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Характеристика генетической структуры  
и разнообразия российской популяции свиней 
венгерской породы мангалица на основе 
полногеномного SNP-генотипирования
РЕЗЮМЕ

Современное промышленное свиноводство основано на высокопродуктивных по-
родах, однако глобализация селекции снизила генетическое разнообразие, повы-
сив уязвимость отрасли. В этом контексте аборигенные породы, такие как мангалица, 
представляют ценность благодаря уникальным адаптивным и продуктивным каче-
ствам. Ранее проведенные генетические исследования данной породы ограничива-
лись микросателлитными и митохондриальными маркерами. Однако в условиях раз-
вития современных геномных технологий особую актуальность имеет применение  
SNP-анализа. В данной работе впервые применен SNP-анализ для оценки генетиче-
ского разнообразия российской популяции мангалицы в сравнении с венгерской по-
пуляцией и коммерческими породами (дюрок, крупная белая, ландрас), а также дики-
ми кабанами. Полученные результаты показали, что российская популяция мангалицы 
сохраняет высокую генетическую изменчивость (H

O
 = 0,337 ± 0,001, A

R
 = 1,952 ± 0,001), 

превышающую показатели исходной венгерской группы (H
O
 = 0,218  ±  0,001).  

PCA-анализ подтвердил близость российской и венгерской популяций мангалицы, 
а  также отсутствие гибридизации с коммерческими породами. Кластерный анализ 
выявил генетический компонент дикого кабана, что соответствует истории формирова-
ния породы. Российская популяция мангалицы генетически соответствует венгерской и 
может служить ценным ресурсом для селекции, особенно в условиях адаптации к низ-
ким температурам. Полученные данные важны для сохранения биоразнообразия и раз-
вития специализированного свиноводства.
Ключевые слова:  кабаны, свиньи, локальные породы, генетическое разнообразие, 
мангалица, SNP-генотипирование
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Characterization of genetic structure and 
diversity of the Russian population of Hungarian 
Mangalica pigs based on whole-genome  
SNP genotyping
ABSTRACT

Modern industrial pig farming is based on highly productive breeds, however the globalization 
of breeding has reduced genetic diversity, increasing the vulnerability of the industry. In this 
context, native breeds such as the Hungarian Mangalitsa are valuable due to their unique 
adaptive and productive qualities.  Previous genetic studies of this breed were limited to 
microsatellite and mitochondrial markers.  However, in the context of the development of 
modern genomic technologies, the use of SNP analysis is of particular relevance. This study is 
the first to use SNP analysis to assess the genetic diversity of the Russian Mangalitsa population 
in comparison with the Hungarian population and commercial breeds (Duroc, Large White, 
Landrace), as well as wild boar.  The obtained results showed that the Russian population of 
Mangalitsa retains high genetic variability (H

O
 = 0,337 ± 0,001, A

R
 = 1,952 ± 0,001), exceeding 

the indicators of the original Hungarian group (H
O
 = 0,218 ± 0,001). PCA analysis confirmed 

the closeness of Russian and Hungarian Mangalitsa, as well as the absence of hybridization 
with commercial breeds. Cluster analysis revealed a genetic component of wild boar, which 
corresponds to the history of the breed formation. The Russian population of Mangalitsa is 
genetically similar to the Hungarian one and can serve as a valuable resource for selection, 
especially in conditions of adaptation to low temperatures. The data obtained are important for 
the conservation of biodiversity and the development of specialized pig breeding.
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Введение/Introduction
Современное промышленное свиноводство в 

значительной степени ориентировано на исполь-
зование высокопродуктивных пород, таких как 
крупная белая, ландрас, дюрок и йоркшир, кото-
рые характеризуются интенсивным ростом, высо-
кой конверсией корма и оптимальными мясными 
качествами  [1]. Однако глобализация селекци-
онного процесса привела к существенному со-
кращению генетического разнообразия, что по-
вышает уязвимость отрасли к биологическим и 
экологическим рискам. В этом контексте абори-
генные породы, в частности мангалица, представ-
ляют особый интерес как носители уникальных 
адаптивных и продуктивных характеристик.

Мангалица (венг. Magyar mangalica) — это уни-
кальная курдючная порода свиней с густой шер-
стью, напоминающей овечью. Ее история выведе-
ния тесно связана с Венгрией и климатическими 
условиями Центральной Европы. Мангалица про-
исходит от скрещивания местных венгерских сви-
ней с сербской породой Šumadija, привезенной в 
Венгрию в начале XIX века. В формировании поро-
ды участвовали и дикие кабаны, что объясняет ее 
выносливость и густую шерсть [2].

Порода отличалась выраженной сальной про-
дуктивностью, что делало ее важным источни-
ком животного жира. Высококачественное сало 
находило применение как в пищевой промыш-
ленности, так и в технических целях. Благодаря 
выраженной сезонной адаптации, включающей 
развитие густого шерстного покрова и подкож-
ной жировой клетчатки, особи демонстрирова-
ли высокую резистентность к низким температу-
рам. Это позволяло осуществлять круглогодичное 
пастбищное содержание даже в условиях конти-
нентального климата. К концу XIX века мангалица 
стала одной из самых распространенных пород в 
Венгрии и Австро-Венгрии [3, 4].

В Россию завезена в 1980-х годах и приобре-
ла популярность среди частных хозяйств за счет 
своих биологических качеств (выраженной спо-
собности к аккумуляции подкожного жира (толщи-
на шпика до 10–12 см), повышенной устойчивости 
к стрессовым факторам и заболеваниям), а также 
исключительных органолептических свойств про-
дукции. Однако именно эти характеристики обу-
словили ограниченное использование породы в 
промышленном свиноводстве.

Основным сдерживающим фактором служит 
экономическая нецелесообразность производ-
ства, обусловленная значительно более длитель-
ным периодом откорма по сравнению с коммер-
ческими породами (10–12 месяцев против 6–7) и, 
соответственно, более высокой себестоимостью 
конечной продукции. Кроме того, преобладание 
жирного типа продуктивности у мангалицы не со-
ответствует современным рыночным стандар-
там, ориентированным на производство постной 

свинины. Существенным ограничением является 
и недостаточное внимание к системной селекци-
онной работе, направленной на улучшение мяс-
ных качеств при сохранении уникальных пород-
ных характеристик1.

В последние годы наблюдается возрождение 
интереса к мангалице как к ценному генетическому 
ресурсу. Эта порода рассматривается как потенци-
альный источник полезных аллелей для улучшения 
адаптивных качеств коммерческих пород, включая 
стрессоустойчивость и иммунный статус. Особые 
перспективы связаны с производством специали-
зированной и органической продукции премиаль-
ного сегмента, а также с программами сохранения 
биоразнообразия в животноводстве [5].

На сегодняшний день проведено множество ге-
нетических исследований с использованием ми-
кросателлитных маркеров ядерной ДНК, а также 
секвенирования митохондриального генома, по-
зволивших установить основные закономерно-
сти генетического разнообразия данной породы. 
Однако в условиях развития современных геном-
ных технологий особую актуальность приобре-
тает применение SNP-анализа (Single Nucleotide 
Polymorphism), который позволяет получить бо-
лее детализированную информацию о генетиче-
ской структуре [2, 5].

Микрочиповые технологии SNP-генотипирова-
ния, обладают высокой пропускной способностью 
и точностью детекции аллельных вариантов. При-
менение этой технологии генотипирования позво-
ляет не только идентифицировать породоспец-
ифичные генетические маркеры, но и проводить 
комплексный анализ аллелофонда по локусам, ас-
социированным с ключевыми адаптивными и про-
дуктивными признаками. Это открывает новые 
возможности для разработки научно обоснован-
ных стратегий рационального использования ге-
нетических ресурсов венгерской мангалицы [6, 7].

На территории Российской Федерации манга-
лица разводится на протяжении 40 лет, преиму-
щественно в личных подсобных хозяйствах, где 
отсутствует системный селекционно-племенной 
учет поголовья, а процесс разведения может но-
сить неконтролируемый характер. В связи с этим 
актуальны исследование генетической структуры 
данной породы в России и оценка степени ее от-
клонения от исходного генофонда2.

Цели настоящего исследования  — оценка ге-
нетического разнообразия и анализ генетической 
структуры популяции свиней породы мангалица, 
разводимой на территории Российской Федера-
ции, с использованием полногеномного анализа.

В рамках работы были поставлены следующие 
задачи: анализ сохранения в исследуемой попу-
ляции предковых генетических компонентов, ха-
рактерных для венгерской мангалицы; опреде-
ление степени генетической дифференциации 
между российской и венгерской популяциями.

1 Венгерская мангалица: плюсы и минусы породы. URL: https://vusadebke.com/fermerstvo/ghivotnovodstvo/svinyi/vengerskaya-mangalica.html/
2 Венгерская мангалица. URL: https://selo-exp.com/svinii/vengerskaya-mangalica.html/
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3 Core Team. A language and environment for statistical computing. Foundation for statistical computing. Vienna, Austria. 2012.  
URL: http://www.Rproject.org/

Материалы и методы исследования / 
Materials and methods
Материалом для исследований послужили био-

логические образцы (ушной выщип) свиней по-
роды мангалица и данные SNP-генотипирования 
коммерческих пород (ландраса, крупной белой, 
дюрока), а также дикого кабана российской по-
пуляции, депонированных в «Банк генетическо-
го материала домашних и диких видов живот-
ных и птицы» (зарегистрирован Минобрнауки РФ 
№ 498808), созданной и поддерживаемой в ФГБНУ 
ФИЦ животноводства  — ВИЖ им. академика  
Л.К. Эрнста (Россия).

Исследуемая выборка включала живот-
ных из генетического банка ФГБНУ ФИЦ ВИЖ  
им. Л.К. Эрнста: мангалица (n = 48), SNP-генотипы 
промышленных свиней пород дюрок (n = 50), круп-
ная белая (n = 53), ландрас (n = 50), в том числе ге-
нотипы диких кабанов России (n = 58). В качестве 
групп сравнения для статистического анализа в 
исследовании использованы данные SNP-гено-
типирования мангалицы (n  =  20), диких кабанов 
Балканского полуострова (n = 92), диких кабанов 
северной и центральной части Европы (n = 27), за-
груженные из открытых источников [8–10].

Геномную ДНК выделяли с помощью коммер-
ческого набора «ДНК-Экстран-2» (ООО «Синтол», 
Россия) в соответствии с протоколом произво-
дителя. Для измерения концентрации двухцепо-
чечной ДНК использовали флуориметр Qubit 3.0 
(Thermo Fisher Scientific, Wilmington, DE, USA). 
Чистоту ДНК определяли на спектрофотометре 
NanoDrop2000 (Thermo Fisher Scientific, Wilmington, 
DE, USA), оценивая коэффициент поглощения 
A260/A280. Концентрация ДНК в среднем соста-
вила 103,42 нг/мкл. Всего 48 образцов ДНК вен-
герской мангалицы были генотипированы с ис-
пользованием ДНК-чипа Illumina BeadChip Array 
24 x 1 Infinium HD iSelect INF Porcine 80K. Качество 
SNP-генотипирования образцов мангалицы оце-
нивали с применением программного обеспе-
чения PLINK v1.90  [11], где в качестве критериев 

приемлемости использовали минимальные зна-
чения показателей GenCall и GenTrain, установ-
ленные на уровне 0, 5.

На основании данных SNP-генотипирования 
были рассчитаны основные внутрипопуляционные 
генетические параметры выборок свиней, вклю-
чая наблюдаемую (H

O
), несмещенную ожидаемую 

гетерозиготность (
U
H

E
), несмещенный коэффи-

циент инбридинга (
u
F

IS
) на основе несмещенной 

ожидаемой гетерозиготности, а также показатель 
аллельного разнообразия, скорректированный на 
размер выборки (A

R
).

Характеристика генетического разнообразия 
венгерской мангалицы включала комплексный 
анализ с применением двух взаимодополняющих 
методов. Метод главных компонент (PCA) исполь-
зовали для визуализации генетической диффе-
ренциации, тогда как алгоритм ADMIXTURE при-
меняли для детального изучения генетической 
структуры через определение пропорций пред-
ковых компонентов. Ряд значений K находился в 
диапазоне от 1 до 8 (по числу исследуемых групп).

Статистическую обработку и визуализацию 
данных проводили в программной среде R 3.5.03 
с использованием дополнительных R-пакетов 
(diveRsity, pophelper, ggplot2) и статистически про-
граммного продукта ADMIXTURE v1.3.0 [12–15].

При выполнении исследований использовали 
оборудование ЦКП «Биоресурсы и биоинженерия 
сельскохозяйственных животных» ФГБНУ ФИЦ 
ВИЖ им. Л.К. Эрнста.

Результаты и обсуждение / 
Results and discussion
Анализ параметров генетического разнообра-

зия популяции венгерской мангалицы, разводи-
мой в России, в сравнительном аспекте с други-
ми группами свиней и дикого кабана представлен 
в таблице 1.

Популяция MANG демонстрирует относитель-
но высокие показатели генетического разно-
образия: наблюдаемая гетерозиготность (H

o
) 

Таблица 1. Показатели генетического разнообразия российской популяции свиней породы мангалица на основе 
полногеномного SNP генотипирования
Table 1. Genetic diversity indicators of the Russian population of mangalica pigs based on genome-wide SNP genotyping

Порода (популяция) n H
o

A
R u

He
u
F

IS

DU 50 0,315 ± 0,001 1,866 ± 0,002 0,310 ± 0,001 -0,016 [-0,018; -0,014]

LN 50 0,362 ± 0,001 1,944 ± 0,002 0,351 ± 0,001 -0,027 [-0,029; -0,025]

LW 53 0,340 ± 0,001 1,908 ± 0,002 0,328 ± 0,001 -0,030 [-0,032; -0,028]

MANG 48 0,337 ± 0,001 1,952 ± 0,001 0,346 ± 0,001 0,024 [0,021; 0,027]

HUMA 20 0,218 ± 0,001 1,799 ± 0,003 0,272 ± 0,001 0,174 [0,169; 0,179]

WB_Balkans 92 0,320 ± 0,001 1,982 ± 0,001 0,365 ± 0,001 0,118 [0,116; 0,12]

WB_Nothern_and_Central_Europe 27 0,323 ± 0,001 1,970 ± 0,001 0,360 ± 0,001 0,096 [0,092; 0,1]

WB_RUS 58 0,364 ± 0,001 1,992 ± 0,000 0,382 ± 0,001 0,048 [0,046; 0,05]

Примечание: DU — дюрок, LN — ландрас, LW — крупная белая, MANG — мангалица (российская популяция), HUMA — мангалица,  
WB_Balkans  — дикие кабаны Балканского полуострова, WB_Nothern_and_Central_Europe  — дикие кабаны Северной и Центральной  
Европы, WB_RUS — дикие кабаны России, n — количество образцов, Ho — наблюдаемая гетерозиготность, Ar — аллельное разнообра-
зие, uHe — несмещенная ожидаемая гетерозиготность, uFis — несмещенный коэффициент инбридинга (доверительный интервал 95%).
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достоверно (p  <  0,05) выше по сравнению с не-
которыми популяциями домашних свиней (HUMA 
и DU, H

O 
=  0,218 ± 0,001 и H

O 
=  0,315 ± 0,001 со-

ответственно) и диких кабанов (WB_Balkans и  
WB_Nothern_and_Central_Europe, HO = 0,320 ± 0,001 
и HO  =  0,323 ± 0,001 соответственно), что свиде-
тельствует о сохранении генетического потенци-
ала. Аллельное разнообразие (A

R
 = 1,952 ± 0,001) 

значимо (p < 0,05) превышает показатели других 
пород, однако уступает аналогичному показателю 
у диких популяций.

Значения показателей наблюдаемой гетеро-
зиготности, несмещенной ожидаемой гетеро-
зиготности и аллельного разнообразия у MANG 
достоверно (p < 0,05) выше, чем у исходной вен-
герской популяции (HUMA: H

o
  =  0,218 ± 0,001; 

u
He

 
=  0,265 ± 0,001; A

R
  =  1,799 ± 0,003), что может 

указывать на эффект гибридизации или меньший 
уровень инбридинга в российской популяции.

Положительный коэффициент инбридинга 
(uFis  =  0,024  [0,021; 0,027]) у MANG указывает 
на некоторый дефицит гетерозигот, характер-
ный для изолированных популяций. У венгер-
ской популяции HUMA выявлен максимальный 
уровень дефицита гетерозигот среди всех ис-
следуемых групп (uFis  =  0,174[0,169; 0,179]). 
Стоит отметить, что у всех популяций кабана 
наблюдался дефицит гетерозигот, в то время 
как в промышленных породах выявлен избыток 
гетерозиготности, что может быть результатом 
линейного разведения с последующей гибри-
дизацией.

 А Б 

На рисунке 1 представлены результаты анализа 
главных компонент (PCA) российской популяции 
венгерской мангалицы в сравнении с другими по-
родами свиней и популяциями дикого кабана.

Как видно на рисунке 1, первая компонента, 
отвечающая за 36,24% генетической изменчиво-
сти, отделила промышленные породы свиней от 
популяций мангалицы с представителями диких 
кабанов.

Две популяции мангалицы образовали пере-
крывающийся кластер, хорошо дифференциро-
ванный от остальных групп. Образцы трех про-
мышленных пород (LW, LN и DU) сформировали 
консолидированные породоспецифичные класте-
ры, что объясняется высоким уровнем селекцион-
ного давления в каждой из пород.

Образцы кабанов из Северной и Центральной 
Европы и Балкан образовали единый кластер, ча-
стично перекрывающийся с образцами россий-
ской популяции кабанов. Это объясняется единым 
генетическим фоном для кабанов европейской 
части континента, с одной стороны, и начинаю-
щейся генетической дифференциацией россий-
ской популяции от европейских за счет уменьше-
ния миграций — с другой.

Результаты анализа генетической структуры 
для исследованных групп свиней и дикого кабана, 
реализованной в программе ADMIXTURE, пред-
ставлены на рисунке 2.

Как показано на рисунке 2, при К  =  2 домаш-
ние свиньи четко дифференцировались от каба-
нов, при этом обе популяции мангалицы показали 

Рис. 1. Анализ главных компонент (PCA) российской популяции свиней породы мангалица на основе полногеномного SNP ге-
нотипирования, выполненный (А) для первой (PC1) и второй (PC2) главных компонент и (Б) для первой и третьей (PC3) глав-
ных компонент
Примечание: WB_Nothern_and_Central_Europe — дикие кабаны Северной и Центральной Европы, WB_Balkans — дикие каба-
ны Балканского полуострова, WB_RUS — дикие кабаны России, HUMA — мангалица, MANG — мангалица (российская популя-
ция), DU — дюрок, LN — ландрас, LW — крупная белая.
Fig. 1. Analysis of the main components (PCA) of the Russian population of Mangalitsa pigs based on genome-wide SNP genotyping, 
performed (A) for the first (PC1) and second (PC2) main components and (B) for the first and third (PC3) main components
Note: WB_Nothern_and_Central_Europe  — wild boars of Northern and Central Europe, WB_Balkans  — wild boars of the Balkan 
Peninsula, WB_RUS  — wild boars of Russia, HUMA  — mangalica, MANG  — mangalica (Russian population), DU  — duroc, LN  — 
landrace, LW — large white.
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некоторую примесь генетических компонентов 
дикого кабана.

При увеличении количества кластеров наблю-
далось постепенное отделение породоспецифич-
ных кластеров свиней: дюрок при К  =  3, обе по-
пуляции мангалицы при К = 4, ландрас при К = 5. 
Интересно, что при увеличении количества кла-
стеров (с 2 до 5) обе популяции мангалицы де-
монстрировали общие генетические компоненты, 
причем в российской популяции все образцы по-
казали примеси генетических компонентов каба-
на, что не противоречит истории создания и раз-
вития породы.

Проведенные ранее исследования генетиче-
ского разнообразия и структуры популяций сви-
ней породы мангалица показали относительно 
высокий уровень инбридинга и консолидирован-
ность популяций, что может быть следствием ма-
лочисленности поголовья в породе [6].

В своем исследовании A.T. Nguyen и соавт. под-
черкивают, что малые субпопуляции мангалицы 
особенно подвержены генетическому дрейфу, 

Рис. 2. Результаты кластерного анализа российской популяции свиней породы мангалица на основании полногеномного  
SNP генотипирования
Примечание: DU — дюрок, HUMA — мангалица, LN — ландрас, LW — крупная белая, MANG — мангалица (российская попу-
ляция), WB_Balkans — дикие кабаны Балканского полуострова, WB_Nothern_and_Central_Europe — дикие кабаны Северной и 
Центральной Европы, WB_RUS — дикие кабаны России.
Fig. 2. Results of cluster analysis of the Russian population of Mangalitsa pigs based on genome-wide SNP genotyping
Note: DU — duroc, HUMA — mangalica, LN — landrace, LW — large white, MANG — mangalica (Russian population), WB_Balkans — 
wild boars of the Balkan Peninsula, WB_Nothern_and_Central_Europe — wild boars of Northern and Central Europe, WB_RUS — wild 
boars of Russia.

который может привести к значительным изме-
нениям в генофонде популяции. Однако активный 
обмен животными между стадами способствует 
снижению генетической дифференциации и под-
держанию породы. [2].

Потеря генетического разнообразия снижа-
ет адаптивный потенциал, делая животных ме-
нее приспособленными к изменениям окружаю-
щей среды и подверженными заболеваниям или 
стрессовым факторам.

Стоит отметить отдаленное сходство породы 
ландрас с обеими популяциями мангалицы при 
К  =  3. Подобное распределение можно обосно-
вать историей появления породы, где свиньи по-
роды ландрас использовались в восстановлении 
мангалицы  [16]. Однако мангалица по сей день 
остается генетически обособленной породой с 
уникальным генофондом.

Выводы/Conclusions
Генетический анализ популяционной структу-

ры свидетельствует, что российская популяция 
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мангалицы, несмотря на более чем 40-летний пе-
риод разведения в условиях подсобных хозяйств 
без системного селекционного контроля, сохра-
нила выраженную генетическую идентичность с 
исходными породными генетическими компонен-
тами.

Результаты кластерного анализа демонстриру-
ют отсутствие интрогрессии генов коммерческих 

промышленных пород, что подтверждает сохра-
нение генофонда в исследуемой популяции.

Полученные данные имеют важное прикладное 
значение для разработки стратегий сохранения 
генетических ресурсов мангалицы и оптимизации 
программ селекции с учетом выявленных генети-
ческих особенностей, а также совершенствования 
методов генетического мониторинга породы.
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