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Аннотация. Был проведен генетический анализ полиморфизма генов ECR F18/FUT1 и MUC4 у свиней белорусской крупной белой породы. Установлена различная частота встречаемости генотипов и частот мутантного аллеля G. Выявлено положительное влияние желательных генотипов генов ECR F18/FUT1 и MUC4 у родительских форм на сохранность и выход деловых поросят.
Summary. The genetic analysis on character of polymorphism of genes ECR F18/FUT1 and MUC4 among pigs of Byelorussian Large White breed is lead. Relative density of various genotypes and frequencies of occurrence mutant allele G investigated genes is established. Positive  influence  of  desirable  genotypes  of  parental  forms and combinations in schemes of
pairing on genes ECR F18/FUT1 and MUC4 on safety and an output of business pigs has been revealed.
Введение. Селекция на высокую продуктивность животных должна, по возможности, включать отбор на генетическую устойчивость к инфекционным и паразитарным заболеваниям, поскольку в идеале высокопродуктивные животные должны быть здоровы и свободны от инфекций и инвазий [1, 5]. 
В настоящее время в числе генетических маркеров, представляющих практический интерес для свиноводства, рассматриваются гены-рецепторы ECR F18/FUT1 и MUC4, обуславливающие предрасположенность свиней к такому заболеванию, как колибактериоз [2, 7, 8].
С развитием промышленного свиноводства данное заболевание стало представлять серьезную проблему как для ферм, так и для крупных свиноводческих комплексов. Экономический ущерб складывается из затрат на лечение больных животных, специфическую профилактику болезни, недополучения продукции в результате падежа поросят и последующего снижения продуктивности (до 30%) у переболевших животных [6]. По данным Главного управления ветеринарии Министерства сельского хозяйства Республики Беларусь, в 2006 г. было выявлено 109 свиноводческих хозяйств неблагополучных по колибактериозу, а в 2007 г. – 86 хозяйств. Удельный вес павших поросят от числа заболевших составил 13 и 20% соответственно.
Вирулентность возбудителя данного заболевания обуславливается возможностью продуцировать специфические адгезины – факторы прикрепления (фибриллярные антигены) к соответствующим рецепторам энтероцитов тонкого кишечника. В дальнейшем выделяемые токсины прекращают жидкоабсорбирующую деятельность эпителиальных клеток кишечника, что приводит к развитию диареи. Из специфических адгезинов при колибактериозе поросят наиболее важную роль играют F18 и F4 (К 88). В основе генетической устойчивости поросят к диарее лежит отсутствие на поверхности клеток кишечника таких животных соответствующих рецепторов [3, 4].
Цель работы: определить частоты встречаемости генов ECR F18/FUT1 и MUC4 у животных белорусской крупной белой породы и установить влияние различных аллеломорфов генов ECR F18/FUT1 и ECR F4 на сохранность поросят в течение подсосного периода.
Материал и методика исследований. Исследования проводились в условиях селекционно-гибридного центра «Заднепровский» Оршанского района Витебской области (ген MUC4) и фермерского хозяйства «Хацкевич» Борисовского района Минской области (ген ECR F18/FUT1) на хряках, свиноматках и поросятах белорусской крупной белой породы.

Из ушей свиней родительского стада отбирали пробы ткани с помощью щипцов для мечения, консервировали в этиловом спирте и передавали в лабораторию молекулярной генетики (ВИЖ, Россия). Из образцов в лаборатории проводилось выделение ДНК для последующего анализа полиморфизма генов методом ПЦР-ПДРФ, который позволил выделить генотипы по гену ECR F18/FUT1: AA – желательный, AG – гетерозигота, GG – нежелательное гомозиготное проявление мутантных аллелей; по гену MUC4: СС – желательный, СG – гетерозигота, GG – нежелательный. Аллель G в гетерозиготных генотипах AG и CG находится в доминантном состоянии, что, в свою очередь, указывает на определенную чувствительность к колибактериозу и, соответственно, возможную более низкую сохранность животных с данным набором аллелей.
Результаты исследований и их обсуждение. Анализ результатов генетических тестов, проведенных на подопытных животных, позволил выявить частоту встречаемости генотипов исследуемых генов (таблицы 1, 2).
Таблица 1 – Частота встречаемости генотипов и аллелей гена ECR F18/FUT1 у свиней, разводимых  в условиях фермерского хозяйства «Хацкевич»
	Половозрастная группа
	Голов
	Частота генотипов, %
	Частота аллелей

	
	
	AA
	AG
	GG
	A
	G

	Хряки основные
	11
	-
	27,3
	72,7
	0,14
	0,86

	Свиноматки основные
	89
	3,4
	44,9
	51,7
	0,26
	0,74


Как показывают данные таблицы 1, частота встречаемости нежелательного генотипа GG по гену ECR F18/FUT1 у животных белорусской крупной белой породы была довольно высокой: от 51,7% у свиноматок до 72,7% у хряков. Как у свиноматок, так и у хряков частоты встречаемости аллелей гена ECR F18/FUT1 были близки – А – 0,14-0,26; G – 0,86-0,74.
Таблица 2 – Частота встречаемости генотипов и аллелей гена MUC4, разводимых в условиях СГЦ «Заднепровский»
	Половозрастная группа
	Голов
	Частота генотипов, %
	Частота аллелей

	
	
	СС
	AG
	GG
	С
	G

	Хряки основные
	44
	68,2
	31,8
	-
	0,84
	0,16

	Свиноматки основные
	95
	29,5
	70,5
	-
	0,72
	0,28


Как следует из приведенных данных, частота встречаемости предпочтительного генотипа СС у животных варьировала достаточно в широком диапазоне – от 29,5% у свиноматок до 68,2% у хряков. Гомогенных животных с нежелательным генотипом GG выявлено не было, что связано с высоким давлением селекции при отборе молодняка (особенно хрячков) на ремонт в СГЦ «Заднепровский». 
Поскольку наличие в генотипе свиней мутантного аллеля G генов-рецепторов ECR F18/FUT1 и MUC4 связано с возможным выбытием поросят, в анализе действия генов важную роль играет сохранность молодняка к отъему (таблица 3).
Таблица 3 – Влияние полиморфизма генов ECR F18/FUT1 и MUC4 на продуктивность свиноматок белорусской крупной белой породы 
	Продуктивные
показатели
	Генотипы свиноматок

	
	по гену ECR F18/FUT1 (фермерское хозяйство «Хацкевич»)
	по гену MUC4
(СГЦ «Заднепровский»)

	
	AA
	AG
	GG
	СС
	CG

	Получено опоросов
	3
	18
	24
	37
	106

	Многоплодие, гол.
	10,0±0,57
	9,4±0,24
	9,3±0,46
	12,1±0,26
	12,4±0,18

	Поросят к отъему, гол
	9,3±0,66
	8,6±0,22
	7,7±0,46
	10,3±0,16*
	9,8±0,12

	Сохранность, %
	93,2±3,4*
	91,4±1,6*
	82,6±2,4
	89,3±1,45**
	84,1±1,12


Примечание: здесь и далее *- Р<0,05, **- Р<0,01, ***- Р<0,001
Анализ данных таблицы 3 показал, что по многоплодию матки белорусской крупной белой породы с разными генотипами (как по гену ECR F18/FUT1, так и по MUC4) достоверно между собой не различались. В то же время свиноматки с генотипом АА и AG (ген ECR F18/FUT1), разводимые в фермерском хозяйстве, достоверно (Р<0,05) превосходили по сохранности аналогов с генотипом GG на 10,6 и 8,8% соответственно. Свиноматки с генотипом СС (ген MUC4), разводимые в селекционно-гибридном центре «Заднепровский», достоверно (Р<0,01) превосходили маток с генотипом CG по количеству и сохранности поросят к отъему на 0,5 гол. и 5,2% соответственно.
Так как от свиноматок поросята наследуют только половину генетического материала, несомненный интерес представляет изучение генотипов хряков, поскольку это дает возможность предопределить генотипы потомства при подборе родительских пар. Результаты вариантов такого подбора представлены в таблице 4. 
При анализе данных, полученных из фермерского хозяйства «Хацкевич», было выявлено, что при наличии аллеля А (ген ECR F18/FUT1) в генотипе как матери, так и отца (АА x AG и AG x AG) сохранность поросят достоверно (Р<0,05) повышалась на 14,5 и 14,0%.

Таблица 4 – Сохранность поросят-сосунов в зависимости от  подбора пар с учетом полиморфизма генов ECR F18/FUT1 и MUC4
	Генотип
(мать x отец)
	Получено опоросов
	Многоплодие, гол.
	Количество поросят к отъему, гол
	Сохранность, %

	
	
	M±m
	M±m
	M±m

	Ген ECR F18/FUT1 (фермерское хозяйство «Хацкевич»)

	АА x AG
	3
	10,0±0,57
	9,3±0,66
	93,2±3,4*

	AG x AG
	12
	9,2±0,25
	8,5±0,29
	92,7±2,1*

	AG x GG
	6
	9,8±0,54
	8,6±0,33
	88,6±2,6

	GG x AG
	14
	9,4±0,64
	8,0±0,57
	85,2±2,3

	GG xGG
	10
	9,2±0,69
	7,3±0,61
	78,7±4,7

	Ген MUC4 (СГЦ «Заднепровский»)

	СС х СС
	19
	12,1±0,35
	10,4±0,20*
	90,7±2,0

	СС х СG
	6
	12,7±0,49
	10,6±0,55
	87,5±3,5

	СG х СС
	45
	12,6±0,27
	10,1±0,17
	86,3±1,3

	СG х СG
	15
	12,3±0,53
	9,6±0,25
	83,7±3,1


В условиях селекционно-гибридного центра «Заднепровский» при спаривании маток и хряков-производителей с генотипами СС (ген MUC4) было выявлено повышение сохранности поросят к отъему по сравнению с животными, имеющими генотипы CG на 7,0%. Разница между данными сочетаниями по количеству поросят к отъему была достоверной (Р<0,05) и составила 0,8 гол. У сочетаний генотипов СG х СС и СС х СG также отмечается тенденция к повышению сохранности поросят к отъему в сравнении с сочетанием СG х  СG на 2,6 и 3,8% соответственно.
Заключение. Таким образом, полученные результаты позволяют утверждать, что частота встречаемости мутантных аллелей G генов ECR F18/FUT1 и MUC4 у животных основной породы свиней, разводимой в Республике Беларусь, – белорусской крупной белой – относительно высока. При этом на сохранность поросят оказывают влияние как генотип матери, так и генотип отца. Исходя из этого, мы рекомендуем проводить генетическое тестирование по определению полиморфизма генов ECR F18/FUT1 и MUC4 среди родительских форм белорусской крупной белой породы свиней. Подбор родительских пар по гену MUC4 необходимо проводить, отдавая предпочтение животным, несущим только аллель С. Что касается подбора пар по гену ECR F18/FUT1, следует, с учетом низкой встречаемости желательного аллеля А, отдавать предпочтение животным, несущим в своем генотипе хотя бы один такой аллель, исключая сочетания генотипов GG х GG.
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