
 

135 
 

УДК 636.4.06.082:575.113 
DOI: https://doi.org/10.31073/abg.64.12 
 

РІСТ І РОЗВИТОК СВИНЕЙ З РІЗНИМ ГЕНОТИПОМ 
ЗА ДНК-МАРКЕРАМИ SLC11A1 ТА FUT1 

 
В. В. СУХНО∗ 
Інститут свинарства і агропромислового виробництва НААН (Полтава, Україна) 
https://orcid.org/0000-0002-0251-5329 – В. В. Сухно 
v.sukhno1980@gmail.com 

У статті висвітлено результати дослідження особливостей росту та розвитку сви-
ней з різними генотипами ДНК маркерів резистентності до інфекційних хвороб. Досліджен-
ня проводились на чистопорідному поголів’ї великої білої породи заводського типу «Багачан-
ський» господарства "Плехів-Агро" Полтавської області. Молекулярно-генетичні дослі-
дження проведено в Інституті свинарства і агропромислового виробництва НААН. Було 
встановлено, що піддослідні свині мають достатньо високий, для проведення асоціативного 
аналізу, рівень поліморфізму за генетичними маркерами SLC11A1/HinfI 334 C > T та FUT1 
SNP g.307 G > A. Не виявлено негативного впливу генотипів, асоційованих із підвищеною 
резистентністю до інфекційних хвороб (а в ряді випадків зафіксовано позитивний вплив), на 
ріст і розвиток піддослідних свиней. Маркер-асоційована селекція за дослідженими генами 
сприятиме створенню нових  структурних елементів великої білої породи свиней з підвище-
ною інтенсивністю росту та покращеною стійкістю до інфекційних хвороб. 
Ключові слова: свинарство, ДНК-маркери, NRAMP1 (SLC11A1), FUT1, прирости, розви-
ток, інтенсивність формування, напруга росту 
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The article highlights the results of research of the growth and development characteristics of 
pigs with different genotypes of DNA markers of resistance to infectious diseases. The research was 
carried out on purebred Large White pigs of the farm type "Bagachansky" of the farm "Plehiv-
Agro" of the Poltava region. Molecular and genetic studies were carried out at the Institute of Pig 
Breeding and Agro-Industrial Production of the National Academy of Agricultural Sciences. It was 
established that the experimental pigs have a sufficiently level of polymorphism for genetic markers 
SLC11A1/HinfI 334 C > T and FUT1 SNP g.307 G > A to conduct an associative analysis. No neg-
ative impact of genotypes associated with increased resistance to infectious diseases (and in some 
cases a positive impact was established) on the growth and development of experimental pigs was 
found. Marker-associated selection based on the studied genes will contribute to the creation of 
new structural elements of a large white breed of pigs with increased growth intensity and im-
proved resistance to infectious diseases. 
Keywords: pig breeding, DNA markers, NRAMP1 (SLC11A1), FUT1, growth, development, 
formation intensity, growth tension 
 

Вступ. За останні десятиріччя в Україні відбулось кілька кардинальних змін в напрямах 
селекційної роботи із свинями. У другій половині ХХ-го сторіччя змінився основний тип 
продуктивності, до якого прагнули селекціонери. До того часу основним видом продукції, 
яку отримували від свиней, було сало. Для створення порід відбирали тварин із вищою саль-
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ною продуктивністю. Наприклад, для виведення миргородської породи свиней були викори-
стані свині, що відрізнялись на 16–18% більшим вмістом жиру порівняно із великою білою 
породою [40]. Тоді як, починаючи із 70-х років минулого століття, чільне місце у селекції 
свиней зайняли ознаки м’ясної продуктивності [5, 6, 22, 38, 39]. 

Друга суттєва зміна у напрямах селекції пов’язана із тим, що у товарному виробництві 
свинини значно поширилось використання гібридних свиней для відгодівлі. За повідомлен-
ням М. Д. Березовського (2014), в країнах з розвиненим свинарством 75–80% товарних сви-
ней, призначених для отримання продукції, представлено саме гібридним поголів’ям. Завдя-
ки гібридизації отримують товарний молодняк з високою енергією росту та кращою товщи-
ною шпику, особливо при використані термінальних кнурів [24, 45, 48]. 

Проте, необхідною умовою отримання гібридних свиней є наявність чистопородного 
поголів’я перевіреного на поєднаність. Максимальний прояв ефекту гетерозису, на якому 
базується будь-яка система гібридизації, можливий лише за використання однорідних відсе-
лекціонованих за певними ознаками та типом продуктивності чистопорідних свиней з висо-
кою племінною цінністю [25, 28, 30, 47]. Це і обумовило другу кардинальну зміну у напря-
мах селекції, призначену створити вузькоспеціалізовані породи, або їх структурні елементи з 
високою загальною та специфічною комбінаційною здатністю для застосування в системах 
гібридизації  [2, 26, 27, 29, 31, 42]. 

Третьою кардинальною зміною, яка відбулась у напрямах селекції свиней, на нашу ду-
мку, є зміщення акценту з кількісного аспекту виробництва свинини в бік отримання резис-
тентних до хвороб та стресів тварин, придатних до органічного виробництва і мінімізації 
негативного впливу на екологію. Підтвердженням цієї думки є велика кількість досліджень 
присвячених органічному виробництву продукції свинарства, для отримання якої використо-
вують різні підходи у тому числі і селекційно-генетичні [23, 33, 34, 35, 37, 41, 46]. 

Роль селекційних методів підвищення резистентності тварин виросла після введення в 
дію Регламенту (ЄС) 2019/6 Європейського Парламенту та Ради від 11 грудня 2018 року про 
ветеринарні лікарські засоби http://data.europa.eu/eli/reg/2019/6/oj, який забороняє викорис-
тання антимікробних засобів у якості стимуляторів росту сільськогосподарських тварин, або 
для профілактики інфекційних захворювань [17]. Одним із генів, поліморфізм якого асоцію-
ється із загальною резистентністю до хвороб, є Natural Resistance-Associated Macrophage 
Protein 1 (NRAMP1), також відомий як SLC11A1 [4]. Він був вперше клонований Tuggle et al. 
(1997 [16]). Даний ген був визначений як кандидатний, що може впливати на стійкість сви-
ней до сальмонельозу [15], а результати, отримані пізніше, вказали, що ген NRAMP1 можна 
розглядати як молекулярний маркер для відбору свиней, що мають генетично обумовлену 
загальну стійкість до хвороб [21]. Також на резистентність тварин впливає ген (FUT1) 
пов’язаний із стійкістю до колібактеріозу. Слід зазначити, що дана хвороба є однією із най-
більш розповсюджених інфекційних хвороб у свинарстві України [8, 12, 43, 49]. Проблемою 
колібактеріозу займаються також і у розвинених країнах з високим рівнем ведення галузі 
свинарства [9, 14]. 

Не зважаючи на те, що вплив поліморфізму генів SLC11A1 та FUT1 на резистентність 
свиней до хвороб підтверджується значною кількістю досліджень [1, 15, 20, 21], вплив цих 
маркерів на ріст і розвиток свиней на даний момент вивчено не достатньо, що і обумовило 
актуальність теми досліджень. 

Метою дослідження було визначити вплив на ріст і розвиток свиней поліморфізму ге-
нів SLC11A1 (NRAMP1) та FUT1 та оцінити доцільність використання даних маркерів у селе-
кційній роботі із великою білою породою. Для досягнення поставленої мети були вирішено 
ряд завдань: проведено типування за генами SLC11A1 (NRAMP1) та FUT1 племінного пого-
лів’я стада свиней внутріпородного типу УВБ-3 (заводський тип «Багачанський»); за резуль-
татами типування сформовано піддослідні групи та досліджено ріст і розвиток свиней різних 
генотипів; проведено оцінку впливу зазначених ДНК-маркерів на абсолютні та відносні при-
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рости, інтенсивність формування, напругу та рівномірність росту піддослідного поголів’я; 
визначено перспективи селекційної роботи за дослідженими ДНК-маркерами. 

Матеріал і методи досліджень. Науково-господарський дослід проведено на 50-ти 
свинях великої білої породи української селекції (УВБ-3 заводський тип «Багачанський») 
господарства "Плехів-Агро" Полтавської області. Молекулярно-генетичні дослідження про-
ведено в Інституті свинарства і агропромислового виробництва НААН. Геномну ДНК виді-
ляли з 400 мкл крові сорбентним методом із використанням стандартного протоколу виді-
лення ДНК ссавців за допомогою “Chelex 100” [19]. ДНК-типування проводили методом 
ПЛР-ПДРФ [32]. Фрагмент гена свині SLC11A1 (NRAMP1), що складається з 536 пар нуклео-
тидів ампліфікували за допомогою пари специфічних праймерів [16]: прямий (F: 5'- 
GCGTCAGTCTTCCCTGCTCAG- 3 ') і зворотний (R: 5'- ACGGCAGTTACCACTCTCCATC T 
-3' ).  При дослідженні гену FUT1 використовували праймери наступної структури: F – 5/ – 
CCAACGCCTCCGATTCCTGT -3/ та R – 5/ – GTGCATGGCAGGCTGGATGA -3/ [43]. Про-
грама ампліфікації: 94° – 5 хв.; 35 циклів: 94° – 40 с, відпал праймерів для SLC11A1 60° – 40 с 
(відпал праймерів для FUT1 62° – 40 с), 72° – 60 с, 72° – 5 хв. Для рестрикції SLC11A1 
(NRAMP1) використовували ферменти AvaII і HinfI, генотипи визначали за довжиною ре-
стрикційних фрагментів згідно [16] у модифікації [17]. Синтезований у результаті ПЛР амп-
ліфікат гену FUT1 піддавали рестрикції ферментом HspAI (Thermo Fisher Scientific, Литва), 
що зумовлювало появу фрагментів рестрикції, які відповідають наступним генотипам гена 
FUT1: АА – 161 п. н., GA – 161, 117, 44 п. н., GG: 117, 44 п. н. 

Після проведення ДНК-типування, тварини були розбиті на дослідні групи відповідно 
до їх генотипу. 

У піддослідних тварин щомісячно визначали живу масу, починаючи від відлучення у 
28 днів до досягнення віку шести місяців. За результатами зважування розраховували серед-
ньодобові, абсолютні та відносні прирости. Інтенсивність формування визначали за форму-
лою [44]: 
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де Δt – інтенсивність формування; W2 – жива маса свиней в 2 місяці; W4 – жива маса свиней 
в 4 місяці; W6  – жива маса свиней в 6 місяців. 

Індекси напруги та рівномірності росту розраховували за формулами [36]: 
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де Іn – індекс напруги росту; Ір – індекс рівномірності росту; ВП – відносний приріст за пе-
ріод 2–6 міс.; СП – середньодобовий приріст за період 2–6 міс. 

Статистичну обробку отриманих даних проводили з використанням програм Genalex 6 
[13] та Microsoft Excel 2019. 

Результати досліджень. За результатами проведення типування за ДНК-маркерами та 
визначення індексу інформаційного вмісту поліморфізму (PIC) було встановлено, що пода-
льші дослідження доцільно проводити за локусами SLC11A1/HinfI 334 C > T та FUT1 g.307 
G > A, де індекс PIC склав відповідно 0,350 та 0,320 одиниць, що вказує на оптимальний рі-
вень для асоціативного аналізу [3]. 

В результаті визначення показників живої маси, абсолютних, відносних та середньодо-
бових приростів свиней з різним генотипом за ДНК-маркером SLC11A1/HinfI 334 C > T було 
встановлено, що свині з генотипом ТТ характеризувались вищою інтенсивність росту і пере-
важали аналогів з генотипом СТ майже в усі вікові періоди (табл. 1). 
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Перевага тварин із генотипом ТТ за живою масою у різні періоди вирощування колива-
лась від 2,16% до 7,82%, проте не у всі вікові періоди різниця між піддослідними групами 
була достовірною. Свині з генотипом ТТ характеризувались кращими приростами (абсолют-
ними і середньодобовими) у перші два місяці життя, проте у період 2–3 місяці гетерозиготні 
тварини з генотипом СТ переважали за інтенсивністю росту гетерозиготних свиней, особли-
во це помітно за їх відносним приростом, що був вищим на 4,02 відсоткових пункти. 

 
1. Жива маса та прирости свиней в залежності від генотипу за ДНК-маркером SLC11A1/HinfI 334 C > T, 

x ± Sx 

Показник Генотип 
SLC11A1/HinfI 334 СТ (n = 33) SLC11A1/HinfI 334 ТТ (n = 16) 

Період 
жива маса 

в кінці 
періоду, кг 

абсолютний 
приріст,  

кг 

відносний 
приріст,  

кг 

середньо-
добовий 
приріст,  

г 

жива маса 
в кінці 

періоду, кг 

абсолютний 
приріст,  

кг 

відносний 
приріст,  

кг 

середньо-
добовий 

приріст, г 

0–28 діб 7,88 
± 0,16 

6,41 
± 0,15 

136,87 
± 1,41 

228,84 
± 5,27 

8,05 
± 0,20 

6,54 
± 0,18 

136,94 
± 1,95 

235,85 
± 6,91 

28–60 діб 15,22 
± 0,31 

7,34 
± 0,26 

63,37 
± 1,77 

474,79 
± 8,60 

16,41 
± 0,26** 

8,36 
± 0,15** 

68,60 
± 1,39* 

511,81 
± 8,91** 

2–3 місяці 30,21 
± 0,35 

14,99 
± 0,30 

66,25 
± 1,47 

498,88 
± 9,86 

31,22 
± 0,43 

14,82 
± 0,29 

62,23 
± 0,89* 

490,51 
± 9,63 

3–4 місяці 50,38 
± 0,49 

20,17 
± 0,23 

50,10 
± 0,46 

693,27 
± 7,47 

52,14 
± 0,62* 

20,92 
± 0,21* 

50,23 
± 0,28 

719,01 
± 6,47* 

4–5 місяці 70,98 
± 0,81 

20,61 
± 0,76 

33,87 
± 1,13 

680,91 
± 25,16 

74,43 
± 1,89 

22,28 
± 1,62 

34,79 
± 2,02 

731,89 
± 50,35 

5–6 місяці 93,60 
± 1,10 

22,62 
± 0,36 

27,48 
± 0,25 

750,22 
± 12,43 

98,64 
± 2,31* 

24,21 
± 0,56* 

28,05 
± 0,46 

805,65 
± 19,83* 

Примітка: різниця між генотипами достовірна при * – p < 0,05; ** – p < 0,01; *** – p < 0,001. 
 
Отримані нами результати узгоджуються із даними інших дослідників [18] і можуть 

бути пояснені процесом компенсаторного росту, який характеризується тим, що відставання 
в рості на окремому етапі онтогенезу сприяє інтенсивним приростам у наступні вікові періо-
ди, а крива росту має осцилюючий вигляд, що, в свою чергу, обумовлюється чергуванням 
періодів інтенсивного росту та періодів диференціації у які ріст сповільнюється, а, натомість, 
посилюються процеси формування та розвитку. 

В результаті вивчення динаміки показників живої маси та росту піддослідних свиней з 
різним генотипом за маркером FUT1 g.307 G > A не було встановлено достовірної різниці 
між генотипами, у тварин із бажаним генотипом, пов’язаним із стійкістю до колібактеріозу 
(АА) спостерігали лише тенденцію до більшої живої маси та кращих середньодобових при-
ростів на заключних етапах вирощування (табл. 2). 

Слід зазначити, що у окремих випадках [43, 11] було встановлено позитивний вплив 
генотипу FUT1АА на показники середньодобових приростів, вік досягнення маси 100 кг та 
товщину шпику свиней, проте, також існує значна кількість наукових робіт де стверджуєть-
ся, що даний ген не впливає на продуктивні якості [10, 7, 1]. Даний факт може пояснюватись 
як різним вихідним матеріалом на якому проводились дослідження, так і різним ветеринар-
ним статусом господарств, де проводились дослідження, очевидно, що у на фермах з висо-
ким рівнем поширення колібактеріозу вплив генотипу несприйнятливого до даної хвороби 
буде більш помітним. 

Крім динаміки приростів нами було визначено інтенсивність формування, індекси на-
пруги та рівномірності росту піддослідних тварин (табл. 3). 

Незважаючи на те, що тварини із генотипом SLC11A1/HinfI 334 СТ відрізнялись вищім 
показником інтенсивності формування на 9,36% порівняно із аналогами з генотипом 
SLC11A1/HinfI 334 ТТ, проте критерій достовірності отриманої різниці (t = 1,86) засвідчив, 
що рівень значущості результату знаходиться в межах 0,5 < p < 0,1, тобто у даному випадку 
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можна говорити лише про тенденцію до вищої інтенсивності формування у гетерозиготних 
тварин. На противагу, тенденцію (p < 0,1) до більшої рівномірності росту спостерігали в гру-
пі з генотипом SLC11A1/HinfI 334 ТТ, різниця між групами склала 7,9%. За напругою росту 
суттєвих відмінностей між генотипами ДНК-маркера SLC11A1/HinfI 334 C > T виявлено не 
було. 

 
2. Жива маса та прирости свиней в залежності від генотипу за ДНК-маркером FUT1 g.307 G > A, x ± Sx 

Показ-
ник 

Генотип 
FUT1 g.307 AA (n = 7) FUT1 g.307 AG (n = 13) FUT1 g.307 GG (n = 30) 

Період 

жива 
маса в 
кінці 

періоду, 
кг 

прирости 
жива 

маса в 
кінці 

періоду, 
кг 

прирости 
жива 

маса в 
кінці 

періоду, 
кг 

прирости 

абс., 
кг 

відн., 
кг 

середньо-
добовий, г 

абс., 
кг відн., кг середньо-

добовий, г 
абс., 

кг 
відн., 

кг 
середньо-
добовий, г 

0–28 
діб 

7,92 
± 0,37 

6,58 
± 0,38 

141,82 
± 4,33 

234,87 
± 13,56 

7,70 
± 0,29 

6,17 
± 0,24 

133,70 
± 1,66 

220,25 
± 8,45 

8,02 
± 0,15 

6,50 
± 0,14 

136,43 
± 1,49 

233,49 
± 5,10 

28–60 
діб 

16,04 
± 0,71 

8,12 
± 0,46 

67,78 
± 2,87 

484,92 
± 13,24 

15,29 
± 0,43 

7,59 
± 0,31 

66,25 
± 2,36 

483,85 
± 12,15 

15,59 
± 0,31 

7,57 
± 0,27 

63,93 
± 1,77 

487,94 
± 9,70 

2–3  
місяці 

30,96 
± 0,96 

14,92 
± 0,37 

63,74 
± 1,66 

497,40 
± 11,91 

29,85 
± 0,51 

14,55 
± 0,35 

64,69 
± 1,80 

484,08 
± 12,03 

30,61 
± 0,36 

15,02 
± 0,32 

65,23 
± 1,53 

498,45 
± 10,79 

3–4  
місяці 

51,09 
± 1,35 

20,12 
± 0,47 

49,12 
± 0,74 

692,38 
± 16,61 

49,99 
± 0,72 

20,14 
± 0,35 

50,50 
± 0,72 

690,14 
± 12,02 

51,15 
± 0,52 

20,54 
± 0,23 

50,28 
± 0,40 

707,12 
± 6,90 

4–5 
 місяці 

73,74 
± 2,13 

22,66 
± 1,31 

36,25 
± 1,66 

738,53 
± 43,60 

70,94 
± 1,38 

20,95 
± 1,49 

34,49 
± 2,22 

697,76 
± 50,15 

71,93 
± 1,19 

20,78 
± 0,98 

33,49 
± 1,27 

684,40 
± 30,83 

5–6  
місяці 

97,60 
± 2,55 

23,86 
± 0,64 

27,89 
± 0,61 

791,60 
± 22,35 

94,22 
± 1,85 

23,29 
± 0,57 

28,19 
± 0,39 

772,82 
± 20,51 

94,77 
± 1,55 

22,84 
± 0,43 

27,41 
± 0,29 

758,57 
± 15,24 

 
3. Показники інтенсивності формування, напруги і рівномірності росту свиней, x ± Sx 

Генотип Інтенсивність формування Напруга росту Рівномірність росту 
SLC11A1/HinfI 334 C > T 

СТ 0,474 ± 0,017 0,214 ± 0,007 0,445 ± 0,009 
ТТ 0,430 ± 0,017 0,204 ± 0,005 0,481 ± 0,018 

FUT1 g.307 G > A 
АА 0,421 ± 0,0191 0,198 ± 0,0078 0,477 ± 0,0007 
AG 0,453 ± 0,0307 0,204 ± 0,0114 0,457 ± 0,0012*** 
GG 0,472 ± 0,0162* 0,215 ± 0,0063 0,450 ± 0,0007*** 

Примітка: різниця порівняно із генотипом FUT1 АА достовірна при * – p < 0,05; ** – p < 0,01;  
*** – p < 0,001. 

 
Серед тварин з різними генотипами FUT1 g.307 G > A найвищою інтенсивністю фор-

мування відрізнялись гомозиготи за алелем G (сприйнятливі до колібактеріозу), різниця 
склала 12,19%. Навпаки, за рівномірністю росту кращими виявились свині резистентні до 
колібактеріозу, що мали генотип FUT1 АА. Ймовірним поясненням цьому може бути те, що 
тварини схильні до захворювання знижували темпи росту після інокуляції умовно-
патогенних мікроорганізмів, а після завершення інфекційного процесу відбувався компенса-
торний ріст. Із цим припущенням узгоджується зниження відносних приростів у поросят з 
генотипом GG та AG у період 28–60 діб і підвищення відносних приростів у цих двох групах 
у період 2–3 місяці. Тоді як, у групі поросят з генотипом FUT1 АА відносний приріст із ві-
ком постійно знижувався. Загалом, резистентні генотипи SLC11A1/HinfI 334 ТТ та FUT1 АА 
відрізнялись меншою інтенсивністю формування та кращою рівномірністю росту. 

Висновки. Свині великої білої породи внутріпородного типу УВБ-3 мають достатньо 
високий для проведення асоціативного аналізу рівень поліморфізму за генетичними марке-
рами SLC11A1/HinfI 334 та FUT1 SNP g.307 G > A. Індекс інформаційного вмісту поліморфі-
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зму (PIC > 0,3) свідчить про цінність цього типу для збереження генетичного різноманіття  
свиней. 

У дослідженнях встановлено, що генотип TT ДНК-маркера SLC11A1/HinfI 334 (асоці-
йований із підвищеною резистентністю до інфекційних хвороб) позитивно впливає на інтен-
сивність росту свиней, про що свідчать вищі прирости протягом вирощування та обумовлена 
ними більша на 4,86% жива маса у віці 6 місяців (p < 0,05). 

Генотип АА ДНК-маркера FUT1 g.307 G > A (асоційований із резистентністю до колі-
бактеріозу) позитивно вплинув на рівномірність росту свиней, водночас, на інтенсивність 
росту впливу даного маркеру не виявлено, що вказує на доцільність проведення селекційної 
роботи за цим геном для створення лінії свиней стійкої до колібактеріозу. 

Генотипи асоційовані із кращою резистентністю до інфекційних хвороб SLC11A1/HinfI 
334 ТТ та FUT1 АА відрізняються меншою інтенсивністю формування та кращою рівномір-
ністю росту, що позитивно вплинуло на ознаки відгодівельної продуктивності та може бути 
використано у селекційній роботі. 
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