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Аннотация. Идентификация генов-кандидатов, генетических вариантов 
и молекулярных путей, влияющих на репродуктивную эффективность сви-
ней, остается сложной задачей. Целью работы являлся поиск новых локусов 
и генов-кандидатов, связанных с количеством поросят при рождении у сви-
ней крупной белой породы. Исследование проводили на  свиньях крупной 
белой породы, используя метод Fst для оценки генетической дифференци-
ации между группами с  высокой и  низкой продуктивностью. В  результате 
установили 18 SNP, из которых 10 локализованы в генах, задействованных 
в различных физиологических процессах организма, в том числе прямо или 
косвенно связанные с плодовитостью свиноматок.

Ключевые слова: свиньи, количество поросят при рождении, SNP, Fst, геном-
ные области, ген.
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Summary. The identification of candidate genes, genetic variants and 
molecular pathways that affect the reproductive performance of pigs 
remains a challenge. The aim of this work was to search for new loci 
and candidate genes associated with the number of piglets at birth in 
Large White pigs. The study was conducted on Large White pigs using 
the Fst method to assess genetic differentiation between high and low 
productivity groups. As a result, 18 SNPs were identified, 10 of which 
were localized in genes involved in various physiological processes in the 
body, including those directly or indirectly related to sow fertility.
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Введение

Репродуктивные качества сельскохозяйственных 
животных один из  основных показателей, влия-
ющих на  экономический успех производства [1]. 

Эффективность свиноводства во многом зависит от ко-
личества поросят при рождении. До  настоящего вре-
мени селекция, основанная на программах разведения 
с использованием наилучшего линейного объективного 
прогнозирования (BLUP), успешно улучшала продуктив-
ные признаки. Тем не  менее, генетическое улучшение 
репродуктивных признаков является сложной задачей 
ввиду низкой наследуемости и  ограниченности полом, 
также сложность состоит в  том, что фенотипирование 
возможно только на  половозрастных животных, имею-
щих потомство. Эти условия представляют собой про-
блему для селекционных программ. 

Одним из  подходов решения данной проблемы яв-
ляются геномные технологии, такие как полногеномное 
генотипирование, позволяющие проводить отбор жи-
вотных с  определенными генетическими вариантами, 
связанными с селекционными признаками, в том числе 
воспроизводством [2, 3].

На сегодняшний день, согласно данным базы 
PigQTLdb на 25 апреля 2023 г., идентифицировано 48844 
QTL (локусов количественных признаков) для 673 базо-
вых признаков свиней [4]. Большинство зарегистриро-
ванных QTL/ассоциаций (30480) связаны с  характери-
стиками мяса и  туши. Для репродуктивных признаков 
идентифицировано только 3899 QTL. 

Можно отметить, что по  результатам молекулярно-
генетических исследований определены гены-канди-
даты для основных признаков воспроизводства свиней 
[5–9]. Было установлено, что такие гены, как ретинол-
связывающий белок 4 (RBP4), рецепторы эстрогена 1 и 2 
(ESR1, ESR2), рецептор пролактина (PRLR), фактор, инги-
бирующий лейкемию (LIF), связаны с количеством поро-
сят при рождении [10–12]. Однако эти гены объясняют 
лишь относительно небольшую часть генетической из-
менчивости данного признака. Кроме того, ассоциации, 
установленные в  одной группе животных (в  одном хо-
зяйстве), могут не воспроизводиться на другой группе 
животных (в другом хозяйстве), что связанно с особен-
ностями генетической структуры каждой конкретной 
популяции и  наблюдающимся неравновесием по  сце-
плению (неслучайной корреляцией аллелей в  различ-
ных локусах). 

Наши исследования направлены на поиск новых уни-
кальных локусов и генетических вариантов, которые мо-
гут быть связаны с количеством поросят при рождении.

Методика исследований

Исследования проводили на  свиньях породы круп-
ная белая разводимых в ЗАО «Племзавод-Юбилейный». 
Учитывали количество поросят при рождении по  трём 
опоросам. Обработку данных выполняли в  программе 
R studio, при фильтрации данных были удалены выбросы 
больше 3-х сигм. Для оценки нормального распределе-
ния данных использовали функцию QQ-plot. После филь-
трации получили выборку из 239 животных. По призна-
ку «количество поросят при рождении» свиноматок 
разделили на три группы — низкое, среднее и высокое 
количество поросят при рождении (по квантилям 0–0,1; 
0,1–0,9; 0,9–1). На  основе этого сформировали 2 груп-
пы, первую (n=26) — с  низкими количеством поросят 
(7,3–11,0 гол.), вторую (n=28) — с высокими количеством 
(15,7–18,5 гол.).

Генотипирование проводили с  использованием 
GeneSeek® GGP Porcine HD Genomic Profiler v1 (Illumina 
Inc, США). Фильтрацию геномных данных провели в со-
ответствии со следующими параметрами --geno 0.1, 
-mind 0.1, -maf 0.05, -hwe 1e-7, --indep-pairwise 50 5 0.8. 
Для идентификации геномных областей, связанных с ко-
личеством поросят при рождении, использовали ста-
тистику Fst, путем сравнения генетических вариантов 
у свиней I и II групп. Значимыми вариантами считали те, 
у  которых значения Fst превышали уровень квантиля 
0,999. Далее генетические варианты идентифицировали 
и перевели в геномные позиции Sus scrofa 11.1 по базе 
Ensembl genome browser 109 (https://www.ensembl.org/
index.html). Для оценки значимости эффектов генотипов 
генов AIG1 и AGBL1 на количество поросят при рожде-
нии использовали критерий Стьюдента.

Результаты исследований

Проанализировав геномы свиней обеих групп, уста-
новили SNPs которые отличались между ними. На рисун-
ке 1 представлен манхэттенский график для Fst между 
исследуемыми группами по признаку количества поро-
сят при рождении.

Ось X представляет собой геном свиней, разделен-
ный на  хромосомы (18 хромосом, без Х-хромосомы), 
каждая точка на графике соответствует определенному 
генетическому варианту. Ось Y отображает значение 
статистики Fst для каждого генетического варианта. 
Большие значения Fst указывают на  более сильную ге-
нетическую дифференциацию между сравниваемыми 
группами. На графике установлено пороговое значение 
для определения значимых вариантов превышающее 
уровень квантиля 0,999 (верхняя линия). Это означает, 
что значения Fst, которые превышают это пороговое 
значение, мы считали значимыми для определения ге-
номных областей, связанных с количеством поросят при 
рождении. 
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В результате было установлено 18 SNPs связанных 
с  количеством поросят при рождении. Варианты лока-
лизованы в 1–3, 9, 12 и 15 хромосомах. В 1-й и 3-й хро-
мосоме обнаружено по 4 SNP, в 12-й — 5 SNP вариантов 
(табл. 1).

Установленные SNPs были представлены различ-
ными вариантами нуклеотидных замен: 8 SNP — intron 

variant, 8 SNP — intergenic variant, 1 SNP — non-coding 
exon, 1 SNP — 3 prime UTR variant. Интронные варианты 
(intron variant) относятся к замене нуклеотидов в частях 
гена, представляющих собой области, которые не  ко-
дируют белки, но  играют роль в  регуляции процесса 
транскрипции. Межгенные варианты (intergenic variant) 
относятся к  замене нуклеотидов в  областях между ге-

Рис. 1. Манхэттенский сюжет для Fst между двумя группами свиноматок

Таблица 1. 
Идентифицированные SNP у свиней крупной белой породы

№ Хром. Позиция FST SNP Обозначение Вариант Ген

1 1 21980525 0.194171 G/A rs81350212 intron variant AIG1

2 1 22794656 0.215941 T/C rs80942621 intron variant ADGRG6

3 1 191160923 0.226336 — — non-coding exon ENSSSCG00000046397

4 1 193377210 0.200101 A/C rs80957165 intron variant AGBL1

5 2 126841331 0.191298 T/G rs81296219 3 prime UTR variant CEP120

6 3 13605035 0.190482 G/A rs81373234 intron variant AUTS2

7 3 47357791 0.251499 T/C rs81475232 intergenic variant —

8 3 47882562 0.202041 A/G rs344736435 intergenic variant —

9 3 54244325 0.204539 A/G rs80804264 intron variant AFF3

10 9 131949063 0.244054 A/G rs81418212 intergenic variant —

11 9 132612394 0.189495 A/G rs324075038 intron variant HHAT

12 12 3245250 0.205957 C/T rs323856019 intergenic variant —

13 12 3455925 0.257323 T/C rs318699665 intergenic variant —

14 12 3957723 0.25151 G/A rs81246169 intergenic variant —

15 12 4006859 0.22968 T/C rs334727649 intergenic variant —

16 12 4023403 0.359354 A/G rs344792319 intergenic variant —

17 15 32036023 0.189495 G/A rs81277814 intron variant TUBGCP5

18 15 67118277 0.192131 C/T rs81234801 intron variant ITGB6



25Серия: Естественные и технические науки № 10 октябрь 2023 г.

ОБЩАЯ БИОЛОГИЯ

нами, чаще не  содержащих генетической информации 
и не связанных с процессом экспрессии генов. Вариан-
ты некодирующего экзона (non-coding exon) относятся 
к  замене нуклеотидов в  экзонах, которые не  кодируют 
функциональные участки белков, но часто содержат по-
следовательности, влияющие на регуляцию экспрессии 
гена. Варианты замены нуклеотидов в 3’ UTR (3 prime UTR 
variant), обычно являются некодирующими вариантами 
или вариантами, влияющими на  некодирующие гены, 
прогнозирование которых затруднено или при отсут-
ствии доказательств воздействия. 3’ UTR включает в себя 
последовательности, которые могут влиять на стабиль-
ность мРНК, транспорт и  трансляцию. Таким образом, 
обнаруженные варианты нуклеотидных замен встреча-
ются в  различных областях генома и  имеют различные 
функциональные значения.

Для двух SNP (rs81350212 и rs80957165) локализован-
ных в  генах AIG1 и  AGBL1, оценены эффекты генотипов 
на изменчивость признака количества поросят при рож-
дении (рис. 2, 3). 

По гену AIG1 наибольшее количестве поросят при 
рождении (13,3 гол.) установлено у  свиноматок с  гено-
типом AIG1_GG, по  данному показателю они достовер-
но (p=0,0024) превосходили свиноматок с  генотипами 
AIG1_AA на 1,37 гол. или 11,5 %. 

По гену AGBL1 наибольшее количестве поросят при 
рождении (13,48 гол.) установлено у свиноматок с гено-
типом AIG1_AC, по  данному показателю они достовер-
но (p=0,0019) превосходили свиноматок с  генотипами  
AIG1_CC — на 0,97 гол. или 7,8 %. Различия между гено-
типами AIG1_AC и  AIG1_AA, были статистически недо-
стоверны (p=0,4) и находились в пределах 0,23 гол. или 
1,7 %, в то время как разница между генотипом AIG1_AA 
и AIG1_CC была достоверной (p=0,044) и составила 0,74 
гол. или 5,9 %. Таким образом можно предположить 
связь аллеля AIG1_A с  большим количеством поросят 
при рождении. 

Интересно, что некоторые идентифицированные 
в  этом исследовании гены, обладают известными в  ли-
тературе биологическими функциями, связанными с ре-
продукцией. Описана связь гена AIG1 с регуляцией роста 
и развития половых органов [13], а также влияние на га-
метогенез у свиней [14, 15]. Ген AGBL1 связан с призна-
ками фертильности и  воспроизводства у  голштинского 
крупного рогатого скота [16], а  также с  внесезонным 
ягнением у  овец [17]. Häfliger, I.M. с  соавторами изучая 
фертильность молочного скота обнаружили миссенс-ва-
риант в гене TUBGCP5, ассоциированный с многоплоди-
ем и процентом нормальных отёлов [18]. У человека ген 
TUBGCP5 также влияет на  фертильность и  тесно связан 
с  генезисом и  развитием ооцитов [19]. Описана связь 
гена CEP120 с бесплодием млекопитающих, в том числе 
человека [20–22]. Ген ITGB6 оказывает ингибирующее 
действие на пролиферацию сателлитных клеток скелет-
ных мышц у  свиней, при этом уровни экспрессии гена 
ITGB6 повышаются в скелетных мышцах свиней на 33, 65 
и 90 дни эмбрионального развития [23].

Другие обнаруженные гены связаны с  такими био-
логическим процессами как развитие нервной системы, 
регуляция клеточного цикла, дифференцировка и  вы-
живаемость клеток (ген AFF3) [24], развитие мозга (ген 
AUTS2) [25], развитие костной, мышечной и  других тка-
ней организма (ADGRG6) [26].

Выводы

Таким образом, по  результатам исследования опре-
делены 18 SNPs, связанных с количеством поросят при 
рождении, 10 из  которых локализованы в  генах AIG1, 
AGBL1, ADGRG6, CEP120, AUTS2, AFF3, HHAT, TUBGCP5, 
ITGB6, ENSSSCG00000046397. Дополнительно протести-
рованы эффекты генов AIG1 и  AGBL1 на  плодовитость 
свиноматок. Все это свидетельствует о том, что эти гены 
могут выступать в качестве генов-кандидатов репродук-
тивных признаков свиней и тестироваться в селекцион-
ных программах, направленных на  повышение репро-
дуктивной эффективности свиней. 

Рис. 2. Количество поросят при рождении  
при различных генотипах гена AIG1

Рис. 3. Количество поросят при рождении  
при различных генотипах гена AGBL1
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