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(57) Застосування методу ISSR-типування для
оптимізації селекційного процесу у малочисельних
породах свиней як засобу індивідуального підбору
для підвищення продуктивності та збереження
генетичної різноманітності тварин зникаючих
популяцій.

Корисна модель відноситься до галузі
сільського господарства, а саме, свинарства і
може бути застосована для підвищення
продуктивності тварин мало чисельних
вітчизняних генотипів та збереження їх генофонду.

Вивчено використання сучасних методів ДНК-
технології для підвищення продуктивності свиней
мало чисельної популяції [1].

Сучасні генетичні методи - це методи ДНК-
технологій, а саме ISSR-типування з
використанням олігонуклеотидів S1, S2 [2, 3, 4].

Висновок про можливість використання
генетичних методів для підвищення показників
відтворювальної здатності свиней локальної
вітчизняної популяції зроблено за результатами
власних досліджень [5, 6].

Можливість здійснення корисної моделі, що
заявляється, підтверджується власними
дослідженнями.

Впровадження методу ISSR-типування для
контролю селекційного процесу свиней
вітчизняних локальних популяцій проводиться
наступним чином. На основі молекулярно-
генетичних маркерів, з урахуванням генетичної
подібності між тваринами, розробляється план
підбору кнурів і свиноматок для відтворення
поголів'я. Шкалу поділу за генетичною схожістю
розроблено на базі даних, одержаних за
результатами визначення генетичної подібності
між тваринами. За основу взято генетичну
подібність від 0,5 до 0,9 з інтервалом градації 0,09
і в цих межах проаналізовано показники

багатоплідності, кількості поросят, середньої маси
однієї голови та маси гнізда поросят при
відлученні у 45 днів. У контрольній групі
проводився індивідуальний підбір кнурів і
свиноматок без урахування індексу схожості.

За результатами досліджень програмованого
підбору встановлено підвищення на 6,2-10,3%;
багатоплідності, 2,2-7,7%; кількості поросят при
відлученні 9,7-27,9%; маси гнізда та 8,6-9,6%
однієї голови при відлученні у поєднаннях кнурів і
свиноматок, генетична подібність між якими 0,5-
0,69 порівняно з використанням індивідуального
підбору тварин на основі племінного обліку.

Висока генетична схожість (0,8-0,89) знижує на
14,4% багатоплідність у порівнянні з тваринами
контрольної групи та 16,9-28,9% з дослідними
групами, коефіцієнт подібності яких значно
менший. Інші показники відтворювальної здатності
свиноматок мали подібну закономірність.

Таким чином, результати визначення впливу
гомогенного підбору тварин за генетичними
маркерами на їх подальшу продуктивність, у
даному випадку відтворювальну здатність,
вказують на ефективність і доцільність
впровадження генетичних методів для підвищення
продуктивності тварин. Підбір батьківських пар
для відтворення поголів'я, без урахування їх
подібності за генетичними методами, створює
загрозу стихійного інбридингу та знижує
продуктивність. Найбільш оптимальним варіантом
підбору кнурів і свиноматок у селекційних стадах
мало чисельних порід свиней визнано такий, коли



3 34698 4

генетична подібність між тваринами становить 0,5-
0,69. Не бажано проводити підбір тварин з
індексом генетичної схожості 0,7-0,79 та без
урахування даного показника, а з генетичною
схожістю 0,8-0,89 вважати таким, що негативно
впливає на відтворювальну здатність свиноматок.
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