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ПОЛІМОРФІЗМ ГЕНІВ ESR1 ТА PRLR У МИРГОРОДСЬКІЙ, 

ПОЛТАВСЬКІЙ М’ЯСНІЙ ТА УЕЛЬСЬКІЙ ПОРОДАХ СВИНЕЙ 
 

Анотація 

 Застосування молекулярно-генетичних маркерів у селекції свиней відкриває нові 

можливості для покращення продуктивних та відтворювальних ознак тварин. Традиційні 

методи селекції, засновані на оцінці фенотипу, мають певні обмеження, тоді як 

використання маркер-асоційованої селекції дозволяє здійснювати більш ефективний добір за 

бажаними алелями. У даний час актуальним є дослідження генетичної структури популяцій 

українських порід свиней, таких як миргородська та полтавська мʼясна породи, задля їх 

збереження та вдосконалення. 

Метою роботи було дослідити розподіл алельних варіантів та генотипів за 

поліморфізмами у генах рецептора естрогену 1 (ESR1) та пролактину (PRLR) у свиней 

миргородської, полтавської мʼясної та уельської порід, що розводяться в Україні. 

Генотипування тварин трьох порід виконано методом полімеразної ланцюгової 

реакції з подальшим рестрикційним аналізом продуктів ампліфікації. Визначено частоти 

алелів і генотипів за досліджуваними локусами, оцінено рівень гетерозиготності та 

поліморфізму. 

Результати дослідження показали різну частоту алелів у вивчених популяціях. У 

миргородської породи переважав алель A за поліморфізмами у генах ESR1 (0,65) та PRLR 

(0,74). У полтавської м’ясної породи частота алелів була більш збалансованою (A – 0,58 та 

0,51 відповідно). Для уельської породи встановлено деяке переважання алеля B у 

досліджених локусах (B – 0,52 та 0,58 відповідно). Аналіз частот генотипів показав, що 

уельська порода характеризується високою гетерозиготністю за дослідженими локусами у 

ESR1 та PRLR (0,571 та 0,762), полтавська мʼясна – високою гетеризогністю за ESR1 

(0,633), тоді як у миргородської породи рівень гетерозиготності був нижчим. 

Дослідження має перспективи продовження в асоціативному аналізі з 

продуктивними ознаками свиней. Практична цінність роботи полягає у можливості 

використання отриманих даних у селекційних програмах задля збереження та покращення 

українських порід свиней. 

Ключові слова: маркер-асоційована селекція, свині, поліморфізм, естрогеновий 

рецептор 1, пролактиновий рецептор, популяційний аналіз. 

 

Вступ. Традиційні методи селекції, що ґрунтуються на оцінці тварин за 

їхньою власною продуктивністю та продуктивністю нащадків, не завжди 

забезпечують очікуваний рівень поліпшення продуктивності. Одним із 

ключових недоліків таких методів є значна тривалість селекційного процесу, 

необхідність очікування статевої зрілості тварин для оцінки їхніх господарсько-

корисних ознак, а також вплив факторів зовнішнього середовища на 
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фенотипові характеристики [1, 2]. У зв’язку з цим використання молекулярно-

генетичних маркерів у селекції тварин становить перспективний напрям, що 

має низку переваг. 

На основі використання молекулярно-генетичних маркерів розвивається 

маркер-асоційована селекція, яка дозволяє здійснювати більш точний відбір 

завдяки ідентифікації особин, що є носіями бажаних алелів, ще на ранніх 

стадіях розвитку. Цей підхід дозволяє виключити вплив факторів довкілля на 

оцінку тварин і значно скоротити час селекційного процесу [3-5]. Зокрема, 

маркер-асоційована селекція є важливою для підвищення ефективності 

селекційних програм у свинарстві. 

Широкий спектр асоціацій молекулярно-генетичних маркерів із 

господарсько-корисними ознаками дозволяє вдосконалювати селекційні 

критерії, зокрема проводити відбір за прискореним ростом, підвищеним 

виходом м’яса, покращеною якістю продукції та стійкістю до захворювань [6]. 

Використання сучасних методів молекулярної генетики сприяє підвищенню 

продуктивності свиней, зниженню витрат на годівлю та ветеринарне 

обслуговування, що, у свою чергу, підвищує економічну ефективність 

господарств. 

Аналіз останніх досліджень та публікацій. Під час маркер-асоційованої 

селекції свиней приділяють особливу увагу поліморфізму генів, що впливають 

на продуктивні та відтворювальні характеристики. Зокрема, мутація у гені 

ріанодинового рецептора 1 (RYR1) асоційована зі стресостійкістю [7], а мутація 

у гені меланокортинового рецептора 4 (MC4R) впливає на швидкість росту, 

споживання корму та структуру туші [8]. Крім того, гени рецепторів естрогену 

(ESR1 та ESR2) та пролактину (PRLR) відіграють ключову роль у регуляції 

репродуктивної функції й активно вивчаються для вдосконалення селекційних 

програм [9-14]. 

Окрім продуктивних характеристик, значна увага приділяється генам, що 

впливають на резистентність свиней до захворювань. Наприклад, поліморфізм у 

гені FUT1 пов’язаний зі стійкістю до колібактеріозу, що дозволяє відбирати 

особин, менш схильних до інфекційних захворювань. Це, у свою чергу, сприяє 

зменшенню застосування антибіотиків у свинарстві та покращенню загального 

стану здоров’я поголів’я [15]. 

Особливий інтерес становлять дослідження, спрямовані на вдосконалення 

генетичного потенціалу локальних порід свиней, таких як полтавська м’ясна та 

миргородська. Ці породи характеризуються високою адаптацією до різних умов 

утримання та годівлі, що робить їх перспективними для промислового 

свинарства [16, 17]. Полтавська м’ясна порода має виражений м’ясний напрям 

продуктивності, тоді як миргородська порода поєднує м’ясний та сальний 

напрями продуктивності. Важливими є також дослідження щодо уельської 

породи свиней, яка відома своєю високою м’ясною продуктивністю. 

Разом із тим породи м’ясного напряму часто мають знижену 

відтворювальну здатність, що обмежує їхню конкурентоспроможність у 

господарствах. Дослідження поліморфізму генів, відповідальних за 
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репродуктивні показники, зокрема ESR1 та PRLR, є актуальним напрямом для 

підвищення багатоплідності свиноматок та загальної ефективності відтворення 

у цих популяціях. 

В Україні тривають дослідження щодо поліморфізму генів, пов’язаних з 

продуктивними та відтворювальними ознаками у різних порід свиней. Проте 

інформація щодо особливостей цих генетичних варіацій у популяціях 

полтавської м’ясної, миргородської та уельської порід залишається обмеженою. 

Відсутність таких даних ускладнює ефективне впровадження маркер-

асоційованої селекції для покращення продуктивних характеристик локальних 

порід. 

Таким чином, для збереження та вдосконалення полтавської м’ясної та 

миргородської порід необхідні цілеспрямовані селекційні заходи, спрямовані на 

покращення їхніх продуктивних характеристик та запобігання скороченню 

чисельності поголів’я. Особливо важливим є отримання популяційно-

генетичних даних щодо маркерних генів, відповідальних за відтворювальні 

функції свиноматок. Це сприятиме підвищенню ефективності селекційного 

процесу й забезпечить довготривалу конкурентоспроможність цих порід у 

тваринництві України. 

Мета. Дослідити розподіл алельних варіантів та генотипів за 

поліморфізмами у генах рецептора естрогену 1 (ESR1) та рецептора пролактину 

(PRLR) у свиней миргородської, полтавської мʼясної та уельської порід, що 

розводяться в Україні. 

Виклад основного матеріалу дослідження. Дослідження проводилось 

на 46, 31 та 21 свиноматках миргородської, полтавської м’ясної та уельської 

порід, відповідно. Зразки біоматеріалу (щетина) отримано від тварин 

експериментальної бази Інституту свинарства і агропромислового виробництва 

НААН.  

Виділення ДНК здійснювалось з використанням реагенту Chelex 100 [18], 

після чого отримані препарати ДНК зберігались при температурі -20°C.   

Генотипування за поліморфізмами у генах ESR1 та PRLR здійснювалось  

методом полімеразної ланцюгової реакції – поліморфізму довжин 

рестрикційних фрагментів (ПЛР-ПДРФ) [19, 20]. Структура олігонуклеотидних 

праймерів для синтезу ампліконів у ПЛР, температури відпалу, очікувані 

розміри ампліконів, ендонуклеази рестрикції та розміри фрагментів рестрикції 

для різних алелів [11, 14] наведено в табл. 1. 
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Таблиця 1 

Умови генотипування свиней за поліморфізмами у генах ESR1 та PRLR 

методом ПЛР-ПДРФ 

Гени Структура праймеров для ПЛР ПЛР1 Патерни ПЛР-ПДРФ2 

ESR1 F: 5'-CCTGTTTTTACAGTGACTTTTTACAGAG-3' 

R: 5'-CACTTCGAGGGTCAGTCCAATTAG-3' 
120/56 Ендонуклеаза PvuII 

алель A: 120 п.н.;  

алель B: 65 + 55 п.н. 

RPRL F: 5'-CGTGGCTCCGTTTGAAGAACC-3' 

R: 5'-CTGAAAGGAGTGCATAAAGCC-3' 
163/55 Ендонуклеаза AluI: 

алель A: 85+59+19 п.н.  

алель B: 104+59 п.н. 

Примітки: 
1 Розмір ПЛР-продуктів (п.н.) / температура відпалу (°C).   
2 Вказано розміри фрагментів після рестрикції. 

 

Полімеразна ланцюгова реакція виконувалась на термоциклері «Терцик-

2» (виробництва компанії «ДНК-технологія») у мікроцентрифужних пробірках 

Eppendorf об’ємом 0,5 мл (Eppendorf, Німеччина) у загальному об’ємі 25 мкл 

реакційної суміші. Аналіз фрагментів рестрикції проводився методом 

електрофорезу в 8% поліакриламідному гелі. Розміри рестриктів оцінювались 

відносно маркера молекулярної маси pBR322 DNA-MspI Digest (New England 

Biolabs, США) після фарбування бромистим етидієм [21]. 

Приклади електрофореграм представлені на рис. 1 і 2.   

 
Рисунок 1. Електрофореграма продуктів рестрикції за PvuII-поліморфізмом у 

гені рецептора естрогену 1 (ESR1) . 

 

Фрагменти рестрикції за PvuII-поліморфізмом у ESR1 в 8% поліакриламідному 

гелі: 1, 4-7 – дослідні тварини з генотипом АВ; 2 – з генотипом АА; 3 – з 

генотипом ВВ; М – маркер молекулярної маси pBR322 DNA-MspI.   
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Рисунок 2. Електрофореграма продуктів рестрикції за AluI-поліморфізмом у 

гені рецептора пролактину (PRLR).   

Фрагменти рестрикції за AluI-поліморфізмом у PRLR в 8% поліакриламідному 

гелі: 1, 2, 4 – дослідні тварини з генотипом АВ; 3 – з генотипом АА; 5 – з 

генотипом ВВ; М – маркер молекулярної маси pBR322 DNA-MspI.   

 

Статистичний аналіз отриманих даних для популяційно-генетичних 

параметрів проводився за допомогою програми Microsoft Office Excel 2019 із 

застосуванням надбудови GenAlEx [22].  

Аналіз частот алелів за поліморфізмами у генах ESR1 та PRLR у 

досліджених популяціях миргородської, полтавської м’ясної та уельської порід 

свиней показав наявність міжпородних відмінностей (табл. 2, рис. 3). 

 

Таблиця 2  

Розподіл частот алелів за поліморфізмами у генах ESR1 та PRLR у 

миргородській, полтавській м’ясній та уельській породах свиней 

 

№

з/п 
Локус ESR1 PRLR 

1 Миргородська порода A (n=46) 
A=0,65 

B=0,35 

A=0,74 A-C*/ A-B* 

B=0,26 

2 
Полтавська м’ясна порода B 

(n=31) 

A=0,58 

B=0,42 

A=0,51 B-A* 

B=0,49 

3 Уельська порода C (n=21) 
A=0,48 

B=0,52 

A=0,42 C-A* 

B=0,58 

 

Примітки: * – відмінності на рівні значущості р≤0,05 за F-критерієм Фішера. 
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Рисунок 3. Діаграма частотного розподілу алелей за поліморфізмами у генах 

ESR1 та PRLR. 

Примітки: MYR – миргородська порода свиней, PM - полтавська м’ясна 

порода свиней, W - уельська порода свиней. 

 

За локусом ESR1 у миргородської породи частота алеля A становила 0,65, 

що перевищує відповідний показник у полтавської м’ясної (0,58) та уельської 

(0,48) порід. Водночас уельські свині мали найвищу частоту алеля B (0,52), 

порівнюючи з полтавською мʼясною (0,42) та миргородською (0,35) породами. 

За локусом PRLR найвища частота алеля A також була зафіксована у 

миргородських свиней (0,74), тоді як уельська порода мала значно нижчу 

частоту цього алеля (0,42). У полтавської м’ясної породи частоти алелів A та B 

буди майже рівні (0,51 та 0,49). Миргородська порода статистично значущо 

відрізнялась за частотою алелів за локусом PRLR від полтавської мʼясної та 

уельської порід (p ≤ 0,05). 

Розподіл частот генотипів за поліморфізмами у генах ESR1 та PRLR у 

досліджених породах свиней представлено в таблиці 3. 
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Таблиця 3 

Розподіл частот генотипів за поліморфізмами у генах ESR1 та PRLR у 

миргородській, полтавській м’ясній та уельській породах свиней. 

Порода 

свиней 
Локус 

Частоти генотипів 
χ2 F 

АА AB ВВ 

Миргородська 

(n=46) 

ESR1 
 0,46 

(0,43) 

 0,39 

(0,45) 

 0,15 

(0,12) 
0,870 0,138 

PRLR 
0,55 

(0,55) 

0,38 

(0,38) 

0,07 

(0,07) 
0,002 0,007 

Полтавська 

м’ясна  

(n=31) 

ESR1 
 0,27 

(0,34) 

 0,63 

(0,49) 

 0,10 

(0,17) 
2,752 -0,303 

PRLR 
0,26 

(0,27) 

0,50 

(0,50) 

0,24 

(0,24) 
0,000 -0,001 

Уельська 

(n=21) 

ESR1 
0,19 

(0,23) 

0,57 

(0,50) 

0,24 

(0,27) 
0,444 -0,145 

PRLR 
0,05 

(0,18) 

0,76 

(0,49) 

0,19 

(0,33) 
6,481* -0,556 

 

Примітки: * – відмінності на рівні значущості р≤0,05 за критерієм хі-квадрат 

(χ²). Для кожного генотипу спочатку наведено фактичну частоту, а у дужках – 

очікувану частоту. 

 

За локусом ESR1 найвища частота гомозиготного генотипу AA виявлена у 

миргородської породи (0,46), тоді як у полтавської м’ясної та уельської порід 

домінував гетерозиготний генотип з частотами AB 0,63 та 0,57, відповідно. 

Найменш представленим в усіх породах був гомозиготний генотип BB. При 

цьому найбільша частота генотипу BB була в уельської породи (0,24). 

За локусом PRLR серед миргородської породи найпоширенішим був 

гомозиготний генотип AA (0,55), тоді як у полтавських м’ясних та уельських 

свиней частоти цього генотипу були значно нижчими (0,26 та 0,05, відповідно). 

У уельської породи переважав гетерозиготний генотип AB (0,76), що істотно 

перевищувало відповідний показник у миргородської (0,38) та полтавської 

м’ясної (0,50) порід. Водночас частота гомозиготного генотипу BB у уельських 

свиней становила 0,19, тоді як у полтавської м’ясної та миргородської порід цей 

генотип зустрічався із частотами 0,24 та 0,07, відповідно. 

За критерієм хі-квадрат (χ²) уельські свині демонстрували статистично 

значущі відмінності у розподілі генотипів за локусом PRLR від теоретично 

очікуваних (χ² = 6,481, p ≤ 0,05), що свідчить про відхилення розподілу від 

рівноваги Гарді-Вайнберга. 
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Фактична гетерозиготність досліджених порід варіювала залежно від 

локусу (табл. 4). 

 

Таблиця 4  

Фактична та теоретично очікувана гетерозиготність та показник РІС у 

миргородській, полтавській м’ясній та уельській породах свиней 

Порода свиней Локус Ho He PIC 

Миргородська  

(n=46) 

ESR1 0,391 0,454 0,35 

PRLR 0,378 0,380 0,31 

Полтавська м’ясна  

(n=31) 

ESR1 0,633 0,486 0,37 

PRLR 0,500 0,500 0,37 

Уельська 

(n=21) 

ESR1 0,571 0,499 0,37 

PRLR 0,762 0,490 0,37 

 

Примітки: Ho – фактична гетерозиготність, He – теоретично очікувана 

гетерозиготність, PIC – індекс поліморфності. 

 

За локусом ESR1 найвищий рівень фактичної гетерозиготності (Ho) був 

зафіксований у полтавських м’ясних свиней (0,633), що перевищувало 

відповідний показник в уельської (0,571) та миргородської (0,391) порід. 

Теоретично очікувана гетерозиготність (He) за цим локусом для всіх 

досліджених популяцій залишалася на близькому рівні (0,454 – 0,499). 

За локусом PRLR найвища фактична гетерозиготність була виявлена в 

уельської породи (0,762), тоді як у миргородських та полтавських м’ясних 

свиней цей показник був значно нижчим (0,378 та 0,500, відповідно). Водночас 

рівень теоретично очікуваної гетерозиготності був близьким для всіх трьох 

порід (0,380 – 0,500). 

Значення PIC (індексу поліморфності) свідчать про помірний рівень 

поліморфізму за обома локусами у досліджених популяціях. За поліморфізмами 

у генах ESR1 та PRLR у всіх трьох порід PIC коливався в межах 0,31–0,37, що 

вказує на середню інформативність маркерів для селекційної роботи. 

Висновки та перспективи подальших досліджень. Отримані дані 

свідчать про наявність відмінностей у розподілі алелів та генотипів за 

поліморфізмами у генах ESR1 та PRLR між трьома породами мʼясного напряму 

продуктивності – миргородською, полтавською мʼясною та уельською. Так, 

полтавська мʼясна порода має високий рівень гетерозиготності за локусом 

ESR1. Уельська порода має високий рівень гетерозиготності за локусом PRLR, з 

розподілом генотипів, що статистично значущо відрізняється від теоретично 

очікуваного. Миргородська порода має середній рівень гетерозиготності та 

характеризується високою частотою алелю A за обома локусами.  
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Перспективним напрямом подальших досліджень є встановлення 

асоціацій генотипів за поліморфізмами у генах ESR1 та PRLR з продуктивними 

ознаками у миргородській, полтавській мʼясній та уельській породах з метою 

проведення маркер-асоційованої селекції та покращення цих порід. 
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POLYMORPHISM OF THE ESR1 AND PRLR GENES IN MYRHOROD, 

POLTAVA MEAT AND WELSH PIG BREEDS 

 
Abstract 

The use of molecular genetic markers in pig breeding opens new opportunities for 

improving the productive and reproductive traits of animals. Traditional selection methods based 

on phenotype evaluation have certain limitations, whereas marker-assisted selection allows for 

more effective selection of desirable alleles. At present, the study of the genetic structure of 

Ukrainian pig breed populations, such as the Myrhorod and Poltava meat breeds, is relevant for 

their conservation and improvement. 

The aim of this study was to analyze the distribution of allele variants and genotypes of 

polymorphisms in the estrogen receptor 1 (ESR1) and prolactin receptor (PRLR) genes in 

Myrhorod, Poltava meat, and Welsh pigs raised in Ukraine. 

Genotyping of animals from the three breeds was performed using the polymerase chain reaction 

method followed by restriction fragment analysis of amplified products. The allele and genotype 

frequencies for the studied loci were determined, and the levels of heterozygosity and 

polymorphism were assessed. 

The study results revealed differences in allele frequencies among the examined 

populations. In the Myrhorod breed, the A allele predominated in the ESR1 (0,65) and PRLR 

(0,74) genes. In the Poltava meat breed, allele frequencies were more balanced (A – 0,58 and 

0,51, respectively). In the Welsh breed, a slight predominance of the B allele was observed in the 

studied loci (B – 0,52 and 0,58, respectively). The genotype frequency analysis showed that the 

Welsh breed was characterized by high heterozygosity for the studied loci in ESR1 and PRLR 

(0,571 and 0,762, respectively), while the Poltava meat breed demonstrated high heterozygosity 

for ESR1 (0,633). In contrast, the Myrhorod breed exhibited a lower level of heterozygosity. 

This study has potential for further research in association analysis with pig productivity traits. 

The practical significance of the study lies in the possibility of using the obtained data in breeding 

programs to preserve and improve Ukrainian pig breeds. 

Keywords: marker-assisted selection, pigs, polymorphism, estrogen receptor 1, prolactin 

receptor, population analysis 
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