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Свиноводство как отрасль животноводства составляет значимую долю рынка для мно-
гих стран. Существует множество факторов продуктивности животных, влияющих на сто-
имость продукции. Многие из них определяются генетикой конкретного вида животного
сельскохозяйственного направления, в связи с чем, в настоящее время, проводится поиск
новых маркеров, взаимосвязанных с продуктивностью.

GWAS (genome-wide association study) - один из достоверных методов статистическо-
го определения взаимосвязи генотипа и фенотипа животных, на которого также влияют
внишние факторы, такие как освещенность, модификация кормовой станции, температу-
ра. Учесть данные параметры и спрогнозировать племенную ценность особи возможно с
помощью модели BLUP AM, разработанной для анализа данных в области селекции жи-
вотных [2].

Генотипирование осуществляли на высокоплотном ДНК-чипе Porcine GGP HD, содер-
жащим 70К. Поправки на воздействия окружающей среды рассчитывались программой
BLUPF90, составлены модели для признаков: количество съеденного корма (ADFI), сред-
несуточный прирост (ADG) и конверсия корма (FCR). GWAS выполнен с помощью PLINK
1.9 (http://zzz.bwh.harvard.edu/plink/) [3]. Данные визуализировали с помощью библиоте-
ки ggplot в R.

Для структурной аннотации использовали геномный ресурс Sscrofa11.1 (GCF_000003025.6).
Функциональную аннотацию генов выполняли с привлечением базы данных DAVID (http
s://david.ncifcrf.gov/summary.jsp) [1].

Наибольшее количество продуктов генов, отвечающих за ADFI, локализовано в цито-
плазме (50/174), выполняет функцию связывания РНК (12/174) и ионов кальция (10/174).
Также часто встречаются функции ответа на повреждения ДНК, связывания сигнальных
рецепторов и процесса катаболизма жиров. Продукты генов-кандидатов ADG отвечают
за развитие многоклеточного организма, иммунный ответ и дифференциацию клеток (по
3/32). Продукты генов-кандидатов FCR участвуют в связывании идентичных протеинов
(8/45), связывании металлов (10/45) и положительной регуляции активности ГТФазы
(6/45) [4].
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Иллюстрации

Рис. : Полногеномное ассоциативное исследование признака ADFI у свиней породы ланд-
рас.

2



Конференция «Ломоносов-2025»

Рис. : Полногеномное ассоциативное исследование признака ADG у свиней породы ланд-
рас.

Рис. : Полногеномное ассоциативное исследование признака FCR у свиней породы ланд-
рас.
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