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Полиморфизм митохондриальной ДНК, представляющий собой один из наиболее распростра-

ненных генетических маркеров, активно применяется при изучении различных видов животных. 
Так как в пределах того или иного вида митохондриальный геном развивался на протяжении мно-
гих лет, это повлияло на фиксацию мутаций и образование митохондриальных линий, имеющих 
общее происхождение и формирующих митохондриальные геномы, называемые гаплогруппами 
мтДНК. Целями работы являлись оценка генетического разнообразия свиней двух материнских 
пород отечественной репродукции на основании анализа полиморфизма D‑петли мтДНК, а также 
сравнение полученных результатов с идентичными последовательностями из базы данных NCBI 
в разрезе пород и их географического распространения. Были изучены 39 свиней породы ландрас 
и 49 – крупной белой породы. Митохондриальную ДНК выделяли из образцов тканей (ушной 
выщип). Для оценки генетического разнообразия определяли количество гаплотипов, гаплоти-
пическое и нуклеотидное разнообразие, среднее число замен нуклеотидов на сайт. Обнаружено 
23 полиморфных участка: 21 – у свиней породы ландрас, 17 – у представителей породы крупная 
белая. Всего в исследуемой популяции выявлено десять гаплотипов. В базе данных NCBI най-
дено 75 идентичных последовательностей, характерных для свиней различных пород, разводи-
мых в разных странах мира. После определения нуклеотидных последовательностей фрагмента 
D‑петли мтДНК свиней пород ландрас и крупная белая отечественной репродукции и их сравне-
ния с последовательностями из базы данных NCBI было установлено наличие идентичных после-
довательностей у изучаемых нами животных и представителей европейских и азиатских пород, в 
том числе коммерческих и локальных. Полученные материалы показывают, что оценка полимор-
физма мтДНК способствует идентификации филогенетических связей между популяциями, от-
слеживанию породообразовательных процессов и может быть рассмотрена как дополнительный 
критерий селекционно-племенной работы.
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Mitochondrial DNA polymorphism, which is one of the most common genetic markers, is 

actively used in the study of various animal species. Since the mitochondrial genome has evolved 
over many years within a species, this has influenced the fixation of mutations and the formation of 
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mitochondrial lineages that share a common origin and form mitochondrial genomes, called mtDNA 
haplogroups. The objectives of the work were to evaluate the genetic diversity of pigs of two 
maternal breeds of domestic reproduction based on the analysis of mtDNA D-loop polymorphism 
and to compare the results obtained with identical sequences from the NCBI database by breed and 
their geographic distribution. 39 Landrace pigs and 49 Large White pigs were used for the study. 
MtDNA was isolated from tissue samples (ear notch). The number of haplotypes, haplotypic and 
nucleotide diversity, and the average number of nucleotide substitutions per site were determined 
to assess the genetic diversity. 23 polymorphic sites were found: 21 in Landrace pigs, 17 in Large 
White pigs. A total of ten haplotypes were identified in the study population. The NCBI database 
found 75 identical sequences for pigs of different breeds bred around the world. After determining 
the nucleotide sequences of the D-loop fragment of the mtDNA of Landrace and Large White pigs 
of domestic reproduction and comparing them with the sequences from the NCBI database, the 
presence of identical sequences in the animals we studied and in the representatives of European and 
Asian breeds, including commercial and local was established. The materials obtained show that the 
assessment of mtDNA polymorphism contributes to the identification of phylogenetic relationships 
between populations, tracing of pedigree processes, and can be considered as an additional criterion 
of selection and breeding work.
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ВВЕДЕНИЕ

Полиморфизм митохондриальной  ДНК 
(мтДНК) как один из наиболее распростра-
ненных генетических маркеров широко 
используется при изучении разных видов 
животных. Это обусловлено материнским 
характером наследования и высокой часто-
той встречаемости мутационных процессов. 
Митохондриальная ДНК относится к цито-
плазматической наследственности и не под-
вержена рекомбинации. В рамках того или 
иного вида митохондриальный геном раз-

вивался на протяжении многих лет, что по-
влияло на фиксацию мутаций и образование 
различных митохондриальных линий, имею-
щих общее происхождение и формирующих 
митохондриальные геномы, называемые 
гаплогруппами мтДНК. Гаплотипы мтДНК 
не  только наделяют организм достоинства-
ми и недостатками1, 2 (например, влияют на 
рост и физическую работоспособность жи-
вотных, адаптацию к теплому и холодному 
климату, подвижность сперматозоидов), 
но  и определяют такие важные с экономи-

1Alves P.C., Pinheiro I., Godinho R., Vicente J., Gortazar C., Scandura M. Genetic diversity of wild boar populations and 
domestic pig breeds (Sus scrofa) in South-Western Europe  // Biological Journal of the Linnean Society. 2010. Vol. 101. N 4. 
P. 797–822.

2Alves E., Ovilo C., Rodriguez M.C., Silio L. Mitochondrial DNA sequence variation and phylogenetic relationships among 
Iberian pigs and other domestic and wild pig populations // Animal Genetics. 2003. Vol. 34. N 5. P. 319–324.
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ческой точки зрения характеристики, как 
качество молока [1]. Более того, показано, 
что линии эмбриональных стволовых кле-
ток разных гаплотипов мтДНК, имеющие 
идентичную ядерную ДНК, характеризу-
ются различным уровнем экспрессии генов 
при дифференцировке клеток [2], что может 
быть обусловлено влиянием мтДНК на реа-
лизацию фенотипа.

В настоящее время у свиней выделяют 
азиатские (A, B и C) и европейские (D и E) 
гаплогруппы. Породы свиней, выведенные в 
Китае, Корее и Японии, в значительной сте-
пени схожи друг с другом, но существенно 
отличаются от свиней европейского типа. 
Коммерческие породы европейского проис-
хождения, такие как ландрас, крупная белая, 
дюрок, разводят повсеместно, а их мтДНК 
может относиться к азиатскому или неази-
атскому типу в зависимости от происхожде-
ния и дальнейшего совершенствования от-
дельными селекционными центрами.

Для отечественной селекции особый ин-
терес представляют исследования мтДНК 
свиней из племенных хозяйств Российской 
Федерации. В связи с этим целями нашей 
работы являлись оценка генетического раз-
нообразия свиней двух материнских пород 
отечественной репродукции на основании 
анализа полиморфизма D‑петли мтДНК и 
сравнение полученных материалов с иден-
тичными последовательностями из базы 
данных Национального центра биотехноло-
гической информации (NCBI) в разрезе по-
род и их географического распространения.

МАТЕРИАЛ И МЕТОДЫ

Исследования проводили на свиньях по-
род ландрас (n = 39) и крупная белая (n = 49) 
отечественной репродукции. ДНК выделяли 
из образцов ткани с помощью набора реа-
гентов «К‑Сорб‑100» (Синтол, Россия). Уча-
сток D‑петли (1046 п. н.) амплифицировали 
методом ПЦР с использованием праймеров 
FW  5'‑TGCAAACCAAAACGCCAAGT‑3' 
и RW  3'‑TTTTTGGGGTTTGGCAAGGC‑5'. 
Очистку вырезанных из геля фрагментов осу-
ществляли с помощью набора Cleanup Mini 
(Евроген, Россия). Секвенирование произ-

водили посредством аутсорсинга в компании 
«Евроген». Редактирование и выравнива-
ние последовательностей выполняли в про-
граммах BioEdit 7.2.6 и MEGA 7. Гаплотипы 
мтДНК условно обозначали как Hap. Число 
гаплотипов (H), гаплотипическое (HD) и нук-
леотидное разнообразие (π) и среднее число 
замен нуклеотидов на сайт (k) определяли с 
помощью DnaSP 5.10. Расчеты и построение 
дерева осуществляли методом максималь-
ного правдоподобия. Последовательность 
№  NC000845  (NCBI) считалась эталонной. 
Сиквенсы относили к тем или иным гапло-
группам на основе сопоставления с последо-
вательностями известных гаплогрупп из базы 
данных NCBI (A‑KT279758, B‑KT261429, 
C‑KT279759, D‑KT279760, E‑KT261430).

РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБСУЖДЕНИЕ

В процессе исследований были опреде-
лены нуклеотидные последовательности 
вариабельного фрагмента D‑петли мтДНК 
88  образцов ткани свиней пород ландрас и 
крупная белая. Для дальнейшего анализа ис-
пользовали фрагмент размером 638 п. н., рас-
положенный в диапазоне 87–724 п. н., соглас-
но эталонной последовательности. В табл. 1 
представлены параметры генетического раз-
нообразия изучаемых групп свиней.

Гаплотипическое разнообразие по поро-
де ландрас фиксировалось на уровне 0,839, 
породе крупная белая – 0,041 (см. табл. 1). 
У свиней породы ландрас отмечено большее 
количество нуклеотидных замен (k = 8,640) 
по сравнению со свиньями крупной белой 
породы (k  =  0,735). Среднее значение нук-
леотидного разнообразия составило 0,013 
(преимущественно за счет породы ландрас).

Табл.  1 .  Генетическое разнообразие свиней 
пород ландрас и крупная белая
Table 1.  Genetic diversity of Landrace and 
Large White pigs

Порода N S H HD k π

Ландрас 39 21 9 0,839 8,640 0,0139
Крупная 
белая 49 18 2 0,041 0,735 0,0012
В среднем 88 23 10 0,674 8,328 0,0134
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В исследуемой группе было обнаружено 
23  мутации, из них 21  – у представителей 
породы ландрас, 17 – у свиней крупной бе-
лой породы. Всего выявлено десять гапло-
типов (см. табл. 2).

Из 49 свиней крупной белой породы 48 
имели гаплотип  Hap‑10, и только у одной 
особи зафиксирован гаплотип Hap‑9. Пред-
ставители породы ландрас показали боль-
шее генетическое разнообразие: у них выяв-
лено восемь гаплотипов, самыми частотны-
ми оказались Hap‑1 и Hap‑4 (см. рисунок).

Принадлежность идентифицированных 
гаплотипов к гаплогруппам А, С, D, Е по-
казана на филогенетическом дереве (см. ри-
сунок). Особи, принадлежащие к гаплогруп-
пе В, не обнаружены.

Поиск идентичных последовательностей 
в базе данных NCBI позволил выявить 75 
сиквенсов, принадлежащих представите-
лям различных пород (см. табл.  3). Из них 

30 относились к гаплотипу Hap‑10, зафик-
сированному нами у свиней крупной бе-
лой породы. Ранее две последовательности 
были обнаружены у дикого азиатского каба-
на, 27 – у свиней азиатских пород3, 4 [1–9], 
одна  – у представителя крупной белой по-
роды испанского происхождения (см. сно-
ску  2). Особи азиатского происхождения с 
Hap‑10 относились к локальным китайским 
породам [2, 5, 6, 8, 9]. Также этот гаплотип 
встречался у свиней пород монг‑кай [4, 8] и 
кун‑кун, разводимых в Новой Зеландии.

По данным NCBI, идентичные Hap‑1 гап-
лотипы идентифицированы у свиней пород 
ландрас и дюрок, разводимых в Австралии 
[1] и Японии5, свиней иберийской породы 
(см. сноску  2) и французского дикого ка-
бана (см. сноску  1). Последовательноcти, 
идентичные гаплотипу  Hap‑2, обнаружены 
у дикого кабана (см. сноску 2) и мангалицы 
[10]. Носители гаплотипа  Hap‑5 схожи со 

Табл.  2 .  Гаплотипы свиней пород ландрас и крупная белая
Table 2.  Haplotypes in Landrace and Large White pigs

n Гап--
лотип

Мутация

10
9

12
4

13
1

14
5

15
3

15
8

18
0

18
5

24
1

24
8

27
9

29
4

30
6

32
3

39
0

40
5

45
2

56
0

57
5

64
0

69
2

70
4

70
6

Ландрас

9 1H T T G C C A C T T G C A C C C T C T A C G A A
2 2H – – – – – – – – – – – – – – – – – – – – A – –
5 3H – – – – – – T – – – – – – – – – – – G – A – –
11 4H C A A T T G – – C – T G T T T – – C G – A G G
2 5H – – – – – – – C – A – – – T – – – – – – – – –
6 6H – A – – – – T – – – – – – T – – – – – T – – –
2 7H – – – – – – T – – – – – – – – – – – – – – – –
2 8H – – – – – – T – – – T – – – – – – – – – – – –

Крупная белая

1
48

9H C A A T T G – – C – T G T T T – – C G – A – –
10H C A A T T G – – C – – G T T T – – – G – – G G

Примечание.  Позиции указаны в соответствии с последовательностью № NC000845.

3Wang J., Guo J., Hao X., Hu H., Lin H., Zhang Y., Wang C., Wu Y. Phylogenetic Relationships of Pig Breeds from Shandong 
Province of China and Their Influence by Modern Commercial Breeds by Analysis of Mitochondrial DNA Sequences // Italian 
Journal of Animal Science. 2010. Vol. 9. N 2.e48. P. 248–254.

4Larson G., Dobney K., Albarella U., Fang M., Matisoo-Smith E., Robins J., Lowden S., Finlayson H., Brand T., Willerslev E., 
Rowley-Conwy P., Andersson L., Cooper A. Worldwide phylogeography of wild boar reveals multiple centers of pig domestication // 
Science. 2005. Vol. 307. N 5715. P. 1618–1621.

5Okumura N., Ishiguro  N., Nakano  M., Hirai  K., Matsui  A., Sahara  M. Geographic population structure and sequence 
divergence in the mitochondrial DNA control region of the Japanese wild boar (Sus scrofa leucomystax), with reference to those 
of domestic pigs // Biochemical Genetics. 1996. Vol. 34. N 5-6. P. 179–189.
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Табл.  3 .  Идентичные гаплотипы из базы данных NCBI
Table 3.  Identical haplotypes from the NCBI database

Гапло-
тип Номер в NCBI Порода Страна Гапло-

тип Номер в NCBI Порода Страна

Hap-1 KT279760 Коммерческие Австралия Hap-8 KF569218 F2 Вьетнам
Hap-1 FJ236997 Дюрок Испания Hap-8 KC250275 Крупная белая Китай
Hap-1 AM040631 » Тайвань Hap-8 FJ236996 Дюрок Испания
Hap-1 AM040613 Ландрас » Hap-8 EU660148 » Китай

Hap-1 AM040615-
AM040620 » » Hap-9 Последовательности Hap-9 отсутствуют

Hap-1 D42170 Коммерческие Япония Hap-10 MG250567 Юдонг черный Китай
Hap-1 HM747198 Дикий кабан Португалия Hap-10 MG250564 Вужичан »
Hap-1 AY232858 Иберийская Испания Hap-10 MG250562 Вужичан »
Hap-2 KJ746666 Мангалица Китай Hap-10 MG250556 Тунчанг »
Hap-2 HM747198 Дикий кабан Франция Hap-10 MG250532 Гуйжонг »
Hap-2 JN601068 Мангалица США Hap-10 MG250529 Гуйжонг »
Hap-3 Последовательности Hap-3 отсутствуют Hap-10 MG250518 Бамаксянг »
Hap-4 EU979134 Дапулиан Китай Hap-10 KF913287 Кванбайхай »
Hap-5 EU660147 Ландрас » Hap-10 KF913276 Цунцзянсян »

Hap-5 MH113791 Йоркшир  
и ландрас » Hap-10 KF913275 Цунцзянсян »

Hap-5 AB041499 Ландрас Япония Hap-10 KF913271 Цунцзянсян »
Hap-6 Последовательности Hap-6 отсутствуют Hap-10 KF913253 Байкси »
Hap-7 KC469587 Пьетрен Китай Hap-10 KF913252 Байкси »
Hap-7 EU660181 Йоркшир » Hap-10 KX982643 Дикий кабан Вьетнам

Hap-7 EU660154 Дюрок » Hap-10 KX982646 »        » »

Hap-7 EU660151 » » Hap-10 KX982647 »        » »

Hap-7 EU660150 » » Hap-10 KX982651 »        » »

Hap-7 EU660140 Ландрас » Hap-10 KX982652 »        » »

Hap-7 AF034253 » Тайвань Hap-10 KX147100 Монг-чай »

Hap-7 D16483 » Япония Hap-10 KU556691 Монг-чай Китай

Hap-7 AM040625-
AM040629 Дюрок Тайвань Hap-10 KT279758 Крупная белая Австралия

Hap-7 AM040612 Ландрас » Hap-10 KP681243 Вужичан Китай

Hap-7 AM040614 » » Hap-10 KM094194 Санду черный »

Hap-7 AM040619 » » Hap-10 KF767443 Вужичан »

Hap-7 AM040621 » » Hap-10 KC250274 Лантанг »

Hap-7 AM040622 » » Hap-10 FM244684 Дикий кабан Таиланд

Hap-7 HM747216 Бисаро Португалия Hap-10 FM244685 »        » »

Hap-7 AY232856 Иберийская Испания Hap-10 EU979182 Чангвай белый Китай

Hap-7 GQ169779 Дюрок Тайвань Hap-10 AY884824 Кун-кун Велико-
британия

Hap-7 AB041494 Крупная белая Япония Hap-10 AY232882 Крупная белая Испания
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свиньями породы ландрас китайского6, ка-
надского [11] и японского происхождения7. 
Гаплотип Hap‑8 зафиксирован у свиней по-
роды дюрок в Испании8 и Китае (см. сно-
ску 3) [4], а также у представителей крупной 
белой породы в Китае [3]. Установлено, что 
дивергенция европейских и азиатских по-
род свиней на основании различий мтДНК 
появилась задолго до их доместикации [12]. 
Свиньи и кабаны из Китая, Кореи и Японии 
демонстрируют тесные связи между собой 
и значительно отличаются от европейских 
свиней по материнской линии [3].

ЗАКЛЮЧЕНИЕ

В результате исследований определены 
нуклеотидные последовательности наи-
более вариабельного фрагмента D‑петли 
мтДНК свиней пород ландрас и крупная бе-
лая. Сравнение этих последовательностей 
с депонированными в базе данных NCBI 
вариантами показало наличие идентичных 

последовательностей среди свиней различ-
ных пород азиатского и европейского проис-
хождения. Таким образом, оценка полимор-
физма мтДНК способствует идентификации 
филогенетических связей между популяци-
ями, отслеживанию породообразовательных 
процессов и может быть рассмотрена как 
дополнительный критерий в селекционно-
племенной работе.
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