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Мета. Моніторингові дослідження змін генетичної структури ас-
канійського типу української м’ясної породи свиней за комплексни-
ми генотипами «закритих» поліморфних систем груп крові EAB, 
EAD, EAE, EAF, EAG та EAL. Методи. Молекулярно-генетичні, 
популяційно-генетичні та біометричні. Результати. Проведено 
моніторинговий аналіз змін генетичних параметрів генофонду 
досліджуваної популяції свиней за комплексними генотипами у 
широкому часовому діапазоні. Одержано нові дані стосовно дина-
міки генетичних сполучень в процесі створення асканійського ти-
пу свиней. Визначено, що групи тварин віднесені до різних компле-
ксних генотипів за принципом наявності їх у популяції,в різні часо-
ві періоди, без змін або навпаки флуктующих чітко відрізняються 
також і за розподілом окремих генетичних маркерів використаних 
поліморфних систем крові. Комплексні генотипи, які протягом 
тривалого часу є незмінними і зустрічаються з відносно високою 
частотою, складають індивідуальну, притаманну асканійському 
м’ясному типу, імуногенетичну структуру генофонду. Висновки. 
Дослідження структурної організації стада свиней асканійського 
типу за частотою складних генотипів шести генетичних сис-
тем груп крові показало, що в цілому з 3645 теоретично можли-
вих асоціацій неалельних генів виявлено лише 251 комбінацію з ча-
стотою від 5,2% до 0,066%. До найбільш розповсюджених відне-
сено 71 генотип, або 28,3% від загальної кількості виявлених спо-
лучень, інші 71,7% - до розряду рідкісних асоціацій. Встановлено, 
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що генетична комбінативна мінливість популяції за використа-
ними у дослідженнях генетичними системами на практиці реалі-
зується лише на 6,88%. 

Ключові слова: свині, групи крові, алель, генотип, моніторинг, 
генофонд, генетичні параметри. 
DOI: 10.33694/2617-0787-2019-1-12-156-164 
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Aim. Monitoring studies of changes in the genetic parameters of the As-
canian Type the Ukrainian Meat  pig breed by complex genotypes  of 
blood groups EAB, EAD, EAE, EAF, EAG and EAL the "closed" poly-
morphic systems. Methods. Molecular genetic, population genetic and 
biometric. Results. The dynamics of the studied pig population gene 
pool genetic parameters was monitored by complex genotypes in a wide 
time range. New data were obtained on the change in genetic com-
pounds in the process of creating the Ascanian Type of pigs the Ukrain-
ian Meat breed. It was determined that groups of animals are assigned 
to different complex genotypes according to the principle of the pres-
ence of these genotypes in the population at different time periods. Re-
gardless of whether they were fluctuating or vice versa did not change. 
The groups of the studied animals also clearly differ in the distribution of 
individual genetic markers of the used polymorphic blood systems. 
Complex genotypes, which for a long time are unchanged and occur 
with a relatively high frequency, constitute the individual immunogenetic 
structure of the gene pool, which is inherent for the Ascanian Meat type 
breed of pig. Conclusions. The study of the structural organization of 
the  herd Ascanian Type in the frequency six genetic systems complex 
genotypes of blood groups showed that, in total, out of 3645 theoretical-
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ly possible associations of non-allelic genes, only 251 combinations 
were found with a frequency of 5.2% to 0.066%. The most common in-
clude 71 genotypes, or 28.3% of the total number of identified com-
pounds, the other 71.7% - to the category of rare associations. It has 
been established that the genetic combinational variability of the popula-
tion according to the genetic systems used in the research is imple-
mented in practice by 6.88%. 
 

Keywords: pigs, blood types, allele, genotype, monitoring, gene 
pool, genetic parameters. 
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 Цель. Мониторинговые исследования изменений генетической  
структуры асканийского типа украинской мясной породы свиней 
по комплексным генотипам «закрытых» полиморфных систем 
групп крови EAB, EAD, EAE, EAF, EAG и EAL. Методы. Молеку-
лярно-генетические, популяционно-генетические и биометриче-
ские. Результаты. Проведен мониторинг генетических пара-
метров генофонда исследуемой популяции свиней по комплекс-
ным генотипам в широком временном диапазоне. Получены новые 
данные по изменению генетических сочетаний процессе создания 
асканийского типа свиней украинской мясной породы.  Установ-
лено, что группы животных отнесены к различным комплексным 
генотипам по принципу наличия данных генотипов в популяции в 
разные временные периоды, без изменений или наоборот флук-
туирующих, четко отличаются также и по распределению от-
дельных генетических маркеров используемых полиморфных си-
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стем крови. Комплексные генотипы, которые в течение дли-
тельного времени являются неизменными и встречаются с от-
носительно высокой частотой, составляют индивидуальную, 
присущую асканийскому мясному типу иммуногенетическую 
структуру генофонда. Выводы. Исследование структурной ор-
ганизации стада свиней асканийского типа по частоте сложных 
генотипов шести генетических систем групп крови показало, 
что в целом из 3645 теоретически возможных ассоциаций неал-
лельных генов обнаружено только 251 комбинацию с частотой 
от 5,2% до 0,066%. К наиболее распространенным относится 71 
генотип, или 28,3% от общего количества выявленных соедине-
ний, другие 71,7% - к разряду редких ассоциаций. Установлено, 
что генетическая комбинационная изменчивость популяции по 
использованным в исследованиях генетическими системами на 
практике реализуется на 6,88%.  
 

Ключевые слова: свиньи, группы крови, аллель, генотип, мони-
торинг, генофонд, генетические параметры. 
DOI: 10.33694/2617-0787-2019-1-12-156-164 

 
Постановка проблеми. З відкриттям поліморфізму білків і гене-

тичних систем груп крові, які мають широку генетично детермінова-
ну мінливість та незалежний тип успадкування їх використання у 
якості генетичних маркерів в селекції тварин набуло значного роз-
маху. На сьогодні відомо багато робіт як вітчизняних, так і іноземних 
вчених з вивчення можливості використання поліморфізму в селек-
ції та генетиці тварин, але, при цьому використовувалися окремі ге-
нетичні маркери якогось одного локусу. Аналіз комплексних геноти-
пів за рядом поліморфних систем майже не використовувався, ви-
ходячи з цього, для вивчення динаміки змін генетичної структури 
асканійського м’ясного типу за комплексними генотипами та особ-
ливостей мікроеволюційних процесів, які протікають у дослідженій 
популяції протягом тривалого часу, нами були використані «закриті» 
поліморфні системи груп крові EAB, EAD, EAE, EAF, EAG та EAL. 

Матеріал та методика досліджень. Дослідження були прове-
дені в ДП «ДГ ІТСР «Асканія-Нова» - ННСГЦВ» на поголів’ї племін-
них свиней асканійського типу української м’ясної породи (АМТ) 
(n=1524), які були типовані загальноприйнятими методами (реакція 
аглютинації, гемолізу, проба Кумбса) з використанням моноспеци-
фічних діагностикумів за еритроцитарними антигенами генетичних 
систем груп крові B, E, F, G та L. При проведенні моніторингового 
аналізу змін генетичних параметрів генофонду досліджуваної попу-
ляції за комплексними генотипами у широкому часовому діапазоні 
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були використанні ретроспективні дані лабораторії генетики Інсти-
туту «Асканія-Нова», починаючи з 1986 року, тобто, з першого поча-
ткового етапу створення асканійського м’ясного типу. 

Результати досліджень. Всього у типованих за молекулярно-
генетичними маркерами вищезгаданих генетичних систем груп кро-
ві тварин асканійського м’ясного типу (n=1524) було виявлено 251 
комбінацію комплексних генотипів, кількість яких, за періодами до-
волі динамічна, табл. 1.  

 
Таблиця 1. Динаміка змін кількості комплексних генотипів 

по періодам 
 

Показник 
Період 

І ІІ ІІІ ІV Разом 

Кількість голів 597 411 126 390 1524 

Кількість комплексних 
генотипів 

144 134 74 123 251 

 
 

Одні комбінації повністю елімінуються, а інші, завдяки комбіна-

торній мінливості, утворюються, але в цілому спостерігається зме-

ншення на 14,6% кількості комплексних генотипів у ІV періоді, в по-

рівнянні з І (1986-1990 роки) (144 комплексів), коли новий м’ясний 

тип лише створювався. В зв’язку з цим, слід відзначити значне зме-

ншення на 21,1% чисельності типованого ремонтного поголів’я між І 

та ІV часовими періодами. При порівнянні третього досліджуваного 

періоду (1996-2000 роки) з другим слід відзначити, що для ремонту 

основного поголів’я свиней було залишено в 3,26 рази менше підс-

винків (126 голів), що безперечно веде до звуження і збідніння ге-

нофонду асканійського типу української м’ясної породи. Проявля-

ється так званий ефект «бутылочного горлышка». У ІV періоді за 

всіма дослідженими генетичними системами спостерігаються хоч і 

незначні, але високовірогідні (p<0,05 – 0,001) зміни частот генотипів 

та відповідних алелів. 

Комплексні генотипи, які протягом тривалого часу є незмінними і 

зустрічаються з відносно високою частотою, складають індивідуа-

льну, притаманну асканійському м’ясному типу, імуногенетичну 

структуру генофонду. Частоти генотипів та відповідних алелів за 

отриманими комплексними генотипами наведено у таблицях 2, 3. 
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Таблиця 2. Концентрація комплексних генотипів  
за поліморфними системами маркерних генів 

 

Система Генотип Комплексні генотипи, % 

Незмінні Змінні Загалом 
1 2 3 4 5 

EAB a/a   100,00*** 63,43 85,17 

a/b       0,00*** 34,95 14,17 

b/b       0,00*** 1,62 0,66 

EAD a/a       0,00 0,00 0,00 

a/b       0,00*** 4,37 1,77 

b/b   100,00*** 95,63 98,23 

EAE aeg/aeg       0,00* 0,32 0,13 

aeg/bdf       0,00** 0,65 0,26 

aeg/edg       0,00*** 1,29 0,52 

aeg/bdg       0,00*** 2,59 1,05 

aeg/edf       0,00*** 2,59 1,05 

bdg/bdg     35,54 18,61 28,67 

bdg/bdf       0,00*** 5,66 2,30 

bdg/edg     19,87 19,90 19,88 

bdg/edf     33,11*** 12,62 24,80 

bdf/edg       0,00 0,16 0,07 

bdf/edf       0,00*** 1,13 0,46 

edg/edg       0,88*** 7,77 3,67 

edg/edf       7,40*** 18,28 11,81 

edf/edf       3,20*** 8,41 5,31 

EAF a/a       0,00*** 5,34 2,17 

a/b     35,65 33,33 34,71 

b/b     64,35 61,33 63,12 

EAG a/a     16,78*** 26,21 20,60 

a/b     55,96*** 37,06 48,29 

b/b     27,26*** 36,73 31,10 

EAL a/a       0,00*** 9,55 3,87 

a/b     30,46*** 47,09 37,20 

b/b     69,54*** 43,37 58,92 

Поголів’я: 906 
(59,45%) 

618 (40,55%) 1524 

Примітка: тут та в таблиці 3.20: *p<0,05; **p<0,01; ***p<0,001 
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Таблиця 3. Частота алелів за поліморфними системами 
 маркерних генів 

 

Система Алелі Частоти алелів 

Незмінні Змінні Загалом 
1 2 3 4 5 

EAB a    1,000*** 0,809 0,923 

b    0,000*** 0,191 0,077 

EAD a    0,000*** 0,022 0,009 

b    1,000*** 0,978 0,991 

 
 

EAE 

aeg    0,000*** 0,039 0,016 

bdf    0,000*** 0,038 0,015 

bdg    0,620*** 0,390 0,527 

edg    0,145*** 0,276 0,198 

edf 0,235 0,257 0,244 

EAF a  0,178* 0,220 0,195 

b  0,822* 0,780 0,805 

EAG a 0,448 0,447 0,448 

b 0,552 0,553 0,552 

EAL a    0,152*** 0,331 0,225 

b    0,848*** 0,669 0,775 

 
За всіма дослідженими періодами, було виявлено лише 38, або 

15,1% «незмінних» комплексних генотипів від загальної кількості 
варіантів генетичних сполучень. Кількість тварин, носіїв цих компле-
ксних генотипів, склала 59,5% від всього дослідженого поголів’я 
(906 голів) У середньому на кожне генетичне сполучення припадає 
23,8 голови свиней асканійського типу. Ці комплексні генотипи нами 
були умовно віднесені до групи розповсюджених. Концентрація 
комбінаторних варіантів цих генетичних комплексів коливалася від 
0,262% до 5,184%. Інші 84,9% (213) мінливі асоціації генів дослі-
джених генетичних систем були притаманні лише 40,5% (618 голів) 
досліджених свиней асканійського типу (середня кількість тварин на 
кожну комбінаторну асоціацію становить 2,9 голови (середня кіль-
кість тварин носіїв генетичних варіантів рідкісних генотипів у 8,2 ра-
зи менша ніж у розповсюджених), частота зустрічальності колива-
ється від 0,066% (одиничні випадки) до 2,100% (у більш розповсю-
джених варіантів). Ці комплекси нами були умовно віднесені до роз-
ряду рідкісних, «змінних» генотипів. 

У результаті аналізу таблиць 2 та 3 нами були виявлені деякі до-
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сить цікаві факти. У групі «змінних» комплексних варіантів визначе-
но чотири алеля – Bb, Da, Eaeg та Ebdf з частотою від 0,022 до 0,191, 
які флуктують (з’являються або зникають) у досліджені часові пері-
оди. При цьому, ці алельні варіанти взагалі не виявлено у «незмін-
них» генних асоціаціях, які притаманні 59,45% типованого поголів’я. 
За всіма вивченими «закритими» генетичними системами виявлено 
високовірогідну (p<0,05 – 0,001) різницю між частотами алелів сфо-
рмованих груп комплексних генотипів. 

Найбільший інтерес викликає поліалельна генетична система 
ЕАЕ, з 14 визначених у всього поголів’я типованих свиней АМТ за 
цим локусом генотипів група розповсюджених, «незмінних» компле-
ксів є носіями лише 6 алельних сполучень. Показники таких генети-
чних параметрів, як ефективна кількість алелів (ne = 2,17),та серед-
ня кількість генотипів на локус (k = 4,67) свідчать про відносно низь-
кий рівень поліморфізму у порівнянні з групою генотипів, які нами 
віднесено до рідкісних, «змінних». 

Наведені дані свідчать, що генетична структура дослідженої по-
пуляції свиней асканійського м’ясного типу доволі динамічна. На-
правлені зміни концентрації багатьох алелів і генотипів дозволяють 
зробити припущення, що вивчені генетичні системи маркерних генів 
не є нейтральними по відношенню до дії штучного та природного 
відборів, тому подальше вивчення селекційної цінності не лише ок-
ремих а і комплексних (комбінованих) генетичних маркерів відкри-
ває можливості для оптимізації параметрів генетичної структури 
стада та підвищення продуктивності тварин. 

Висновки. Таким чином, групи тварин віднесені до різних ком-
плексних генотипів за принципом наявності їх у популяції без змін 
або навпаки флуктующих чітко відрізняються і за розподілом окре-
мих генетичних маркерів використаних поліморфних систем крові. 

У дослідженій популяції свиней з 3645 теоретично можливих 
асоціацій неалельних генів виявлено лише 251 генетичну комбіна-
цію з частотою зустрічальності від 5,2% і середньою кількістю тва-
рин носіїв розповсюджених генних асоціацій 17 голів до 0,066% у 
рідкісних, одиночних комбінаторних варіантах, представлених в се-
редньому лише 1,8 носіїв. До числа найбільш розповсюджених було 
віднесено 28,3% від загальної кількості виявлених сполучень, або 
71 комплексний генотип, інші 71,7% віднесено до розряду рідкісних 
асоціацій. Генетична комбінативна мінливість популяції за викорис-
таними у дослідженнях генетичними системами на практиці реалі-
зується лише на 6,88%. 

Комплексні генотипи, які віднесено до числа відносно розповсю-
джених, складають 78,8% (n=1202) від усіх тварин дослідженої по-
пуляції, носіями рідкісних, одиночних варіантів виявлено 322 голови 
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(21,13%). Ця група є постачальником нових комбінацій генів і забез-
печує адаптаційні можливості популяції. 
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