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В экспертной практике ГУ «НПЦ Государственного комитета судебных экспертиз

Республики Беларусь» (г. Минск, Республика Беларусь) за период 2015-2016 гг. было

исследовано более 40 случаев незаконной добычи дикого кабана (Sus scrofa scrofa). Ущерб от

незаконного извлечения одной взрослой особи животного из естественной среды обитания

оценивается приблизительно в 2000$ в эквиваленте. Несмотря на массовый отстрел дикого

кабана в связи со вспышкой африканской чумы свиней в 2014 г. и сокращения общего

поголовья данного вида более чем на 80%, численность дикого кабана в 2016 г. в некоторых

охотничьих угодьях Республики Беларусь приблизилась к показателям эпидемического

периода.

Юридическая квалификация правонарушения зависит

от решения экспертной задачи по дифференциации

дикого кабана (Sus scrofa scrofa) от его ближайшего

сородича – домашней свиньи (Sus scrofa domesticus). В

Республике Беларусь распространены следующие

породы домашней свиньи: крупная белая, белорусская

черно-пестрая, белорусская мясная, дюрок, ландрас,

йоркшир, пьетрен и др. Крупная белая свинья, а также

созданные на ее основе заводские типы, доминируют в

племенном поголовье – на ее долю в Республике

Беларусь приходится более 92% всех особей вида, в

Российской Федерации – не менее 85 %.

Дикий кабан (Sus scrofa scrofa)

Свинья домашняя (Sus scrofa domesticus) 

На данный момент в экспертной практике задача по дифференциации дикого кабана от

домашней свиньи может быть решена двумя способами: 1) анализ однонуклеотидного

полиморфизма (SNP) в белок-кодирующих генах, полиморфизм в которых напрямую связан с

фенотипом животных – MC1R [1], NR6A1 [2]; 2) совокупный анализ большого количества

видоспецифичных STR-локусов и математический аппарат для корректной интерпретации

результатов генотипирования c отнесением особи к той или иной группе с определенной долей

вероятности на основании Байесовского вывода [3,4].

Цель данного исследования: поиск видоспецифичных SNP для дикого кабана (Sus scrofa scrofa) относительно домашних

свиней (Sus scrofa domesticus) в SRA-данных по полногеномному секвенированию (NGS), размещенных в открытом доступе на

облачном сервисе DNAnexus (http://sra.dnanexus.com/). Поисковой основой служили ранее опубликованные результаты

исследования [5], полученные с использованием SNP-чипа «PorcineSNP60» (Illumina).

PorcineSNP60 DNA

Analysis Kit v2

(Illumina©)

Материалы и методы:

анализ был выполнен с помощью алгоритма SRA Nucleotide BLAST и программы BioEdit v.7.2.5. Количество

включенных в анализ SNP – 193; число полногеномных прочтений для дикого кабана – 24, для коммерческих

пород домашних свиней (крупная белая, ландрас, дюрок, пьетрен, мейшань) – 91.

Breed No of animals # of Spots, M Size, Gb

Duroc (DU) 28 4 972.55 648.4

Large white (LW) 19 1 716.37 199.5

Landrace (LA) 23 3 141.24 402.2

Pietrain (PI) 6 653.95 73.5

Meishan (ME) 15 1 915.56 243.8

Wild boar (European) 24 4 009.53 452.7

TOTAL 115 16 409.20 2 020.11. Sequence Read Archive Nucleotide BLAST 2. BioEdit v.7.2.5 (ClustalW Multiple alignment)

3. Multifactor Dimensionality Reduction (MDR)

4. Raw result (> 20 000 genotype)Выводы:

Проведен крупномасштабный анализ результатов полногеномного секвенирования

для дикого кабана (Sus scrofa scrofa) и его разновидности – домашней свиньи (Sus

scrofa domesticus). Проанализировано более 2 Тб «сырых» данных. Из

предложенных в [5] 193 SNP отобраны 16, обладающие дифференцирующей

способностью для решения задачи по различению образцов дикого кабана и

домашней свиньи. Полученные результаты предстоит проверить на практике,

ввиду возможного наличия межпопуляционных различий по частоте

распространенности того или иного SNP [6].
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