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Введение

В последнее время возникла необходимость создания электронных библиотек по многим видам
растений и животных, содержащихся в условиях искусственного отбора. К числу важных
селекционируемых человеком объектов принадлежит домашняя свинья (Sus scrofa domesticus).
Известно, что общепринятые методы селекции свиней недостаточно используют генетический
потенциал существующих пород, поэтому необходимы дальнейшие теоретические и практические
разработки и внедрение в производство эффективных приемов селекции для улучшения адаптивных и
воспроизводительных качеств свиней с учетом современных интенсивных технологий. Оптимальной
современной технологией для сбора, систематизации, хранения и статистической обработки
многочисленных экспериментальных данных является создание специализированных селекционно-
генетических баз данных.

Создание специализированных баз данных по имеющимся породам и локальным популяциям
необходимо для решения широкого круга научных и практических задач. Во-первых, э то наиболее
удобная форма описания генофондов популяций. Проблема сохранения генофондов локальных пород
и популяций очень актуальна, поскольку интенсивная межпородная гибридизация привела к потере
части генетического разнообразия, которое считается залогом прогресса продуктивных и адаптивных
возможностей животных, а сокращение его ведет к снижению устойчивости популяции к различного
рода негативным воздействиям среды. Генофонд примитивных локальных пород ценен как при
выведении новых пород, так и как материал для изучения происхождения животных и механизмов их
адаптации к среде обитания. Отсюда следует необходимость описания и оценки генетических
структур местных пород, потому что "при сохранении породы в качестве потенциального материала
для последующего использования в селекции необходимо сберечь весь ее генофонд, поскольку мы
практически всегда не знаем, какими именно генами или их сочетаниями определяются хозяйственно
важные свойства породы" (Захаров, 1992).

Утрата генетического разнообразия прослеживается при мониторинге многих пород
сельскохозяйственных животных, в том числе свиней. За последние 15-20 лет резко сократилось число
используемых в коммерческих целях пород, что соответствует общей тенденции в стране сокращения
генетических ресурсов в плане породного состава в среднем на 37,5% за последние 50 лет (Моисеева
и др., 1993). В связи с э тим возрастает необходимость проведения генетического мониторинга
оставшихся аборигенных популяций.

Другой важной задачей практической генетики является поиск комплексных генотипов с наиболее
желательными хозяйственно-полезными признаками и максимально адаптированных к конкретным
экологическим условиям. В настоящее время э то направление называется "селекция с помощью
маркеров" (Marker Assisted Selection - MAS) и разрабатывается в странах с развитым животноводством.
В качестве маркеров предлагается рассматривать полиморфные генетические системы. Наличие
полиморфизма является необходимым условием использования генетического локуса в качестве
маркерного. Например, гены, кодирующие биохимические признаки, могут использоваться в качестве
маркеров, если они детерминируют варианты, различающиеся по электрофоретической подвижности
(продукты полиморфных локусов представлены на электрофореграммах спектрами полос,
предполагающими кодоминантную экспрессию, то есть, гетерозиготы характеризуются по крайней
мере двумя полосами активности, а гомозиготы - одной полосой с различными скоростями миграции).

Структура электронной библиотеки

Электронная библиотека, объединяющая отдельные базы данных различных пород и популяций
домашней свиньи создается на Молекулярно-генетическом сервере Института цитологии и генетики
СО РАН. Уникальность э той библиотеки состоит в представлении большого числа генетических и
количественных признаков, представляющих первичную информацию. Это позволяет пользователю по
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своему усмотрению организовывать математическую обработку данных, строить и проверять новые
модели и гипотезы.

В настоящее время библиотека состоит из отдельных баз данных по свиньям пород крупная белая,
кемеровская, скороспелая мясная и семиреченская. Селекционно-генетическая информация
представлена символьными (в случае генетических маркеров) и числовыми (для описания
количественных признаков) полями. Формат баз данных позволяет проводить статистическую
обработку стандартными методами в среде FoxPro.

Созданные базы данных позволяют проводить поиск и фильтрацию данных по конкретным параметрам
(например, возможно составление подвыборок с заданным комплексным генотипом и оценка
количественных признаков в определенных группах). Молекулярно-генетический сервер
поддерживает различные функции, такие как прием и передача данных пользователю; поддержка
пользовательских проектов; статистическая обработка; формирование запросов и получение данных
из базы и т.д. Сами данные хранятся в объектно-реляционном представлении под управлением SQL
сервера. Выходные результаты могут быть представлены в различном виде, который пользователь
определяет при формировании запроса. Например, таблицы первичных данных, таблицы результатов
статистической обработки, графики, диаграммы и т.д.

Характеристика баз данных и пород свиней

Генетические маркеры, содержащиеся в базах данных, представлены тремя группами полиморфных
генов, кодирующих сывороточные и эритроцитарные антигены и ферменты эритроцитов (всего 50
полиморфных аллелей). Описание полиморфных систем, аллели которых рассматриваются как
генетические маркеры, представлено в Табл. 1.

Таблица 1. Полиморфные системы

Система Локус Номер

хромосомы

Число

маркеров

Ингибитор окраски I 8 2

Стресс-чувствительность | Hal 6 2

Группа крови A EAA 1 2

Группа крови D EAD 12 2

Группа крови E EAE 9 6

Группа крови F EAF 17 2

Группа крови G EAG 15 2

Группа крови H EAH 6 2

Группа крови K EAK 9 5

Группа крови L EAL 4 6

AO-ингибитор EAS 6 2

Глобулины G - 4
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a -макроглобулины AM - 3

Иммуноглобулины IgG 7 2

Аллотипы липопротеинов LpB 3 5

Аллотипы липопротеинов Lpr 9 2

Эстераза D EsD 11 2

Аденозиндеаминаза Ada - 3

Глюкозофосфатизомераза Gpi 6 2

6-Фосфоглюконатдегидрогеназа Pgd 6 2

Крупная белая порода

По результатам 9 серий контрольных откормов данные о 460 животных занесены в базу данных,
статистически обработанную с использованием пакета программ FoxPro. Селекционно-генетические
параметры воспроизводительных качеств животных определяли по материалам племенного учета.
Оценку хряков и маток по мясным и откормочным качествам проводили согласно методическим
указаниям Главного управления животноводства МСХ СССР и отраслевым стандартам
государственного агропромышленного комитета СССР (ОСТ 103-86, ОСТ 102-86, ОСТ 1025-86).

Крупная белая порода свиней является ведущей в Сибири, ее удельный вес среди всех пород
составляет более 90%. Стадо ГПЗ "Большевик" Мошковского района Новосибирской области
представлено двумя замкнутыми популяциями НКБ-1 (новосибирская крупная белая 1) и НКБ-2
(новосибирская крупная белая-2).

Кемеровская порода

В базе данных содержится информация о 256 особях кемеровской породы из основного племенного
ядра (госплемзавод "Юргинский" Кемеровской области).

На первом э тапе селекции кемеровской породы использовался генофонд местных маток, улучшенных
хряками крупной белой породы и беркширов, затем - сибирской северной, крупной черной породы,
сибирской черно-пестрой породной группы и дикого кабана. На заключительном э тапе использовались
животные породы лакомб и бета-синтетической линии, включающей кровь породы ландрас. В базу
данных занесены фенотипы по 60 маркерам 21 полиморфной системы.

Комплекс учтенных селекционно значимых количественных признаков включает индивидуальную
живую массу особи в 21 день и 2 месяца и результаты контрольных откормов, проведенных по
утвержденным методикам.

Скороспелая мясная порода

База данных содержит данные о 558 особях скороспелой мясной породы СМ-1 (племферма учхоза
"Тулинское" Новосибирского госагроуниверситета).

Основным методом выведения линий новосибирской селекции стало сложное воспроизводительное
скрещивание животных кемеровского мясного типа, полтавского мясного типа, белорусско-полтавских
гибридов и универсального типа кемеровской породы с последующим разведением помесей "в себе".

Семиреченская порода

В базе данных представлены данные по 70 особям из шести заводских линий. Каждая особь
характеризуется по 58 маркерам 20 полиморфных систем.

Гибриды первого поколения были получены при скрещивании самцов среднеазиатского кабана с
матками крупной белой породы. В дальнейшем в создании породы участвовали свиньи кемеровской
породы. Наследственность лучших гибридов с 3/4, 7/8 и 15/16 крови культурных пород закрепляли
разведением "в себе" и скрещиванием между собой при жесткой браковке нежелательных форм.
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Примеры обработки информации из электронной библиотеки

На основе содержащейся в библиотеке информации был проведен анализ комбинирования
генетических маркеров (аллотипов, систем групп крови и полиморфных белков) у свиней двух
филогенетически родственных сибирских популяций: создаваемого сибирского типа новой
специализированной мясной породы СМ-1 (дочерняя) и племенного ядра кемеровской породы
(материнская). Исследование показало, что из 210 возможных парных сочетаний 21 полиморфной
системы статистически достоверные ассоциации фенотипов в популяции свиней кемеровской породы
проявили маркеры 42 (20%) пар, а в популяции скороспелой мясной породы - маркеры 68 (32%) пар
независимых генов. При э том 25 пар ассоциаций присутствовали в обеих породах, 17 пар были
обнаружены только у кемеровской породы и 43 пары - только у скороспелой мясной. Из 56 пар локусов
с известной локализацией и достоверно ассоциированными маркерами только 4 пары (меньше 7% от
общего количества) составили локусы, расположенные в одной хромосоме. Таким образом,
обнаруженный спектр весьма сильных и статистически достоверных межлокусных ассоциаций не
может быть обусловлен неравновесием по сцеплению. Вероятно, он вызван причинами, связанными с
отбором, проводившемся по селекционируемым хозяйственно-полезным признакам.

Аналогичная обработка базы данных семиреченской породы показала, что для парного распределения
маркеров 21 (включая пол) генетической системы, в 94 случаях (7%) из 1395 выявляется их
достоверная (P<0.05) сопряженность. Полученная величина статистически значимо (P<0.01)
превышает 5%-ный порог вероятности случайного получения таких значений. Проведено
сопоставление результатов настоящего исследования с литературными данными о связи полиморфных
систем с селекционно-значимыми признаками. Показано, что из 94 наблюдаемых достоверных
ассоциаций маркеров 39 (42%) представлены маркерами систем, для которых такая связь описана, в 49
случаях (52%) связь с хозяйственно полезными признаками известна для одного из генов и только в 6
случаях (6%) достоверные ассоциации представлены маркерами локусов, влияние которых на
селекционно-значимые признаки не установлено. Таким образом, большая часть выявленных
ассоциаций, вероятно, является следствием отбора по продуктивным хозяйственно-полезным
признакам. При э том во многих случаях ассоциации аллелей биохимических систем отражают
взаимодействия сцепленных с ними генов селекционно-значимых признаков, формирующих
интегральные генотипы, адаптированные к условиям искусственного отбора, проводимого в изучаемой
популяции (Табл. 2).

Ассоциации аллелей генов полиморфных систем, по-видимому, в некоторой степени, могут отражать
специфичный для данной популяции набор интегрированных фенотипов. Изучение связей аллелей
биохимических систем в популяциях позволяет получить информацию об их взаимодействии в
процессе формирования структуры популяции и оценить селективную ценность различных генотипов
и фенотипов. Кроме того, предварительный анализ смещений частот гено- и фенотипических классов
в популяции от значений, ожидаемых при независимой комбинации по закону Харди-Вайнберга,
может быть полезен при планировании гибридологических экспериментов и интерпретации их
результатов.

Таблица 2. Доля достоверных ассоциаций, образованных полиморфными системами

Полиморфная система Всего изучено связей с
другими системами

Из них достоверных
при P<0,05

  
Число Доля

Группа крови F 54 10 0,19***

Ингибитор окраски 54 10 0,19***

a -макроглобулины 248 26 0,11***

Группа крови E 292 29 0,10***

Глобулины 156 14 0,09*

Эстераза D 54 5 0,09
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Глюкозофосфатизомераза 106 9 0,08

Группа крови H 155 13 0,08

Группа крови A 106 7 0,07

6-фосфоглюконат-дегидрогеназа 106 7 0,07

Стресс-чувствительность 49 3 0,06

Группы крови L 290 17 0,06

AO-ингибитор 53 3 0,06

Иммуноглобулины 156 8 0,05

Липопротеиды (LpB) 197 10 0,05

Группы крови D 54 2 0,04

Пол 54 2 0,03

Группа крови K 292 8 0,03

Аденозиндеаминаза 156 3 0,02

Липопротеиды (Lp r) 54 1 0,02

Группа крови G 104 1 0,01

Примечание: *** - P<0,001; * - P<0,05.

Среди достоверных зависимостей маркеров генетических систем была обнаружена группа
комплементарных парных связей, в которых два кодоминантых аллеля полиморфной биохимической
системы достоверно связаны с аллелем другой системы, однако, направления э тих связей
противоположные (Табл. 3). Всего было выявлено 9 пар таких зависимостей. В двух случаях пары
аллелей образуют связи не с одной системой. Так, пара аллелей edgk и bdgk гена EAE связана с
четырьмя независимыми системами (AM, EAF, G, IgG), а пара аллелей AM1,2 и AM4 гена AM с двумя (EAE,
I). В остальных случаях пары аллелей образуют комплементарные связи только с одной независимой
генетической системой (Табл. 3).

Таблица 3. Комплементарные пары ассоциаций аллелей полиморфных систем

Полиморфная система Коэффициент ассоци-
ации для фенотипов

Сопряженная
система

локус аллели аллеля 1 аллеля 2 локус аллель
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AM AM1,2 AM4 0,35 -0,43 EAF a

AM AM1,2 AM4 -0,51 0,29 I I

EAE edgk bdgk -0,35 0,38 AM AM1,2

EAE edgk bdgk -0,35 0,26 EAF a

EAE edgk bdgk 0,28 -0,25 G g7

EAE edgk bdgk 0,43 -0,27 IgG IgG2b

EAE edgk edfk 0,32 -0,34 EAK ac

EAL bdfi adhjl 0,26 -0,28 I I

EAL adhi bcgi 0,51 -0,51 EsD B

В целом анализ баз данных показал, что взаимодействие аллелей генов биохимических систем,
обусловленное отбором по адаптивным и хозяйственно-полезным признакам, вносит значительный
вклад в формирование структуры популяций свиней. Механизм взаимодействия можно представить
следующим образом. Функционально не связанные, независимо сегрегирующие маркеры различных
биохимических полиморфных систем связаны (непосредственно или в результате сцепления с локусами
количественных признаков) с комплексом признаков, имеющих селективное значение при
формировании набора интегральных генотипов (Глазко, Созинов, 1993). После отбора наиболее
адаптивных и селективно ценных особей случайность сочетаний маркеров независимых генетических
систем в популяции нарушается вследствие неравномерного использования производителей и подбора
родительских пар (Rasmusen, 1983), что и приводит к возникновению ассоциаций.

Другой задачей, легко решающейся при хранении информации в виде баз данных, является сравнение
популяций между собой по различным параметрам. К примеру, было проведено сравнение двух
популяций НКБ-1 и НКБ-2, описанных в базе данных крупной белой породы. Оказалось, что после 8 лет
разведения в изоляции НКБ-1 и НКБ-2 значительно различаются по многим признакам продуктивности
(Табл. 4). Следует отметить, что пользователь может не только сравнивать содержащиеся в базах
данных популяции между собой, но также и с собственными или литературными данными о маркерах в
популяциях свиней.

Таблица 4. Сравнение средних значений мясных и откормочных признаков в популяциях НКБ-1 и НКБ-2

Признак Число

голов

НКБ-1 Число

голов

НКБ-2 Достоверность
различий

Скороспелость, дней 212 167,54 232 170,58 Р > 0,99

Среднесуточный прирост,
г

210 844,13 232 880,7 Р > 0,999

Толщина шпика, см 210 3,43 232 3,64 Р > 0,999

Цвет мышц, балл 208 3,3 225 2,8 Р > 0,999

Масса задней трети 207 10,3 230 10,6 -
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полутуши, кг

Площадь мышечного

глазка, см2

207 27,5 224 27,8 -

Длина полутуши, см 205 95,2 231 94,5 -

Таким образом, создаваемая нами электронная библиотека будет полезна широкому кругу
пользователей: от селекционеров-практиков до теоретиков, нуждающихся в реальных выборках для
проверки статистических критериев и комплексных селекционных индексов.
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