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Выделение ДНК из образцов тканей является первоначальным этапом в молекулярно-генетических 

исследованиях сельскохозяйственных животных. В настоящее время в Российской Федерации актуально 
создание обширных биобанков ДНК для глубокого ретроспективного анализа в целях геномной селекции. 
В животноводческой отрасли особенно важными являются исследования генома и транскриптома свиней 
(Sus scrofa domesticus) для идентификации новых генетических маркеров хозяйственноценных признаков 
животных и разработки эффективных постгеномных подходов направленной селекции, генетической пас-
портизации и получения линий с новыми характеристиками. Целью данного исследования было опреде-
ление и сравнение качества и количества ДНК, полученной из образцов тканей ушных выщипов и хвостов 
свиней с использованием коммерчески доступного набора методом сорбции на магнитных частицах 
«Tissue M», Raissol Bio (Россия). В результате оба вида биологических образцов показали высокий выход 
ДНК, однако максимальные концентрации ДНК наблюдались при использовании образцов хвоста 
(725.1 нг/мкл) и в целом средний результат был выше (337.2 нг/мкл), чем при использовании ушных вы-
щипов (146 нг/мкл). Спектральные характеристики полученной ДНК также показывали хороший резуль-
тат в пределах допустимых значений. Проверка качества выделенной ДНК с использованием ПЦР со 
«случайным» праймером показала его высокое качество и пригодность полученной ДНК для последу-
ющих молекулярно-генетических исследований. Таким образом, на основании полученных данных сделан 
вывод, что хвосты поросят пригодны в качестве биологического материала для выделения качественной 
геномной ДНК для дальнейших молекулярно-генетических исследований. 

Ключевые слова: свиноводство, выделение ДНК, набор Raissol Bio, ПЦР-анализ, выщипы тканей 
ушей, хвосты свиней. 

 
Введение. Свиноводство в России является 

одной из важнейших стратегических отраслей 
животноводства для продовольственного обес-
печения населения мясными продуктами [1, 2]. 
При этом свинина является наиболее широко 
потребляемым мясом в мире, а Россия входит в 
пятерку крупнейших его производителей. Сви-
нина – наиболее доступный вид мяса, который 
содержит полноценные и легкоусвояемые белки, 
незаменимые аминокислоты, что помогает быст-
ро восполнить нехватку питательных и мине-
ральных элементов организму человека [1, 3].  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Свиноводческая отрасль сталкивается с 
многочисленными проблемами, такими как 
рост издержек производства, инфекционные 
заболевания животных, их генетические осо-
бенности, агрессивное поведение особей и дру-
гими [4]. Особенно большую угрозу несут в се-
бе инфекционные болезни свиней, которые на-
носят огромный экономический ущерб произ-
водителям и также могут влиять на здоровье 
человека [5]. 

В перспективе потребление свинины в ка-
честве основного мясного продукта будет  
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только расти [6]. Для получения качественной 
продукции в настоящее время в животноводст-
ве наряду с классическими методами селекции 
активно внедряются геномные и метагеномные 
технологии [7]. Поэтому особо актуальными 
становятся вопросы генетических исследований 
животных. Выделение ДНК является первона-
чальным этапом молекулярно-генетического 
анализа сельскохозяйственных животных [8]. 
Источником биоматериала для выделения ДНК 
могут служить различные ткани животных, 
кровь, шерсть, пробы молока, жировая ткань 
и т.д. Получение некоторых материалов связано 
с техническими трудностями и обучением спе-
циального персонала [9].  

В качестве материала для генетического 
анализа свиней чаще всего используются уш-
ные ткани (выщипы), полученные во время ме-
чения особей [10]. Но недостатками данного 
метода являются высокая травматичность для 
животного в результате сильного повреждения 
ушных раковин, поэтому в настоящее время 
данный метод используется все реже. Следова-
тельно, возникает необходимость поиска более 
удобных и простых способов получения биоло-
гических образцов для выделения ДНК. В слу-
чае свиней альтернативой может стать исполь-
зование хвостов, удаленных у поросят при ку-
пировании вскоре после рождения. 

Целью данного исследования было сравне-
ние качества и количества образцов ДНК, полу-
ченной из образцов тканей ушных выщипов и 
хвостов свиней с использованием коммерчески 
доступного набора. 

 
Материал и методы. Все исследования 

проводились в 2024 г. Объектом изучения явля-
лись 1–2-суточные поросята домашней свиньи 
(Sus scrofa domesticus) породы Дюрок. ДНК вы-
деляли из образцов ткани уха, полученных ме-
тодом ушного выщипа и образцов ткани хвоста 
(всего 20 образцов). Собранные биоматериалы 
хранили при – 80°С. Для выделения использо-
вали коммерческий набор реагентов для выде-
ления ДНК из тканей млекопитающих методом 
сорбции на магнитных частицах «Tissue M», 
Raissol Bio (Россия) в соответствии с инструк-
цией производителя. Фрагмент хвоста, содер-
жащий костную часть и волосяной покров отре-
зали с помощью стерильного скальпеля. Вес 
образцов варьировал от 40 до 90 мг. Выделение 
ДНК проводили в трех повторностях для каж-
дого вида образца. Количество выделенной 

ДНК измеряли с помощью спектрофотометра 
Nano Drop oneC (Thermo Fisher Scientific, 
США), при этом для оценки чистоты препарата 
определяли соотношение оптической плотности 
при длинах волн 260/280 нм и 260/230 нм. Из-
мерения производили в соответствии с прото-
колом производителя. Качество выделенной 
ДНК также оценивали с помощью ПЦР с при-
менением «случайного» праймера AFK5'-
ACGGTGGACG-3' [11]. 

Образцы ДНК и продукты ПЦР визуализи-
ровали после проведения электрофореза в 1 или 
1.5%-ном агарозном геле с бромистым этидием 
в УФ-свете (0.05 мг/мл). 

 
Результаты и обсуждение. Для большин-

ства генетических исследований необходимы 
определенные концентрации и высокое качест-
во выделенной ДНК [12]. Так, в требованиях 
для полногеномного секвенирования на MGI 
прописано, что концентрация образца должна 
быть более 1 нг/мкл, а оптимальный показатель 
соотношения поглощения A260/A280 – 1.6–2.2. 
Увеличение данного показателя указывает на 
загрязнение РНК, а уменьшение – на загрязне-
ние белком или фенолом. В протоколе по по-
строению библиотек Illumina рекомендована 
концентрация ДНК >= 20 нг/мкл, OD260/280 в 
пределах 1.8–2 [13]. Отношение 260/230 для 
«чистой» нуклеиновой кислоты равно 2.0–2.2. 
Если данный показатель ниже, это свидетельст-
вует о присутствии в растворе таких примесей, 
как ЭДТА, углеводов и других. 

Чистоту выделенной ДНК оценивали по 
отношению оптической плотности при длинах 
волн 260 и 280 нм. Результаты спектрофотомет-
рических измерений представлены в таблице. 

Максимальный выход ДНК наблюдался 
для образцов хвоста (725.1 нг/мкл), где в це-
лом средний результат был выше, чем при ис-
пользовании ушных выщипов (337.2 и 
146 нг/мкл соответственно). Полученные дан-
ные свидетельствуют о том, что применение 
набора «Tissue M», RaissolBio позволяет полу-
чить высокий выход ДНК. При этом значения 
А260/280 и А260/230 оставались в пределах 
допустимых значений. Результаты электрофо-
ретического анализа выделенных образцов по-
казали высокую сохранность ДНК при исполь-
зовании указанного набора (рис. 1). Примеси 
РНК, которые также присутствовали в образ-
цах, в дальнейшем могут быть удалены обра-
боткой РНКазой. 
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Т а б л и ц а  
 

Сравнительный анализ эффективности экстракции ДНК из тканей свиней 
 

Образцы Концентрация ДНК, нг/мкл Спектральные характеристики 
А260/280 А 260/230 

Ушные ткани 

118.7±3.3 1.87 1.97 
149.4±2.9 1.84 2.21 
193.3±1.1 1.84 2.20 
147.4±2.7 1.86 1.99 
267.4±3.8 1.91 1.98 

Хвосты 

165.6±3.5 1.81 2.15 
464.2±5.3 1.88 2.16 
674.5±11.5 1.86 2.13 
668.1±14.7 1.92 2.03 
725.1±18.4 1.90 2.01 

 
П р и м е ч а н и е. Показаны примеры концентраций выделенной ДНК из 5 образцов в 3-кратной по-

вторности. 

 
 

Рис. 2. Электрофореграмма ПЦР-анализа со «слу-
чайным» праймером: ДНК из тканей ушей (А) и 
хвостов (Б); 1–5 – порядковые номера образцов 

Рис. 1. Электрофореграмма образцов геномной 
ДНК, выделенной из разных источников: из тканей 
ушей (А) и хвостов (Б); 1–5 – порядковые номера 
образцов 

 

 
Ранее было показано, что использование 

данного набора, основанного на методе сорбции 
на магнитные частицы, позволяет получать об-
разцы с высокой концентрацией ДНК из ребра 
свиньи (в среднем – 474.0 мкг/мл), костных ро-
гов и копыт северного оленя (268.0 мкг/мл и 
83.20 мкг/мл, соответственно), хрящевой ткань 
радужной форели (69.7 мкг/мл) [14]. 

Для проверки качества полученных образ-
цов ДНК в целях последующего использования 
в молекулярно-генетических исследованиях 
был проведен ПЦР-анализ (по принципу RAPD) 
с применением «случайного» праймера, произ-
вольно залипающего на участках, комплемен-
тарных его последовательности. Результатом 

RAPD анализа является набор фрагментов ДНК, 
который может отличаться у различных орга-
низмов вследствие наличия полиморфных уча-
стков в одних и тех же локусах геномов (рис. 2).  

Результаты показали, что ДНК высокого 
качества можно выделить как из ушных тканей, 
так и из хвостов свиней. При этом использова-
ние хвостов в качестве исходного материал дает 
лучший выход геномной ДНК, чем в случае вы-
деления нуклеиновой кислоты из ушного вы-
щипа.  

 
Заключение. Таким образом, на основа-

нии полученных результатов показано, что хво-
сты поросят пригодны в качестве биообразца 
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тканей животных для выделения качественной 
геномной ДНК с использованием коммерчески 
доступного набора «Tissue M», Raissol Bio (Рос-
сия) для дальнейших молекулярно-генети-
ческих исследований. Кроме того, использова-
ние данного метода, основанного на сорбции на 
магнитных частицах, по сравнению с другими 
не требует применения различных кислот, что 
обеспечивает целостность и стабильность вы-
деленной ДНК. 

 
Исследование выполнено при финансовой 

поддержке Министерства науки и высшего 
образования Российской Федерации, грант 
№ 075-15-2024-666. 
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Extraction of DNA from tissue samples is the initial stage in molecular genetic studies of farm animals. Cur-

rently, in the Russian Federation, the creation of extensive DNA biobanks for deep retrospective analysis for the 
purposes of genomic selection is relevant. In the livestock industry, studies of the genome and transcriptome of 
pigs (Sus scrofa domesticus) are especially important for identifying new genetic markers of economically valua-
ble animal traits and developing effective postgenomic approaches to targeted selection, genetic certification and 
obtaining lines with new characteristics. The purpose of this study was to determine and compare the quality and 
quantity of DNA obtained from tissue samples of ear notches and tails of pigs using a commercially available kit 
by the method of sorption on magnetic particles «Tissue M», Raissol Bio (Russia). As a result, both types of bio-
logical samples showed a high yield of DNA, however, the maximum DNA concentrations were observed when 
using tail samples (725.1 ng/μl) and, in general, the average result was higher (337.2 ng/μl) than when using ear 
notches (146 ng/μl). The spectral characteristics of the obtained DNA also showed a good result within the per-
missible values. Quality control of the isolated DNA using PCR with a «random» primer showed its high quality 
and suitability of the obtained DNA for subsequent molecular genetic studies. Thus, based on the data obtained, it 
was concluded that piglet tails are suitable as biological material for isolating high-quality genomic DNA for fur-
ther molecular genetic studies. 

Keywords: pig farming, DNA extraction, Raissol Bio kit, PCR analysis, ear tissue samples, pig tails. 
 


