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Одной из серьезных проблем, с которой столкнулись производители свинины, является
образование шишек и наростов на конечностях свиней (ЗНШ), это не приводит к хромоте,
но влияет на внешность племенных свиней, и они уже не пригодны к продаже, что крайне
негативно влияет на эффективности свиноводческих селекционных центров [1, 3]. Обна-
ружение подписей селекции и определение генов-кандидатов может позволить установить
основные гены, ответственные за выбранные признаки.

Целью работы являлся поиск локусов, связанных с ЗНШ у свиней, с помощью метода
Fst. Этот метод используется для идентификации областей генома при отборе и полезен
для анализа популяций, поскольку выявляет тонкие различия между ними [2].

Исследования проводили на свиньях породы ландрас (n=47). Генотипирование про-
водили с использованием GeneSeek® GGP Porcine HD Genomic Profiler v1 (Illumina Inc,
США).

Использование метода Fst для поиска «подписей селекции» позволило выявить 26 SNP свя-
занных с ЗНШ у свиней породы ландрас. Всего в области генома с сильными выбросами
определены 15 генов VAV2, PTPN22, ADORA3, NCF4, LRRIQ1, MARCHF1, ENSSSCG00000060728,
SLC43A2, ROBO1, KIF13B, GALNT7, LONRF1, ENSSSCG00000028004, PRKAG2, CREB3L2
и др., задействованных в различных физиологических процессах в организме, в том числе
связанные с воспалением, различного рода новообразованиями и опухолями. Установлен-
ные SNP в основном представлены нуклеотидными заменами в интронах (intron variant) и
межгенными вариантами (intergenic variant), что указывает на влияние данных областей
на фенотип свиней.
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