
Center of Scientific Cooperation "Interactive plus" 
 

1 

Content is licensed under the Creative Commons Attribution 4.0 license (CC-BY 4.0) 

Климов Николай Николаевич 

канд. с.-х. наук, доцент 

УО «Гродненский государственный аграрный университет» 

г. Гродно, Республика Беларусь 

ПОЛИМОРФИЗМ ГЕНА POU1F1  

У СВИНЕЙ РАЗЛИЧНЫХ ГЕНОТИПОВ 

Аннотация: в работе была установлена изменчивость частот встречае-

мости полиморфных вариантов гена POU1F1, при этом обнаружены относи-

тельно высокие частоты встречаемости желательного аллеля POU1F1С 

(0,536) и генотипа POU1F1СС (35,6%). 
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В последнее время селекция с использованием генетических маркеров (мар-

кер-ассоциированная, MAS-селекция) находит всё более широкое практическое 

использование в свиноводстве. Она позволяет выявить животных-носителей ге-

нов-маркеров как высокой продуктивности, так и носителей наследственных за-

болеваний, связанных с низкой продуктивностью, преждевременным выбытием 

и эмбриональной смертностью. MAS-селекция позволяет из поколения в поко-

ление повышать в разводимых искусственных популяциях сельскохозяйствен-

ных животных концентрацию желательных аллелей и генотипов и снижать – не-

желательных. Таким образом, достигается ускорение генетического прогресса 

стад и пород сельскохозяйственных животных и базирующегося на этом роста 

их продуктивности. 

Одним из таких генов-маркеров, контролирующих комплекс сопряженных 

физиологических процессов, в свиноводстве считается ген POU1F1 (гипофизар-

ный фактор транскрипции), который является регулирующим транскрипцион-

ным фактором, обуславливающим экспрессию гена гормона роста и пролактина. 

При картировании хромосом свиней было установлено, что локус гена POU1F1 

локализован на 13 хромосоме. Полиморфизм данного гена определяется нали-
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чием точковой мутации (point mutation), приводящей к образованию его двух ал-

лельных вариантов – С и D. Наличие в генотипе свиней аллельного варианта С 

гена POU1F1 связывают с повышенными среднесуточными приростами живой 

массы и скороспелостью [1]. 

Целью исследований являлось определение полиморфизма гена POU1F1 у 

свиней различных генотипов. Местом проведения исследований явился свино-

водческий комплекс филиала «Агрокомплекс «Желудокский» ОАО «Скидельаг-

ропродукт» Гродненской области. Генетические исследования проводились в ла-

боратории генетики животных ГНУ «Институт генетики и цитологии НАН Бе-

ларуси». 

Подопытные животные были сгруппированы в зависимости от породы от-

цовских форм, использовавшихся на заключительном этапе сложного промыш-

ленного скрещивания. В качестве материнских форм во всех вариантах были ис-

пользованы двухпородные помесные свиноматки генотипа БКБ×БМ (БКБ – бе-

лорусская крупная белая порода; БМ – белорусская мясная порода). В качестве 

отцовских форм использовались производители белорусской мясной породы, а 

также пород ландрас (Л), йоркшир (Й) и дюрок (Д) немецкой, норвежской, ка-

надской и датской селекции. При проведении исследований был изучен поли-

морфизм гена POU1F1 у молодняка свиней генотипов (БКБ × БМ) × БМ 

(1 группа), (БКБ × БМ) × Л (2 группа), (БКБ × БМ) × Й (3 группа) и (БКБ × БМ) 

× Д (3 группа). 

Была определена генетическая структура исследуемого поголовья свиней по 

гену POU1F1. На основе данных лабораторных исследований по определению 

генотипа исследуемого поголовья по гену POU1F1 была определены частоты ал-

лелей и генотипов по всему поголовью и в разрезе опытных групп. В результате 

ДНК-типирования подопытных животных, в качестве отцовской формы при по-

лучении которых были использованы хряки-производители различных пород бе-

лорусской и зарубежной селекции, был выявлен полиморфизм гена POU1F1, 

представленный двумя аллелями – POU1F1C и POU1F1D. 
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Как было установлено, среди животных различных генотипов наибольшая 

частота встречаемости особей с желательным генотипом, ассоциированным с 

уровнем интенсивности роста, по гену гипофизарного фактора транскрипции 

(POU1F1СС) была установлена среди особей генотипа (БКБ × БМ) × БМ (63,6%). 

На втором месте находились свиньи генотипа (БКБ × БМ) × Л (27,3%), на 

третьем месте – животные породного сочетания (БКБ × БМ) × Д (27,2%), а на 

четвертом – особи сочетания (БКБ × БМ) × Й (25,0%). 

Анализ распределения генотипов по гену POU1F1 в выборке животных раз-

личных породных сочетаний, свидетельствует о том, что среди всех исследуе-

мых животных большей частотой встречаемости характеризовались особи, име-

ющие гетерозиготный генотип POU1F1CD (42,2%). При этом было обнаружено, 

что наиболее желательный генотип POU1F1СС был идентифицирован у 

35,6% животных, а наименее желательный генотип (POU1F1DD) имело самое 

меньшее количество животных – 22,2%. 

Следует отметить, что среди животных различных генотипов наибольшая 

встречаемость желательного аллеля POU1F1С гена гипофизарного фактора тран-

скрипции была установлена у особей, полученных при подборе маток генотипа 

БКБ×БМ с хряками белорусской мясной породы (0,682), несколько меньшая ча-

стота встречаемости данного аллеля была у свиней генотипа (БКБ × БМ) × Л 

(0,636). 

Результаты анализа генетической структуры подопытного поголовья указы-

вают на относительно высокие частоты встречаемости желательного аллеля 

POU1F1С (0,536) и генотипа POU1F1СС (35,6%). Для повышения интенсивности 

роста свиней рекомендуется элиминировать из селекционного процесса племен-

ных животных-носителей других полиморфных вариантов гена POU1F1, кроме 

указанных выше. 
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