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Селекційний процес в свинарстві може бути значно ефективнішим, 

якщо для оцінки тварин та їх подальшого відбору крім традиційної 

оцінки особин за власною продуктивністю та якістю потомства [1] 

використовувати нові підходи, які базуються на досягненнях молеку- 

лярної генетики [2; 3]. Молекулярно-генетичний аналіз дозволяє 
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виявити локуси геному тварини, які контролюють господарські ознаки 

і розробити на основі їх поліморфізму достатньо точні та інформативні 

ДНК-маркери [4]. За їх допомогою можна проводити оцінку якостей 

тварин на генному рівні, за принципом переходу від гена до ознаки. 

На описаному вище підході ґрунтується маркер-асоційована селек- 

ція, тобто використання ДНК-маркерів у селекції, що сприяє швид- 

кому введенню в популяцію свиней бажаних алелей генів з метою 

підвищення плодючості, продуктивності, стійкості проти захворювань 

і як результат, прискорення селекції та зниження витрат на вироб- 

ництво свинини [5]. Розроблено досить багато типів ДНК-маркерів [6], 

серед яких найперспективнішими є ті, що засновані на виявленні 

однонуклеотидних поліморфізмів (single nucleotide polymorphism – 

SNP) в регуляторних або структурних частинах генів, які відповідають 

за прояв господарсько важливих продуктивних ознак і належать до 

локусів кількісних ознак – QTL (quantitative trait loci). 

На сьогоднішній день відомий цілий ряд генів, для яких вже 

доведені суттєві асоціації з конкретними репродуктивними, відгоді- 

вельними і м’ясними якостями свиней [7; 8]. Приклади генів-маркерів 

продуктивності свиней, які наразі є найбільш використовуваними у 

маркерній селекції [9]: 

– маркери плодючості: ген рецептора естрогену – ESR, ген 

фолікулостимулюючого гормону – FSH, ген ретинол-звʼязуючий білка 

4 – RBP4, ген остеопонтіна – OPN, ген рецептора мелатоніну 1А – 

MTNR1A, ген рецептора пролактину – PRLR; 

– маркери генетичних аномалій: ген рецептора ріанодина – RYR1, 

ген субодиниці гама-3 5’-AMФ-активованої протеїнкінази – PRKAG3, 

ген білка джгутика сперми 2 – SPEF2; 

– маркери відгодівельних і м’ясних якостей свиней: ген інсуліно- 

підобного фактору росту 2 – IGF-2, ген меланокортинового рецептора 

4 – МС4R, ген гормону росту – GH, ген рецептора гормону росту – 

GHRH, ген гіпофізарного фактору транскрипції – PIT1 та ряд інших. 

Перелік генів-маркерів, рекомендованих до використання, постійно 

розширюється. Крім того, актуальним залишається пошук нових генів, 

для яких можуть бути встановлені асоціації з господарсько корисними 

ознаками свиней. У нашій роботі ми розглядаємо SNPs свині за генами 

теломеразної зворотньої транскриптази – TERT та металотіонеїну 2А – 

MT2А, які потенційно можуть бути генами-маркерами та використо- 

вуватись у маркер-асоційованій селекції. 

У ряді досліджень встановлено, що у гені TERT різних тварин 

наявні поліморфізми, які можуть бути використані у якості 
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молекулярно-генетичних маркерів. Так, показана можливість викорис- 

тання полімофізмів у гені TERT для оцінки ступеня диференціації між 

кіньми англо-арабської та гуцульської порід [10]. Також встановлено, 

що можливе успадкування більш довгих теломер завдяки подовженню 

теломер у сперматозоїдів, що у свою чергу уповільнить процеси 

старіння [11], а отже може відобразитись на продуктивній придатності 

тварин. Крім, того зміни у регуляції та у самому гені TERT призводять 

до більшої схильності до захворювань [12], що безпосередньо має 

впливати на господарсько корисні ознаки тварини. 

Металотіонеїн 2А належить до родини висококонсервативних 

білків, які відіграють важливу роль у метаболізмі есенціальних та 

захисті від токсичної дії важких металів [13]. Для людини встановлено 

звʼязок різних фізіологічних та патологічних станів з поліморфізами 

генів металотіонеїнів [14]. Також виявлені зв’язки поліморфізмів 

за генами металотіонеїнів гігантської устриці (Crassostrea gigas) [15] 

та корів Зебу (Bos taurus indicus) [16] з групами тварин, які проживали 

на територіях, забруднених важкими металами, або були стійкими до 

них, що робить гени металотіонеїнів перспективними маркерами 

резистентності до важких металів. 

Для розробки молекулярно-генетичних маркерів на основі 

обраних генів та пошуку перспективних SNPs було проаналізовано 

бази даних первинної структури генів TERT (Ensembl ID: 

ENSSSCG00000017118) та MT2A (Ensembl ID: ENSSSCG00000030300). 

Для дослідження гена TERT обрано фрагмент другого екзону, що 

містить чотири місенс SNPs (rs789641834, rs698799571, rs706045634, 

rs696805316) та один синонімічний SNP (rs320317081). Для 

дослідження гена MT2A було обрано ділянку, що включає 5’-область 

(промоторну), перший екзон і частину першого інтрону, оскільки 

велика кількість SNPs, розташованих у промоторній області 

потенційно можуть впливати на регуляцію експересії гена MT2A. 

За використання програми Primer3 [17] було здійснено дизайн 

олігонуклеотидних праймерів для ПЛР-ампліфікації і оптимізовано 

умови ампліфікації для фрагментів генів TERT (271 пн) та MT2A (520 

пн), як зазначено у табл. 1. 

Для розроблення техніки генотипування методом ПЛР-ПДРФ 

за геном TERT свиней було обрано SNP rs698799571, а для гено- 

типування за геном MT2A свиней – SNP rs333287340. Далі було здійс- 

нено підбір ендонуклеаз рестрикції, визначено розмір рестрикційних 

фрагментів для кожного з алельних варіантів (табл. 2), що візуалізу- 

ються після розділення в 8 % поліакриламідному гелі. 
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Таблиця 1 

Структура праймерів і програма ампліфікації 

Ген 
Програма 

ампліфікації 

Фраг- 

мент 
Структура праймерів 

TERT 

94 ºС – 3 хв.; 

31 цикл:  

94 ºС – 30 сек.; 

60 ºС – 26 сек.; 

72 ºС – 40 сек.; 

72 ºС – 2 хв. 

271 

пн 

F: 5/- ACGACGTGCTCACCCACCT -3/ 

R: 5/- GCCTCTTGGCTGGAAGTGG -3/ 

МТ2А 

94ºС – 3 хв.; 

31 цикл:  

94 ºС – 30 сек.; 

58 ºС – 26 сек.; 

72 ºС – 40 сек.; 

72 ºС – 2 хв. 

520 

пн 

F: 5/- ACCTGCCCTCTAACCTCTAA -3/ 

R: 5/- AACGTTAAGTGGGGAGTCAG -3/ 

 

Таблиця 2 

Ендонуклеаза рестрикції, прогнозовані фрагменти рестрикції і 

відповідні їм алельні варіанти 

Ген/ 

ендонуклеаза 

рестрикції 

Алелі і відповідні фрагменти рестрикції,  

в пн 

TERT / RsaI A :231+39 T: 270 

MT2A G: 169+131+55+53+52+32+23 C: 221+131+55+53+32+23 

 

Розроблена техніка ДНК-типування з використанням методу ПЛР-

ПДРФ для генів TERT та MT2A свині дозволяє проводити аналіз розподілу 

та співвідношення між алельними варіантами генів за обраними SNPs у 

популяціях свиней різних порід. Типування свиней за генами TERT та 

MT2A може дати корисну інформацію для відбору тварин зі сприятливим 

для розвитку продуктивних ознак генотипом. У випадку, якщо для 

досліджуваних SNPs будуть знайдені достовірні асоціації з господарсько 

корисними ознаками свиней, це стане основою для впровадження генів 

TERT та MT2A у практику селекційного процесу, що розширить 

можливості маркер-асоційованої селекції свиней. 
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