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Введение. С каждым годом проблема сохранения генетического 
разнообразия разводимых животных в составе окружающей среды 
приобретает всё большее значение. Основными причинами сокраще-
ния разнообразия генетических ресурсов животноводства являются ак-
тивная интенсификация производства, постепенное вытеснение мест-
ных пород более продуктивными, широкое использование искусствен-
ного осеменения и трансплантации эмбрионов [1]. В сохранении гене-
тического разнообразия разводимых животных особое значение при-
обретает рациональное использование племенных ресурсов животно-
водства, которое включает оценку статуса пород или популяций и 
необходимости их сохранения. На региональном уровне актуальными 
являются исследования и анализ разнообразия пород и популяций с 
использованием ДНК-технологий, выявление ценных генетических 
комплексов и т. д. [2]. Поддержка указанного генетического разнооб-
разия является необходимым условием для творческой селекционной 
работы. Одной из составляющих перспективных селекционных про-
грамм сохранения является генетическое исследование популяций с 
целью сохранения высокого уровня генетической изменчивости и низ-
кого уровня инбридинга [3, 4]. Так, результаты исследований Silva и 
др. [5] свидетельствуют о том, что потеря генетического разнообразия 
в пяти природных породах лошадей Бразилии стала результатом близ-
кородственного размножения в малых популяциях и использования 
экзотических пород. 

Чистокровная верховая порода лошадей является вершиной миро-
вого коннозаводства. Родиной породы является Англия, где в XVII – 
начале XVIII вв. активно велась работа над её созданием. Родоначаль-
никами считаются три жеребцы – Мэтчем (1748), Херод (1758) и 
Эклипс (1764). Весь период создания и совершенствования породы 
связан с постоянными испытаниями лошадей в скачках. Первый том 
племенной книги (студбук) был выдан в 1793 году. В него вошёл при-
плод от трёх указанных выше жеребцов-родоначальников и пятидеся-
ти кобыл-родоначальниц. С этого времени порода стала закрытой, и ни 
одна лошадь, которая происходила от незаписанных в этот том пред-
ков, не могла считаться чистокровной верховой. Сейчас племенные 
книги ведут по единым правилам в каждой стране, где занимаются 
разведением этой породы. Эту работу контролирует Международный 
комитет по племенным книгам (ISBC). 

Единственным методом разведения в породе является чистопород-
ное. С одной стороны, оно позволяет закрепить ценные генетические 
комплексы в породе, а с другой – способствует накоплению мутантных 
аллелей [6]. В результате длительного использования чистопородного 
разведения может повышаться уровень инбридинга, что приводит к 
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возрастанию уровня гомозиготности. Поэтому строгий контроль про-
исхождения лошадей и контроль за уровнем гомозиготности популя-
ции необходимы для успешной племенной работы с чистокровной 
верховой породой лошадей. 

В середине 80-х годов с целью генетического контроля происхож-
дения лошадей и мониторинга генетической ситуации в популяциях в 
странах с развитым коневодством использовали наследственный по-
лиморфизм белков и групп крови. На сегодня самым эффективным ме-
тодом проведения генетической экспертизы происхождения является 
применение ДНК-технологий, в частности микросателлитов ДНК 
(SТR), которые характеризуются кодоминантным характером наследо-
вания и высоким уровнем полиморфизма. Многочисленные исследо-
вания свидетельствуют об эффективности использования STR-
маркеров не только в подтверждении подлинности происхождения, но 
и в генетическом анализе популяций [7]. В соответствии с рекоменда-
циями Международного общества генетики животных (ISAG) и требо-
ваниями Международного комитета по племенным книгам (ISBC) 
большинство лабораторий перешло на экспертизу происхождения по 
микросателитным ДНК-маркерами [8]. ISAG определено 9 основных 
микросателлитов (AHT04, AHT05, ASB02, HMS03, HMS06, HMS07, 
HTG04, HTG10, VHL20) в качестве международной стандартной пане-
ли [9, 10, 11]. Начиная с 2001 года, согласно новым требованиям ISAG 
и ISBC, генетические лаборатории обязаны проводить тестирование 
чистокровных лошадей по микросателлитным локусам ДНК. 

В наши дни чистокровную верховую породу разводят во многих 
странах мира – США, Франции, Ирландии, Австралии, Новой Зелан-
дии, Румынии, Словакии и других. Хотя мировым центром с разведе-
ния породы остаётся Великобритания, каждая страна имеет свои осо-
бенности работы с породой. 

Целью проведения наших исследований была оценка генетического 
разнообразия лошадей чистокровной верховой породы украинской, 
румынской и корейской популяций. 

Материал и методика исследований. Исследование украинской 
популяции чистокровной верховой породы лошадей (n = 51) проводи-
ли на базе отдела молекулярно-диагностических исследований Укра-
инской лаборатории качества и безопасности продукции АПК. Пери-
ферическую кровь у животных для исследований отбирали с яремной 
вены с помощью вакуумной системы Vacutest (с консервантом EDTA) 
в количестве 6 мл. 

Геномную ДНК выделяли из цельной крови, используя набор 
«ДНК-сорб-В» («АмплиСенс», Россия), согласно инструкции произво-
дителя. Согласно рекомендациям ISAG, для анализа были выбраны 7 
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микросателлитных локусов (HTG04, HMS06, AHT04, VHL20, AHT05, 
HMS03, HMS07). Полимеразную цепную реакцию проводили на ам-
плификаторе Veriti 96-Well (Applied Biosystems, США) при следующих 
параметрах: 1 этап – начальная денатурация (95 ºС – 10 мин.), 2 этап – 
30 циклов (95 ºС – 30 с, 60 ºС – 30 с, 72 ºС – 1 мин.). Заключительный 3 
этап (72 ºС) длился 60 мин. [12]. Продукты амплификации денатуриро-
вали формамидом (Sigma, США) и проводили электрофорез на автома-
тическом 4-капиллярном генетическом анализаторе ABI PRISM 3100 
(Applied Biosystems, США). Размеры аллелей определяли используя 
размерный стандарт Genescan-LIZ 500 (Applied Biosystems, США) и 
программное обеспечение «Gene Maрper 3.7» (Applied Biosystem, 
США). 

Во время проведения популяционно-генетического анализа опреде-
ляли следующие показатели: частоты аллелей, количество аллелей в 
локусе (Na), наблюдаемую (Ho) и ожидаемую (He) гетерозиготности, 
индекс фиксации (F). Статистическую обработку данных проводили, 
используя программное обеспечение Cervus 3.0.3, GENALEX 6. 

Результаты эксперимента и их обсуждение. Для характеристики 
генетического разнообразия украинской популяции лошадей чисто-
кровной верховой пород были использованы собственные данные, а 
для характеристики румынской и корейской популяций – литератур-
ные данные [13, 14]. 

Наибольшее количество аллелей выявили в локусе HMS03 – 10, 7 и 
8, соответственно. Наиболее полиморфной среди исследованных по 
среднему количеству аллелей в локусе оказалась украинская популя-
ция лошадей (в среднем 7,43 аллеля), тогда как румынская продемон-
стрировала максимальную консолидацию (таблица 1). 

Среди трёх исследуемых популяций лошадей в состоянии, макси-
мально приближенном к состоянию генетического равновесия соглас-
но закона Харди-Вайнберга, по локусу АНТ04 находились румынская 
и корейская популяции, a по локусу VHL20 – корейская. Наибольшая 
разница между значениями наблюдаемой и ожидаемой гетерозиготно-
сти у чистокровных верховых лошадей Украины и Южной Кореи 
установлена по локусу HMS03, Румынии – по АНТ05. 

В результате анализа индекса фиксации, который характеризует 
уровень инбридинга в популяции, установлено, что в украинской по-
пуляции по всем локусам, кроме HMS06, наблюдается дефицит гетеро-
зиготных генотипов. Максимальное значение этого показателя зафик-
сировано по локусу HMS03 (17,2 %), в то время как у лошадей чисто-
кровной верховой породы Румынии по этому же локусу, наоборот, 
наблюдали максимальный избыток гетерозигот (13,9 %). Дефицит ге-
терозигот способствует повышению генетической консолидации по-
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пуляции и одновременно уменьшению генетического разнообразия. В 
украинской популяции чистокровных верховых лошадей только в ло-
кусе HMS06 наблюдали наличие избытка гетерозигот, тогда как в двух 
других популяциях – по четырём исследуемым локусам. 
 
Таблица 1 – Сравнительный анализ основных популяционно-
генетических показателей украинской, румынской и корейской  
популяций лошадей чистокровной верховой породы по  
микросателлитным локусам 

Стра
на 

По-
каза-
за-

тель 

Локус Среднее 
значе-

ние 
AHT

04 
AHT

05 
HMS

03 
HMS

06 
HMS

07 
HTG

04 
VHL

20 

У
кр

аи
на

 (n
=5

1)
 Na 9 6 10 7 8 5 7 7,43± 

0,701*** 

Ho 0,765 0,647 0,588 0,647 0,765 0,588 0,725 0,675± 
0,0314*** 

He 0,858 0,750 0,710 0,620 0,818 0,673 0,760 0,741± 
0,0335*** 

F 0,108 0,137 0,172 -0,044 0,065 0,126 0,046 0,087± 
0,0294* 

Ру
мы

ни
я 

(n
=8

0)
 Na 4 5 7 4 5 4 4 4,86± 
0,454*** 

Ho 0,723 0,556 0,787 0,681 0,787 0,596 0,681 0,687± 
0,0361*** 

He 0,729 0,744 0,691 0,616 0,733 0,552 0,729 0,685± 
0,0299*** 

F 0,008 0,253 -0,139 -0,106 -0,074 -0,080 0,066 -0,010± 
0,0533 

Ю
ж

на
я 

Ко
ре

я 
(n

=1
22

4)
 

Na 5 5 8 5 5 5 5 5,43± 
0,463*** 

Ho 0,729 0,703 0,609 0,622 0,790 0,544 0,735 0,676± 
0,0353*** 

He 0,721 0,676 0,644 0,624 0,765 0,539 0,735 0,672± 
0,0315*** 

F -0,011 -0,040 0,054 0,003 -0,033 -0,009 0 -0,005± 
0,0125 

Примечания: * – Р<0,05, *** – Р<0,001 
 
В целом по семи исследуемым микросателитным локусам в состоя-

нии максимального генетического равновесия находились сразу две 
популяции лошадей – румынская и корейская, в которых установлен 
незначительный избыток гетерозиготных генотипов. В то же время в 
украинской популяции лошадей чистокровной верховой породы, в от-
личие от двух предыдущих, наоборот, наблюдали дефицит гетерозигот 
на уровне 8,7 %, что свидетельствует о тенденции популяции к возрас-
танию уровня гомозиготности. 

Заключение. Результаты проведённых исследований свидетель-
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ствуют о том, что среди исследованных популяций украинская попу-
ляция лошадей чистокровной верховой породы является наиболее по-
лиморфной по количеству выявленных аллелей. В то же время, в оте-
чественной популяции лошадей, в отличие от двух иностранных, 
находящихся в состоянии, близком к состоянию генетического равно-
весия, по большинству локусов установлен дефицит гетерозиготных 
генотипов. Дальнейшая работа с чистокровной верховой породой ло-
шадей может проводиться различными путями, исходя из цели, кото-
рую перед собой ставит селекционер. Если основной задачей является 
консолидация породы, то целесообразно заниматься разведением по-
роды в пределах одной страны или определённого хозяйства. Если це-
лью является увеличение генетического разнообразия, то имеет смысл 
обмен племенным материалом между странами и хозяйствами. 
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