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С каждым годом проблема сохранения биологического разнообразия 

ощущается более остро. Для оценки уязвимости вида и проведения работ по его 

восстановлению наравне с другими методами важно применять молекулярно-

генетические, так как они позволяют оценить генофонд популяции, отследить 

уникальные аллели, изучить филогенез, выявить наследственные заболевания и 

т.д. 

Как аборигенные, так и заводские породы лошадей нуждаются в 

генетическом мониторинге. Аборигенные породы лошадей обладают 

адаптивным потенциалом и крайне устойчивы к климатическим условиям 

России, кроме того, они обладают мягким аллюрами, благодаря чему они могут 

быть использованы в любительском спорте [1]. Основными причинами 

исчезновения данных пород лошадей являются малая численность, что 

повышает риск инбридинга, низкая популярность, а также механизация 

сельского хозяйства. Из-за этого повышается риск снижения генетического 

разнообразия, при том, что исконно местные породы обладали широким 

аллелофондом и уникальными аллелями – это было отмечено у бурятской, 

хакасской, забайкальской, алтайской, тувинской, башкирской и якутской 

породы лошадей [2]. 

В анализе нуждаются не только аборигенные породы лошадей, но и 

заводские. Чистопородное разведение, небольшое маточное поголовье и 
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использование ограниченного числа производителей может негативно 

сказываться на генетической структуре пород. Мониторинг на конных заводах 

позволит создать обширную базу данных генетических маркеров лошадей 

разных пород [3]. Это важно как для изучения микроэволюции и филогенеза 

породы и прогнозирования последующей селекции, так и для контроля 

происхождения. Например, в исследовании русской верховой породы лошадей 

по микроссателлитным маркерам, был идентифицирован приват-аллель, 

который может быть использован для ее идентификации [4]. 

Для изучения популяционно-генетической структуры, возможно 

применение анализа по микросателлитам ДНК, являющихся ДНК-маркерами 

(Short Tandem Repeats – короткие тандемные повторы) [5]. Микросателлитный 

анализ широко распространен в животноводстве для паспортизации и 

подтверждения происхождения [3]. Также благодаря высокой полиморфности и 

нейтральности микросателлитных маркеров возможно проведение расчетов 

уровня инбридинга, ожидаемой и наблюдаемой гетерозиготности и степени 

дифференциации популяций. 

Помимо ядерной ДНК, многое о происхождении может подсказать анализ 

митохондриальной ДНК. Эти методы позволяют изучать древние останки 

животных или их жизнедеятельности с целью отслеживания процессов 

видообразования, микроэволюции внутри породы, путей миграции и 

взаимодействия между отдельными популяциями, что возможно применять и 

для коневодства в дальнейшем [6]. 

В селекции у породы важно идентифицировать гены, ассоциированные с 

хозяйственно-полезными признаками. Например, неприхотливость к условиям 

кормления и содержания, устойчивость к заболеваниям, работоспособность и 

т.д. [2]. С этой целью в селекцию сельскохозяйственных пород все чаще 

внедряются технологии полного геномного анализа. 

Также исследование ДНК помогает избежать передачи и массового 

распространения наследственных заболеваний внутри породы. Разработка 

методов ДНК-типирования помогает диагностировать наследственные 

заболевания лошадей, таких как тяжелый комбинированный иммунодефицит 

(SCID), мозжечковая атаксия (СА), несовершенный эпителиогенез (JEB), 

гиперкалимический паралич (HYPP), анофтальм и др. [7]. Ранняя 

эмбриональная смертность и пороки развития наносят заметный урон 

коневодству, поэтому количество летальных генов в популяциях должно 

подвергаться периодическому мониторингу. 

В связи с небольшой численностью представителей целого ряда пород 

задача рационального использования и сохранения генетических ресурсов, 

осуществляемая путем использования молекулярно-генетических методов, 

особенно актуальна в российском коневодстве. 
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