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ЗА ДНК-ПОЛІМОРФІЗМАМИ ЛЕЙКОЦИТАРНОГО АНТИГЕНУ   

 
А. С. ОГЕР1,  О. І. МЕТЛИЦЬКА2, В. Ю. НОР3 
1Інститут розведення і генетики тварин імені М.В.Зубця (Чубинське, Україна) 
2Полтавська державна аграрна академія (Полтава, Україна) 
3Інститут свинарства і АПВ НААН (Полтава, Україна) 

Проведено оцінку поліморфізму лейкоцитарного антигену свині (SLA–3) методом алель–
специфічної ПЛР на міжпородному рівні. Досліджено особливості структури алелофонду 
свиней порід велика біла, миргородська, українська степова біла, українська степова ряба та 
в’єтнамська звислочеревна  за чотирма поліморфними сайтами  SLA–3–0602, SLA–3–0401, 
SLA–3–0101  та SLA–3–03cs01. Оцінено інформативність використаних маркерів у визна-
ченні генетичної специфіки порід.  

Проаналізовано рівні генетичної гетерогенності та диференціацію порід за частотним 
розподілом алелів SLA. Доведено перспективність застосування отриманих генетичних хара-
ктеристик у програмах збереження зникаючих порід і підтримки біологічного різноманіття.  
Ключові слова: лейкоцитарний антиген свині (SLA), поліморфізм, алель–специфічна ПЛР 
(SSP–ПЛР), генетичні дистанції, свині 
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The assessment of polymorphism of porcine leukocyte antigen (SLA – 3) was carried out by the 
method of allele-specific PCR at the interbreed level. The peculiarities of the structure of the alelo 
fund of pigs of large white, Mirgorod, Ukrainian steppe white, Ukrainian steppe rippled and Viet-
namese vislobryuya were studied on four polymorphic sites SLA – 3–0602, SLA – 3–0401, SLA – 3–
0101 and SLA – 3–03cs01. The information content of the markers used in determining the genetic 
specificity of the rocks was evaluated. The levels of genetic heterogeneity and differentiation of rocks 
by the frequency distribution of SLA alleles are analyzed. The perspectivity of using the obtained 
genetic characteristics in programs for the conservation of endangered species and the maintenance 
of biological diversity is shown. 
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Проведена оценка полиморфизма лейкоцитарного антигена свиней  (SLA–3) методом 
аллель-специфичной ПЦР на межпородном уровне. Изучены особенности структуры алело-
фонда свиней пород крупная белая, миргородская, украинская степная белая, украинская сте-
пная рябая и вьетнамская вислобрюхая по четырем полиморфным сайтам SLA–3–0602, SLA–
3–0401, SLA–3–0101  та SLA–3–03cs01. Оценена информативность использованных маркеров 
в определении генетической специфики пород. Проанализированы уровни генетической гете-
рогенности и дифференциация пород по частотному распределению аллелей SLA. Показана 
перспективность использования полученных генетических характеристик в программах по 
сохранению исчезающих пород и поддержания биологического разнообразия.  
Ключевые слова: лейкоцитарный антиген свиньи (SLA), полиморфизм, аллель–специфи-
ческая ПЦР (SSP–ПЦР), генетические дистанции, свиньи 

 
Вступ. Проблема збереження генетичних ресурсів місцевих порід сільськогосподарсь-

ких тварин, як визначається у звітах міжнародних організацій FAO і SLOW FOOD 2007–2016 
років,  викликана необхідністю збереження культурних традицій, продовольчою безпекою, 
сталим розвитком сільського господарства а також якістю життя людей у цілому. Важливість 
збереження біорізноманіття підтверджена Міжнародною конвенцією (1 і 6 статті) [1], що під-
креслює значення  збереження і регіонального використання генетичних ресурсів для сільсь-
кого господарства і продовольчої безпеки усього світу. Пріоритетними об’єктами охорони в 
агробіоценозах повинні бути сорти культурних рослин і локальні породи свійських тварин. В 
якості основних науково–методичних засобів, що призначені вирішувати проблему збере-
ження біологічного різноманіття в Україні, визначено «…удосконалену систему моніторингу, 
включаючи інвентаризацію природних ресурсів, ведення кадастрів на основі створення банків 
даних та інформаційних систем» [2]. Очевидно, що головним завданням при розробці програм 
збереження зникаючих порід і видів тварин є визначення і розробка методів виявлення їх ге-
нетичного різноманіття. В цьому аспекті, найбільш перспективними молекулярно–генетич-
ними маркерами в системі моніторингу малочисельних популяцій тварин можна вважати ті, 
що ґрунтуються на визначенні поліморфізму генів головного комплексу гістосумісності. 

Головний комплекс гістосумісності свиней (MHC) містить гени SLA (лейкоцитарний ан-
тиген свині) кластеру I, II і ІІІ.  Гени SLA є високо поліморфними, кодують серію глікопроте-
їнів, що функціонують на поверхні клітин Т – лімфоцитів і, таким чином, забезпечують інди-
відуальну та породоспецифічну відповідь на інфекційні захворювання та вакцинацію [3]. 

Визначення поліморфізму SLA є важливим інструментом для дослідження імунних реа-
кцій, стійкості до захворювань  (особливо до умовно–патогенних кишкових інфекцій, які є 
основною причиною загибелі молодняку на ранніх етапах онтогенетичного розвитку), про-
явом високого рівня репродуктивних [4] та відгодівельних ознак [5].  Актуальність  розробки 
молекулярно–генетичних систем ранньої діагностики стійкості свиней до колібактеріозів, ви-
значається можливістю підвищення у такий спосіб збереженості молодняку, а отже підви-
щення рентабельності галузі свинарства. Генетична система лейкоцитарного антигену свині 
також є цінною моделлю для проведення медико–біологічних досліджень, насамперед, спря-
мованих на апробацію лікарських препаратів, відпрацювання новітніх методів хірургії, прове-
дення оцінки можливості трансплантації органів і тканин від свиней людині. Міжнародним 
комітетом генетиків і селекціонерів тварин (ISAG)  створена систематична номенклатура але-
лів і генотипів  класу I і класу II SLA [6]. Наявна інформація про алелі імунного поліморфізму 
є у відкритій базі даних (IPD–МНС) [7]. Таким чином, високополіморфна система SLA може 
бути надійним критерієм щодо оцінки особливостей генетичної структури зникаючих і мало-
чисельних порід і додатковим елементом їх генетичної паспортизації, ідентифікації  та вирі-
шення нагальних проблем збереження генофонду.  

Аналіз публікацій вітчизняних і зарубіжних науковців за останні роки [8–13] підтвер-
джує тезис про можливість впровадження в систему племінної справи у свинарстві України 
елементів маркер–асоційованої селекції, що ґрунтується на визначенні генотипів з високим 
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потенціалом бажаних продуктивних ознак. В цьому контексті, ДНК–маркери SLA локусу мо-
жуть створити основу моніторингу і системи селекційного поліпшення порід і популяцій сви-
ней, переважно малочисельних і аборигенних зникаючих. Відомо, що цінність місцевих порід 
свиней визначається їх високими адаптивними властивостями до місцевих умов розведення, 
насамперед стійкістю до збудників інфекційних захворювань. Таким чином, пошук унікаль-
них алельних комплексів SLA місцевих порід складатиме вагоме підґрунтя доцільності їх збе-
реження in situ та ex situ. 

Виходячи з вищенаведених даних, метою нашої роботи було визначення генетичних 
особливостей локальних порід і популяцій свиней України за поліморфізмами лейкоцитарного 
антигену SLA–3. 

Матеріали та методи досліджень. Весь обсяг проведених досліджень був здійснений на 
вибірках свиней миргородської породи з Державного підприємства «Дослідне господарство 
імені Декабристів» Інституту свинарства і агропромислового виробництва НААН (ДП «ДГ 
імені Декабристів Інституту свинарства і АПВ НААН», Полтавська область) (n = 48), україн-
ської степової рябої породи з Державного підприємства «Дослідне господарство Інституту 
тваринництва степових районів імені М.Ф.Іванова «Асканія–Нова» – Національного науко-
вого селекційно–генетичного центру з вівчарства» (ДП «ДГ ІТСР – ННСГЦВ» , Херсонська 
область) (n = 12), велика біла порода з племінного репродуктора ПСП «Дзвеняче» с. Дзвеняче, 
Тетіївського району, Київської області (n = 17), українська степова біла (n = 10) та в'єтнамська 
звислочерева (n = 10) – з банку ДНК лабораторії генетики Інституту свинарства і АПВ НААН. 
Для проведення молекулярно–генетичних досліджень від піддослідних тварин були відібрані 
зразки біоматеріалу (венозна кров, щетина із волосяними цибулинами, вушні вищипи, сперма 
кнурів). Для виділення геномної ДНК зі зразків була застосована йоннообмінна смоли 
Chelex@–100 [14]. Для SLA генотипування використовували метод ПЛР–SSP (sequence specific 
primers) згідно методик авторів [15] у власній модифікації. В основі методу лежить ампліфіка-
ція фрагментів певного генетичного локусу в полімеразній ланцюговій реакції з алель–специ-
фічними праймерами. У випадку виникнення однонуклеотидних замін у сайтах випалювання 
праймерів, реакція ампліфікації не відбувається, таким чином забезпечується специфічність 
синтезу алеля відомої нуклеотидної послідовності. Структура використаних у досліді прайме-
рів наведена у таблиці 1.  

 
1. Структура праймерів для генотипування свиней за локусами  SLA 

№ 
з/п Назва локусу 

Назва 
алеля 

(ISAG) 
Структура праймерів  Розмір фра-

гменту 

1 SLA – 3 03cs01 Forward: 5/– GCTCTTCCTCCACGGGTACCA – 3/ 185 п.н Reverse: 5/– GGAGCCACTCCACACACGC – 3/ 

2 SLA – 3 0602 Forward: 5/– GCGACGTCGGGCCAGACT – 3/ 154 п.н Reverse: 5/– GCATCGGCCGCCTCCCT – 3/ 

3 SLA – 3 0101 Forward: 5/– TCGCGGGTACAGTCAGTTTGG – 3/ 217 п.н Reverse: 5/– TGCGTGCTGCAGCGTGTTAT – 3/ 

4 SLA – 3 0401 Forward: 5/– GGAAGCCCCGTTTCATCGAA – 3/ 209 п.н Reverse: 5/– CTGGTTGTAGTAGCCGCGCAGGTTT – 3/ 

5 Α – Actin «+» конт-
роль 

Forward: 5/– CGCCATGTGTGACGAAGACGAGACC – 3/ 
516 п.н 

Reverse: 5/– CACGTACATGGCGGGCACGTTGAAG – 3/ 

 
Алель-специфічна ампліфікація проводилася за наступною схемою: в 0,5-мл пробірки 

типу  Eppendorf вносили реакційну суміш (15 мкл) наступного складу: реакційний буфер (16,6 
ммоль/мл  (NH4)2SO4; 67,0 ммоль/мл  Тріс–НСl (водневий показник  –  8,8 одиниць рН за тем-
ператури 25 ± 0,30С); 0,01%–ий Tween–20; 2,0 ммоль/мл  хлориду магнію; 2 ммоль/мл   кожної 
dNTP) – 1,5 мкл; 

– 100 пM праймеру – (0,2–0,5) мкл; 
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– від 2 до 4 одиниць активності Taq–полімерази – (0,1–0,2) мкл; 
– (1–2нг) ДНК–зразка – (1–3) мкл;  
– вода дейонізована (в необхідній кількості до досягнення загального об’єму суміші 

15 мкл). 
Електрофоретичне розділення  ампліфікованих ділянок ДНК в техніці ПЛР–SSP у фор-

маті мультиплекс проводилось у 2%–му агарозному гелі у тріс-боратному електрофорезному 
буфері (ТВЕ: 0,0879 М Тріс, 0,089 М борна кислота, 0,002 М ЕДТА рН 8,0), згідно методичних 
рекомендацій [16]. Для контролю за розмірами отриманих в результаті ампліфікації  фрагме-
нтів використовувалися маркери молекулярної розміру: pUC19/Msp1 і O’GeneRuler™ 100 bp 
DNA Ladder виробництва «Fermentas» (Вільнюс, Латвія), що дозволяє проводити контроль за 
розмірами ДНК–фрагментів у діапазоні молекулярних розмірів від 50 до 1000 п.н. 

Статистична обробка результатів досліджень проводилась методами математичної ста-
тистики, за використання комп’ютерної програми GenAlex 6.0. [17]. Генетичні дистанції роз-
раховували за показниками індексів генетичної подібності, отриманих в програмі GELSTAT 
за формулою: 

 
Dxy = – lnI 

 
Побудову  дендрограм здійснювали за величинами генетичних дистанцій  в програмі 

TREE та MEGA 4 [18–20]. Статистичний аналіз вірогідності різниці між представниками різ-
них популяцій за частотами алелів, гетерозиготності, внутрігрупової схожості та ін., прово-
дили за алгоритмом Фішера [21]. 

Результати досліджень. Молекулярно–генетичний аналіз з визначення алелів головного 
комплексу гістосумісності свиней за чотирма поліморфізмами SLA–3 показав суттєву відмін-
ність досліджених порід за обраними маркерами (табл. 2). 

 
2. Генетико-популяційні показники різних популяцій свиней за чотирма алелями локусу SLA-3 

Примітка: * – p < 0,05 
 
У дослідженій вибірці свиней миргородської породи виявили відсутність алеля SLA–3–

03cs01 та SLA–3–0602, в той час як за маркерними системи, SLA–3–0101 та SLA–3–0401 дос-
ліджені тварини були поліморфними, з частотою носіїв відповідних алелів 18,2 та 81,8%.  За 
зазначеним поліморфним сайтом SLA–3–0401 тварини порід велика біла, українська степова 
біла і в’єтнамська звислочеревна характеризувались мономорфністю, проте у представників 
аборигенної малочисельної породи української степової рябої частота цього алеля не переви-
щувала 40%. Відмітимо, що генетична структура тварин породи в’єтнамська звислочеревна 
суттєво відрізнялася від популяційних характеристик, отриманих для тварин місцевих україн-
ських порід за чотирма сайтами SLA. Найбільші статистично значущі відмінності зафіксовані 
для частот алелів SLA–3–0602 та SLA–3–0101: перший із названих алелів був відсутній у тва-
рин породи в’єтнамська звислочеревна за його 100% присутності у свиней великої білої по-
роди, другий – зустрічався у всіх тварин породи в’єтнамська звислочеревна і був відсутній у 

 
Породи свиней 

Частоти алелів Рівень внут-
рігру-пової 

схожості 

Сумарна роз-
рахована гете-
розигот-ність 03cs01 0101 0401 0602 

В’єтнамська звисло-
черевна 0,100 1,000* 1,000 0,000 0,960 0,024 

Велика біла 0,000а 0,000 1,000 0,882* 0,927 0,136 
Миргородська 0,000а 0,182 0,818 0,000 0,618 0,495 
Українська степова 
біла 0,400* 0,100 1,000 0,300 0,682 0,250 

Українська степова 
ряба 0,300 0,100 0,400* 0,300 0,156* 0,823 
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вибірці свиней великої білої породи (p < 0,05). Не виключно, що генетична структура свиней 
великої білої породи, обраних для дослідження в ПСП «Дзвеняче», практично не містить ген-
них комплексів, властивих тваринам азійського походження, до яких відноситься в’єтнамська 
звислочеревна.  

На відміну від вибірки свиней миргородської породи, мікропопуляція в’єтнамської зви-
слочеревної виявилася мономорфною за SLA–3–0602, SLA–3–0401 та SLA–3–0101 (тварин–
носіїв алеля 0602 виявлено не було, за 0401 та 0101 поліморфізмами 100% особин мали дослі-
джувані алелі) і лише SLA–3–03cs01 був поліморфним з 10%–ю часткою свиней з цим алелем. 

За результатом SLA-типування вибірки тварин української степової рябої породи було 
показано, що частота алеля SLA–3–0602 склала, як і у тварин української степової білої по-
роди, 30%, а фрагмент SLA–3 локусу з розміром 209 п.н. (алель 0401) виявив ознаки генетич-
ного поліморфізму у цих тварин і зустрічався з частотою 40%, в той час як мікропопуляція 
української степової білої породи виявилася мономорфною за цим алелем, а його частота 
склала 100%.  

За поліморфізмами SLA–3–0101 та SLA–3–03cs01 свині порід українська степова ряба та 
українська степова біла виявилися генетично поліморфними з часткою тварин–носіїв алелю 
0101 по 10%, а алелю 03cs01 – 30% і 40%, відповідно. Вважаємо за необхідне зазначити суттєві 
відмінності цих порід за частотою розповсюдження SLA–3–0401 алеля: він був визначений у 
всіх досліджених тварин української степової білої породи, великої білої і в’єтнамської звис-
лочеревної, тоді як його наявністю характеризувалися лише 40% тварин української степової 
рябої породи.  

Характер розподілу алелів за усіма обраними для дослідження поліморфізмами локусу 
лейкоцитарного антигену свині (SLA–3) показав високу генетичну гомогенність вибірки тва-
рин великої білої породи, з тією особливістю, що носіїв алелів SLA–3–0101 та SLA–3–03cs01 
виявлено не було, а за SLA–3–0602 та SLA–3–0401 100% особин мали у своєму генотипі від-
повідні алелі. Цей факт очевидно пов’язаний з тим, що обрана для  дослідження група свиней 
була високопродуктивною та відселекціонована за основними показниками продуктивності, 
що і підтверджується вихідними зоотехнічними даними з документів племінного обліку гос-
подарства. Також, ймовірно, що генетична гомогенність свиней великої білої породи племза-
воду «Дзвеняче» пов’язана із тим, що вони є потомками обмеженої кількості термінальних 
кнурів плідників імпортної селекції. Метою завезення термінальних кнурів у господарство 
було поліпшення м’ясних і відгодівельних якостей молодняку, отриманого від свиноматок ве-
ликої білої породи української селекції. Високі параметри генетичної гомогенності цих тварин 
підтверджуються і розрахунком показника сумарної розрахованої гетерозиготності що мала 
значення 0,136. Найвищу генетичну і, відповідно, генеалогічну спорідненість (згідно даних 
зоотехнічного обліку) мали тварини в’єтнамської звислочеревної породи, для яких рівень вну-
трігрупової схожості склав 0,960, а розрахована гетерозиготність була мінімальною серед тва-
рин досліджених порід – 0,024. 

Аналіз популяційно-генетичних характеристик автохтонних порід – української степової 
рябої і миргородської дозволив виявити доволі цікаві закономірності, на що необхідно звер-
нути увагу фахівцям при подальшому плануванні селекційно-племінної роботи з цими твари-
нами. Найменше значення внутрігрупової схожості було зафіксоване для свиней української 
степової рябої породи – 0,156, порівняно із величинами цього показника у тварин інших порід 
досліду (р < 0,05), а теоретично розрахована гетерозиготність для вибірки цих тварин дорів-
нювала 0,823. Феномен збільшення гетерозиготності у популяціях сільськогосподарських тва-
рин обмеженої чисельності неодноразово спостерігався низкою дослідників, що пояснюється  
не лише удосконаленням системи гетерогенного добору тварин за генеалогічними даними та 
результатами молекулярно-генетичного маркірування, але і окремими, під  час, невідомими  
факторами презиготичного відбору та природного добору проти гомозигот, насамперед вна-
слідок часткових ефектів інбридингу [22, 23] . 
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Узагальнювальну оцінку генетичної диференціації порід за досліджуваними SLA–3 по-
ліморфізмами отримано шляхом проведення кластерного аналізу на основі розрахованих  ве-
личин генетичних відстаней між породами за розподілом алелів чотирьох SLA–3 поліморфних 
сайтів. Значення генетичної подібності між породами свиней та відповідні ним величини ге-
нетичних дистанцій наведені в таблиці 3. Найбільш генетично віддаленими одна від одної ви-
явилися породи миргородська та українська степова ряба, а значення генетичної дистанції між 
названими породами склало 0,767. Загалом порода українська степова ряба за отриманими ге-
нетичними параметрами характеризувалася найбільш унікальним розподілом SLA–3 алелів, 
порівняно із представниками інших порід досліду, що і вплинуло на конфігурацію побудова-
ної дендрограми генетичних взаємовідносин між породами методом UPGMA (метод попарної 
незваженої кластеризації з арифметичним усередненням) (рис. 1). 

 
3. Генетичні дистанції (верхня діагональ) та генетична подібність (нижня діагональ) між мікропопуляці-

ями свиней п’яти порід за результатами   SLA–3 типування 

 

 
 
Рис 1. Дендрограма генетичних взаємовідносин між породами, де 1 –  В’єтнамська звислочеревна, 
2 – Велика біла, 3 – Миргородська, 4 – Українська степова біла, 5 – Українська степова ряба 
 
Структура побудованої дендрограми складається із двох окремих підкластерів. До пер-

шого із них увійшли тварини миргородської порода та в’єтнамської звислочеревної, а другий 
сформований найбільш генетично подібними тваринами великої білої та української степової 
білої порід, що повністю відповідає історії створення цих порід та історичних зв’язків, що 
склалися між ними у процесі їх подальшого становлення і удосконалення. Подібність мирго-
родської породи до в’єтнамської також має генеалогічне підтвердження  та молекулярно-ге-
нетичні докази, які ґрунтуються на визначенні унікальних гаплогруп у геномі свиней мирго-
родської породи, притаманних свиням в’єтнамської породи [24]. Відмітимо, що тварини укра-
їнської степової рябої породи в структурі отриманої нами дендрограми утворили окреме від-
галуження, наближене до підкластеру аборигенних миргородських свиней.  

Таким чином, в результаті проведеного молекулярно-генетичного, популяційного і кла-
стерного аналізу ми довели унікальність і породну специфічність українських степових білих 

 1

 3

 2

 4

 5

0000000

Породи свиней В’єтнамська 
звислочеревна Велика біла Миргородська Українська сте-

пова біла 
Українська сте-

пова ряба 
В’єтнамська 

звислочеревна 0,000 0,491 0,379 0,416 0,746 

Велика біла 0,509 0,000 0,439 0,312 0,623 
Миргородська 0,621 0,561 0,000 0,397 0,767 

Українська сте-
пова біла 0,584 0,688 0,603 0,000 0,658 

Українська сте-
пова ряба 0,254 0,378 0,233 0,342 0,000 



171 

та українських степових рябих свиней, що є додатковим аргументом проти пропозицій деяких 
науковців з приводу об’єднання цих зникаючих степових порід свиней в одну популяцію. 
Отримані нами генетичні характеристики миргородської породи свиней можуть стати в нагоді 
у процесі відновлення цих тварин біотехнологічними методами, оскільки епідемія африкансь-
кої чуми призвела до повного знищення цих тварин, генеративний матеріал від яких залиши-
вся лише у Банку генетичних ресурсів Інституту розведення і генетики тварин імені М.В.Зубця 
НААН. 

Висновки. Результати розрахунку внутрігрупової схожості, гетерозиготності і генетич-
них дистанцій між представниками досліджених порід за SLA–3 може бути використано при 
оцінці рівня їх генетичної консолідованості, інбридингу і прогнозуванні оптимальних поєд-
нань для отримання гетерозисного ефекту, в тому числі і за ознаками опірності до інфекційних 
захворювань. Виявлення породної специфічності SLA алелофонду тварин місцевих порід 
створює перспективи щодо використання цієї інформації в якості додаткового інструменту їх 
генетичної паспортизації в програмах із збереження і відновлення їх генофонду. 
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