля. Товщина 
шпику вимірювалася переносними 
цифровим Renco Lean-Meater (США, 
Renco Corporation) в трьох точках: 
1) товщина шпику на рівні 10 ребра, 
мм (перерахунок на вагу 100 кг); 2) 
товщина шпику на рівні 6-7 ребра, 
мм (перерахунок на вагу 100 кг); 3) 
товщина шпику на рівні крижів мм, 
(перерахунок на вагу 100 кг).

Зразки біологічного матеріалу 
для виділення ДНК відбирали від 
основного поголів’я племінних стад 
порід велика біла (ВБ, племзавод ДГ 
Степне, n = 102), миргородська (М, 
племзавод ім. Декабристів, n = 50), 
велика чорна (ВЧ, ТОВ «Маяк», n = 
50) та полтавська м’ясна (ПМ, ТОВ 
«племзавод «Біловодський», n = 50). 
ДНК із зразків м’яса тварин виділя-
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ли за допомогою комплекту реагентів 
«ДНК-сорб-B» (ИнтерЛабСервис, 
РФ) згідно інструкції.

Типування за SNP CTFS g. 22 G>C 
проводили методом ПЛР-ПДРФ [4]. Для 
ампліфікації поліморфної ділянки гену у 
ПЛР використовували праймери наступ-
ної структури прямий 5AGGGAGGG-
CTGGA-GACGGAGTA-3/ та зворотній 
5/-TCATTCTGGCTC-AGCTCCAC-3/.

Рестрикцію продуктів ПЛР здій-
снювали за допомогою ендонуклеази 
RsaI відповідно до рекомендацій ви-
робника (Thermo SCIENTIFIC, Литва).

Фрагменти рестрикції розділяли у 
8 % поліакриламідному гелі. Візуаліза-
цію електрофореграм після фарбуван-
ня гелю у бромистому етидії проводи-
ли на трансілюмінаторі в УФ світлі.

Частоти алелей і генотипів, рівні 
гетерозиготності Ho (гетерозигот-
ність, що спостерігається) і He (очі-
кувана гетерозиготність) були обчис-

лені за використання програмного 
забезпечення і методики, описаної 
GenALEX6.0 [10], індекс інформа-
ційного змісту поліморфізму (PIC - 
polymorphic information content) - PIC 
калькулятора [11]. Відхилення фак-
тичного розподілу генотипів від рів-
новажного, визначеного за формулою 
Гарді-Вайнберга, статистично оціне-
но за використання критерію χ2 .

Асоціативні зв’язки між геноти-
пами та показниками досліджува-
лися за допомогою однофакторного 
дисперсійного аналізу (ANOVA) за 
використання пакетів прикладних 
програм Microsoft Excel 2007.

Результати досліджень  
та їх обговорення. 

Результати дослідження генетичної 
структури порід свиней велика біла, 
миргородська, велика чорна і полтав-

1. Генетична структура субпопуляції свиней за однонуклеотидним 
поліморфізмом g.22 G>C  гену катепсину F. 

По-
рода

Ге-
но-
тип

N Частота
Генотипі

Частота алелів Hoa Heb Fis χ2 PICc

g.22C g.22G
ПМ GG 6 0,12/0,15 0,63 0,37 0,52 0,47 -0,104 0,536 0,358

GC 26 0,52/0,47
CC 18 0,36/0,38

ВЧ GG 5 0,1/0,17 0,59 0,41 0,62 0,48 -0,282 3,963 0,367
GC 31 0,62/0,48
CC 14 0,28/0,34

М GG 7 0,14/0,16 0,59 0,41 0,52 0,48 -0,282 0,347 0,367
GC 26 0,52/0,48
CC 17 0,34/0,36

ВБ GG 30 0,29/0,28 0,53 0,47 0,47 0,50 0,000 0,315 0,371
CG 48 0,47/0,5
СС 24 0,24/0,22

Примітка: n – кількість тварин у вибірці, Ho – фактична гетерозиготність, Hе – очікувана 
гетерозиготність, Fis – індекс фіксації Райта, PIC  – інформаційний зміст поліморфізму, 
χ2 - значення критерію
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ська м’ясна за геном катепсина F (g.22 
G > C SNP) представлені в таблиці 1.

В усіх досліджуваних вибірках 
свиней виявлено присутність як але-
лю g.22G, так і алелю g.22С, при 
цьому суттєвих міжпородних від-
мінностей не встановлено (табл. 1). 
Щодо розподілу генотипів, більшість 
тварин, виявилася носіями гетерози-
готного генотипу g. 22CG ВБ (0,47), 
ПМ (0,52), М (0,52), ВЧ (0,47), за при-
сутності незначної кількості гомози-
готних тварин g.22CC ПМ (0,36), М 
(0,34), ВЧ (0,28), ВБ (0,29) у той же 
час кількість особин гомозиготно-
го генотипу g.22GG ВБ (0,29), ПМ 
(0,12), М (0,1), ВЧ (0,14) було вияв-
лено  у значно меншій кількості. В 
усіх субпопуляціях спостерігалося 
незначне переважання фактичної час-
тоти гетерозиготних генотипів над 
їх очікуваною частотою, що, у свою 
чергу, відбилося на значеннях індекса 

фіксації Райта. Відхилення розподілу 
генотипів від розрахованого за фор-
мулою Гарді-Вайнберга виявилося 
незначним і не носило достовірного 
характеру ВБ (χ2 = 0,315), ПМ (χ2 = 
0,536), М (χ2 = 0,660), ВЧ (χ2 = 0,556). 
Це вказувало на генетичну збалансо-
ваність досліджених субпопуляцій 
тварин за локусом CTFS, поліморфізм 
якого визначався за генетичним мар-
кером g.22 G>C, а отже на відсутність 
селекційного тиску на нього. 

Дані, отримані в результаті попу-
ляційного аналізу, дали змогу оцінити 
інформативність генетичного маркеру 
CTSF g.22 G > C SNP у досліджуваних 
породах. Таке оцінювання було про-
ведено шляхом розрахунку інформа-
ційного змісту поліморфізму маркера. 
Середній рівень PIC (0,25‒0,75) є опти-
мальним для пошуку асоціації певного 
генетичного маркера з ознаками про-
дуктивності в даній популяції і сприят-

2. Асоціація між різними частотами алелей SNP CTSF g.22 G>C  
з продуктивними якостями  великої білої породи свиней української 

селекції.

Продуктивні якості Генотипи  CTSF SNP g.22 р
22 GC 22 GG 22 CC GC/GG GG/CC GC/CC

Вік досягнення живої 
маси 100 кг (днів)

199,92 ± 
2,66

193,47 ± 
2,29

198,36 ± 
4,36

0,07 0,32 0,76

Шпик на рівні 10-го 
ребра, мм (розрахована на 
100 кг живої ваги)

18,90 ± 
0,54

19,44 ± 
0,61

18,86 ± 
1,01

0,51 0,62 0,97

Шпик на рівні 6-го - 7-го 
ребра, мм (розрахована на 
100 кг живої ваги)

24,00 ± 
0,68

24,07 ± 
0,72

23,89 ± 
1,06

0,94 0,88 0,93

Товщина шпику на рівні 
крижів, мм (розрахована 
на 100 кг живої ваги)

19,71 ± 
0,60

19,96 ± 
0,75

20,03 ± 
0,96

0,79 0,96 0,78

Добовий приріст ваги, г 
(розрахована на 100 кг 
живої ваги)

504,68 ± 
6,79

519,26 ± 
6,07

509,30 ± 
10,95

0,11 0,42 0,72

Примітка:  р –  рівень статистичної значущості різниці показника між групами;   
p ≤ 0,06-0,09- тенденція до зміни показника за критерієм t Стьюдента; p ≤ 0,05- p ≤ 0,001 — 
значуща зміна за критерієм t Стьюдента
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ливим щодо перспективи селекції з ви-
користанням молекулярної інформації 
за даним маркером. Низький (менш як 
0,25) і високий (більш як 0,75) рівні PIC 
не є бажаними для асоціативних дослі-
джень [6]. Для діалельних поліморф-
них генетичних систем максимальний 
рівень PIC ‒ 0,375. Щодо генетичного 
маркера CTSF g.22 G>C SNP, інформа-
ційний зміст його поліморфізму в усіх 
субпопуляціях полтавської м’ясної, 
української великої білої, миргород-
ської, великої чорної був на оптималь-
ному для проведення асоціативних до-
сліджень рівні (PIC = 0,358-0,375).

Результати асоціативних дослі-
джень представлені в таблиці 2.

Статистично достовірних зв’язків 
генетичного маркера CTSF g.22 G>C 
SNP з досліджуваними ознаками про-
дуктивності не виявлено. Встановле-
но лише тенденцію до його асоціації 
з віком досягнення тваринами живої 
маси 100 кг асоціації. Свині з геноти-
пом GC характеризувалися більшим 
віком досягнення 100 кг у порівнянні з 
тваринами з генотипом GG (p = 0,07). 

Висновки та перспективи.  

В породах свиней миргородська, 
велика біла, велика чорна і полтав-
ська м’ясна генетичний маркер СTSF 
g.22 C˃G характеризувався  полімор-
фізмом за переважання за частотою 
алеля g.22С. Не виявлено відхилення 
у розподілі СTSF-генотипів від зба-
лансованого, визначеного за форму-
лою Гарді-Вайнберга. 

Рівень інформативності генетич-
ного маркеру CTSF g.22 G>C SNP в 
усіх породах був на оптимальному 
для асоціативних досліджень рівні 
(PIC = 0,358-0,375), що дозволяє про-
водити пошук зв’язків маркера з оз-
наками продуктивності свиней.

Встановлено тенденцію до асоці-
ації генетичного маркера CTSF g.22 
G>C SNP з віком досягнення твари-
нами живої маси 100 кг (p = 0,07).

Досліджувані популяції свиней по-
рід полтавська м’ясна, миргородська, 
велика чорна, велика біла порода укра-
їнської селекції будуть використані 
для асоціативних досліджень з метою 
пошуку зв’язку маркерів з ознаками 
продуктивності свиней і впроваджен-
ня маркер-асоційованої селекції.
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Abstract.  Selection in pig breeding involves a set of measures that ensure the development of an-

imal productivity through the improvement of the animal treats, herds and breeds. Effective breeding 
is not possible without the involvement of new approaches that predict animal DNA genotyping by 
chosen polymorphisms. Cathepsine F (CTSF) is the potential candidate for marker-assosiated selection, 
which directly participates in fat storing processes and meat quality in pigs. The genetic structure of 
Ukrainian Large White, Poltava Meaty, Ukrainian Large Black and Mirgorodska pig breeds for cathep-
sin F gene (CTSF g.22 G> C SNP) was determined, and basic population parameters were established. 
In all populations, the genetic marker was characterized by polymorphism with the predominance of 
the g.22C allele frequency. The level of informatively of CTSF g.22 G> C SNP was found at the optimal 
level for associative analysis (PIC = 0.358-0.375), which allows to invest to the research of marker asso-
ciation studies with traits. In the subpopulation of Ukrainian Large White pig breed, the analysis of the 
genetic marker CTSF g.22 G> C SNP was studied by following traits: the age for reaching live weight of 
100 kg, the thickness of the backfat at the level of 6th - 7th rib, 10- th ribs, in the sacrum area and the 
average daily weight gain. A tendency towards the association of the CTSF g.22 G> C genetic marker 
with the age parameter for reaching live weight of 100 kg (p = 0.07) has been established. The studied 
populations of pig breeds can be used for associative researches in order to find assosiations between 
genetical markers and meat, backfat quality parameters.

Keywords: pigs, breeds, SNP, genetic structure, gene of cathepsin F


