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С использованием микросателлитного анализа по 17 локусам исследовано 866 лошадей из девяти
пород: алтайской, тувинской, кушумской, печорской, мезенской, забайкальской, бурятской, рус-
ской верховой и монгольской. Уровень наблюдаемой гетерозиготности исследованных пород нахо-
дится на высоком, не вызывающем опасения уровне (от 0.699 до 0.798). Суммарно было выявлено
183 аллеля, в том числе 15 приватных. У монгольских лошадей породы Тэс в локусе AHT4 обнаружен
редкий аллель D, а также ранее неописанный аллель. Показаны филогенетические взаимоотноше-
ния, структура и взаимное влияние генофондов лошадей Монголии и России. Анализ полиморфиз-
ма контрольного региона D-петли мтДНК у 142 лошадей позволил вывить 16 гаплотипов, из них че-
тыре, обнаруженные у монгольской, бурятской, забайкальской и тувинской пород, встречались
прежде только в образцах древних лошадей Европы и Азии. Наиболее распространeнными среди
изученных пород оказались гаплотипы X2 и D3. Подтверждена гипотеза о том, что большинство га-
плотипов мтДНК не привязаны к определенной породе или географической области. В популяциях
лошадей различаются лишь набор и частоты гаплотипов. Вероятно, это связано с многократными
событиями доместикации, благодаря которым мтДНК лошадей так высокополиморфна, а также с
активным перемещением лошадей в мире и их селекционной историей.
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На территории Российской Федерации сохра-
нилось всего 16 аборигенных пород лошадей, со-
зданных в течение столетий методами народной
селекции под прессом давления суровых геокли-
матических условий самых разных регионов на-
шей страны [1]. Синтез искусственного и есте-
ственного отбора позволил получить животных
универсального назначения (мясного, молочного
и пользовательского), хорошо адаптированных к
круглогодичному пастбищному и культурно-та-
бунному содержанию в лесных, горных и степных
ландшафтах. Однако в настоящее время многие
из них оказались близки к исчезновению и под-

держиваются лишь усилиями энтузиастов и мест-
ных жителей, сохраняющих традиционный уклад
жизни.

Алтайская лошадь прекрасно приспособлена к
горным условиям обитания. У нее прочные копыта,
более сухие и крепкие конечности, чем у степных
пород. Масти встречаются разнообразные (гнедая,
рыжая, чубарая, серая, вороная, пегая) [1]. Тувин-
ская лошадь, разводимая веками в условиях резко
континентального климата при табунном содер-
жании, приобрела ряд существенных внутренних
биологических адаптивных качеств. К числу этих
особенностей следует отнести хорошую плодови-
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тость, способность лошадей к нажировке, хоро-
шую мясность, выжеребку кобыл в оптимальные
сроки [2]. Характерными чертами экстерьера ту-
винских лошадей являются длинное туловище,
короткие костистые ноги, массивная голова.
Преобладают масти гнедая, рыжая разных оттен-
ков, серая, саврасая, пегая.

Типичным представителем степных лошадей
России, родственных монгольской породе, явля-
ется бурятская лошадь. Бурятская лошадь отно-
сится к самым низкорослым лошадям Сибири
(высота в холке 130–133 см), но отличается массив-
ным телосложением. Масти бурятских лошадей ча-
ще всего гнедая, рыжая, серая, саврасая. Бурятская
лошадь хорошо приспособлена к пастбищному со-
держанию на скудном травостое в течение года в
условиях резко континентального климата Забай-
калья, где морозы достигают –50°С.

Забайкальская лошадь отлично приспособле-
на к местным суровым природно-климатическим
условиям, хорошо использует пастбища, быстро
набирает подкожные запасы жира, в холодное
время года обрастает обильным волосяным по-
кровом. Современная взрослая забайкальская ло-
шадь имеет высоту в холке 135–140 см. Масти – в
основном буланая, гнедая, рыжая, мышастая,
саврасая, серая, пегая, чубарая.

Печорская лошадь относится к лесному типу,
приспособлена к морозам и глубоким сугробам.
Благодаря густому шерстному покрову и плотной
коже устойчива к гнусу. Масти встречаются в основ-
ном темные: рыжая, гнедая, вороная, караковая,
редко серая и буланая. Находится в критическом со-
стоянии из-за низкой численности (<100 конема-
ток) и отсутствия племенной работы [1].

Мезенская – местная порода лошадей север-
ного лесного типа. Создана в Архангельской об-
ласти. Животные хорошо переносят холод, пре-
красно ориентируются в ненастье, неприхотливы
к условиям кормления и содержания, не боятся
гнуса, отличаются хорошими нагульными каче-
ствами. Свободно передвигаются по глубокому
снегу и вязкой почве. Масти: гнедая, вороная,
рыжая, серая, мышастая, чалая, соловая. У боль-
шинства встречается темный ремень по спине [3].
Благодаря активной племенной работе находится
вне риска исчезновения [4].

Старинная вятская порода лошадей, известная
своими упряжными тройками, была дважды за
XX век практически утеряна, но большая работа по
сохранению данной породы позволила сохранить
их уникальный генофонд [1]. Вятская лошадь также
относится к северному лесному типу, имеет креп-
кую конституцию и рост в холке до 150 см. Масти
характерны в основном саврасые: гнедо-саврасая,
мышастая, каурая, булано-саврасая. Типичны тем-
ный ремень вдоль позвоночника и потемнения на

шее, холке и плечах, встречается зеброидность на
конечностях.

Кушумская порода обладает высокой мясо-мо-
лочной продуктивностью и хорошей приспособлен-
ностью к кругло-годовому пастбищно-тебеневоч-
ному содержанию. Масти преимущественно гнедая,
рыжая, бурая, вороная, редко буланая и соловая [1].

Русские верховые лошади относятся к завод-
ским породам спортивного направления. Для
русской верховой характерны сухая, крепкая кон-
ституция и вороная, караковая, темно-гнедая, гне-
дая и рыжая масти. Большинство жеребцов-про-
изводителей основного центра репродукции –
Старожиловского конного завода – имеют рост
около 170 см и выше, кобылы маточного состава в
среднем 166 см [5].

Монгольские лошади Тэс разводятся в аймаках
Увс, Хубсугул и Завхан Монголии. Порода хорошо
приспособлена к холодному климату и круглого-
дичному пастбищному содержанию. Большинство
животных имеют гнедую, рыжую и бурую масти. От
других пород ее отличают темная густая длинная
грива и хвост. У лошадей Тэс сильно развиты
грудь и ноги. Они сильны, выносливы и быстры,
главное умеют тебеневать. Любопытный факт: в
критические моменты гололедицы и джута лошади
нередко спасают от гибели стада овец и КРС [6].

Лошади Дархат разводятся одноименной на-
родностью в районе аймака Хубсугул. Дархатская
порода отлично приспособлена к условиям высо-
когорной тайги с экстремальными перепадами
температур в течение года. Масть преимуще-
ственно серая [6].

В настоящее время во всем мире для сохране-
ния пород лошадей, изучения их происхождения
и поддержания высокого уровня генетического раз-
нообразия внутри популяций широко используют-
ся микросателлиты (STR) и маркеры, основанные
на нуклеотидном полиморфизме различных участ-
ков геномной ДНК и мтДНК. Отечественные поро-
ды лошадей, особенно аборигенные, недостаточно
изучены с использованием молекулярно-генетиче-
ских подходов, однако именно они сильнее всего
нуждаются в оценке уровня генетического разнооб-
разия, степени инбридинга и других параметров,
отражающих генетическое благополучие породы
и позволяющих определить статус и риски.

Микросателлитные повторы и некодирующие
участки митохондриальной ДНК хорошо зареко-
мендовали себя как маркеры в изучении генети-
ческого разнообразия. Они вариабельны, не не-
сут функциональной нагрузки, их комбинации
содержат много уникальных сочетаний, которые
позволяют устанавливать филогенетические от-
ношения и рассчитывать стандартные популяци-
онно-генетические параметры (число и частоты
аллелей, уровни наблюдаемой и ожидаемой гете-
розиготности, индекс фиксации и др.). Поскольку



904

ГЕНЕТИКА  том 58  № 8  2022

ВОРОНКОВА и др.

статистические методы для анализа маркерных
данных основаны на сравнении вероятностных мо-
делей, их интерпретация возможна только в кон-
тексте сравнения имеющихся баз данных. Ниже мы
приводим результаты анализа опубликованных ра-
нее исследований полиморфизма микросател-
литных локусов у различных пород лошадей.

С помощью микросателлитных маркеров бы-
ли исследованы породы лошадей по всему миру.
Использование пересекающихся наборов маркеров
позволяет численно сравнивать рассчитываемые
параметры генетических оценок между популяция-
ми. Было показано, что наблюдаемая гетерозигот-
ность у четырех аборигенных испанских пород
лошадей (0.736 ± 0.025) выше, чем у 10 заводских
американских пород (0.694 ± 0.032) и четырех
норвежских (0.641 ± 0.060) [7]. В целом для ис-
панских пород отмечен высокий уровень Ho (от
0.700 до 0.752) [8]. Уровень наблюдаемой гетеро-
зиготности у португальской породы пони гаррано
составил 0.732 [9], у породы соррайа – 0.506 [10].

Исследование генетического разнообразия 11
средиземноморских пород лошадей по 12 микро-
сателлитным локусам показало, что уровень гете-
розиготности колеблется от 0.690 до 0.795. Самый
низкий уровень гетерозиготности наблюдался у
испанской чистокровной, португальской лузита-
но и сицилийских популяций лошадей [11].

Самый высокий уровень наблюдаемой гетеро-
зиготности при изучении 20 микросателлитных
локусов азиатских пород был получен в популя-
циях монгольских лошадей (от 0.750 до 0.770).
Напротив, японские аборигенные породы отли-
чались низким уровнем генетического разнооб-
разия, по-видимому связанным с малым числом
особей в популяциях. Все аллели, обнаруженные
у японских пород, встречаются у монгольской ло-
шади. Это позволило авторам работы [12] выдви-
нуть гипотезу о происхождении японских пород от
монгольской лошади. Исследование семи япон-
ских аборигенных пород другой группой ученых
[13] также выявило низкий уровень полиморфиз-
ма по сравнению с другими породами. Были изу-
чены 318 местных и иностранных пород с исполь-
зованием микросателлитных маркеров и мтДНК.
Среди аборигенных пород уровень наблюдаемой
гетерозиготности колебался от 0.437 до 0.682. Это
значительно ниже значений, полученных для мон-
гольской (0.794), чистокровной верховой (0.711),
бретонской (0.735) и першерона (0.688). Низкий
уровень разнообразия аборигенных японских по-
род ученые связывают со значительным сниже-
нием численности популяции, произошедшим в
XIX в. [13–15].

В России c помощью 17 микросателлитных ло-
кусов у лошадей 12 местных пород было проте-
стировано 184 STR-маркера. Число аллелей в
микросателлитных локусах варьировало от двух

(HTG6 у печорской лошади) до 14 (ASB17 у алтай-
ской лошади) и в среднем составило 6.82 на ло-
кус. Вариабельность общего числа аллелей, опре-
деленных в STR-локусах, менялась от 93 до 141,
соответственно бурятская и башкирская породы.
Число приватных микросателлитных аллелей в
популяциях варьировало от нуля (бурятская, за-
байкальская, тувинская и хакасская лошади) до
четырех (башкирская лошадь). При этом уни-
кальные STR-аллели были зарегистрированы у
лошадей большинства местных пород, включая
башкирскую, мезенскую, алтайскую, вятскую,
якутскую, печорскую, а также монгольских ло-
шадей и шетлендских пони [16].

Анализ мтДНК является ценным источником
информации о происхождении и эволюции видов
и популяций. Небольшой размер при консерва-
тивности структуры делают анализ мтДНК весь-
ма эффективным методом установления филоге-
нетических отношений [17]. Высокий уровень
разнообразия гаплотипов мтДНК лошадей объ-
ясняется теорией о неоднократном одомашнива-
нии разных материнских линий лошадей [18]. Со-
гласно модели одомашнивания, предложенной
Клаттон-Брок [19], дикие предки, от которых
произошли все породы домашних животных,
обитали на равнинах Южной России от Украины до
Туркестана. Самые ранние прирученные лошади
распространились из этой области, образовав в ре-
зультате искусственного отбора разнообразные ти-
пы и породы лошадей [20]. Впоследствии были по-
лучены данные, свидетельствующие о том, что
распределение гаплотипов мтДНК не связано с
географическим ареалом и породной принадлеж-
ностью [13]. Однако другой группой ученых была
высказана противоположная гипотеза: среди 25
азиатских и европейских пород лошадей выявле-
но 97 митотипов, сгруппированных в 17 филоге-
нетических кластеров, некоторые из которых со-
ответствовали определенному ареалу обитания
или породе [21]. Филогенетическое дерево, по-
строенное на основе анализа гаплогрупп мтДНК
лошадей из трех обширных географических реги-
онов (Дальний Восток, Ближний Восток и Европа)
[22], позволило выявить пять кластеров, схожих с
полученными в работе [18]. Анализ молекулярного
разнообразия (AMOVA) нуклеотидных последова-
тельностей лошадей, разделенных на две группы
(западную и азиатскую), позволил выявить значи-
мые различия (P = 0.00782) между данными группа-
ми, а также внутри азиатской группы, что соответ-
ствовало географическому распределению выборок.
Авторы работы [23] считают, что более детальное
изучение азиатских пород лошадей, которые не ис-
пытывали на себе воздействия селекции и прили-
тия крови других пород, может пролить свет на про-
исхождение, формирование генетической структу-
ры и собственно процесс доместикации лошади.
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С целью изучения материнской наследствен-
ности японской породы лошадей кисо [24], нахо-
дящейся на грани вымирания (150 особей), был
проведен анализ D-петли мтДНК и выявлено
семь гаплотипов (K1–K7). Число гаплотипов по-
роды кисо ниже, чем у пород лузитано (27), ли-
пиццианской (37), арабской (27), но выше, чем у
многих иберийских, южно- и североамерикан-
ских пород (2–6 гаплотипа, в среднем 3.8). Не-
большое число гаплотипов авторы работы [24]
объясняют низкой численностью и эффектом
“бутылочного горлышка”, который порода пере-
жила в 1970 г. В породе йонагуни были обнаруже-
ны два гаплотипа [14], а у островной породы мий-
ако – всего один гаплотип; идентичный гаплотип
встречается в породах токара и йонагуни [15].

Цель нашего исследования состояла в прове-
дении сравнительного анализа генетического
разнообразия отечественных и монгольских по-
род лошадей с использованием ядерных и мито-
хондриальных маркеров.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ

Биологический материал для данной работы
был получен в ходе экспедиций на Алтай и в Мон-
голию, а также из крио-банка образцов лаборато-
рии сравнительной генетики животных ИОГен
им. Н.И. Вавилова РАН. С соблюдением этиче-
ских и ветеринарных норм была собрана коллек-

ция цельной крови в пробирках с К3 ЭДТА Vac-
uette (Greiner Bio-One, Австрия) от 15 выборок
лошадей из девяти пород (алтайская, тувинская,
кушумская, печорская, мезенская, бурятская, за-
байкальская, русская верховая и монгольская).
Выделение ДНК осуществлялось с использова-
нием набора Magnaprep 200 (Изоген, Москва) в
соответствии с инструкцией изготовителя. Всего
было получено 866 образцов ДНК. Названия ис-
следованных выборок соответствуют породе, гео-
графическому расположению или названию
предоставившего материал фермерского хозяй-
ства. Описание выборок представлено в табл. 1.

Оценка концентрации ДНК проводилась с ис-
пользованием прибора ImplenNanoPhotometerNP80
и в среднем составляла 73.7 нг/мкл для получен-
ных образцов.

Мультиплексный анализ проведен с помощью
панели, которая состоит из 17 STR-локусов (AHT4,
AHT5, ASB2, ASB17, ASB23, CA425, HMS1, HMS2,
HMS3, HMS6, HMS7, HTG4, HTG6, HTG7,
HTG10, LEX3 и VHL20). Использована микроса-
теллитная панель, созданная компанией “Гор-
диз” (Москва), на основе одобренных в ISAG (In-
ternational Society for Animal Genetics) локусов.
Для определения длин аллелей микросателлитов
использован генетический анализатор ABI3130xl
(Applied Biosystems, США) и программное обес-
печение GeneMapper v 4.0 (Applied Biosystems).

Таблица 1. Описание исследованных популяций

Название
породы

Название
популяции Код Число особей

Алтайская Чингиз AltChin 40

Тувинская Ирбис TuvaIrb 60

Байлак BaiLak 60

Байдаг Baidag 60

Кошкорлыг Koshkor 40

Арыг-Хем Aryghem 60

Кушумская Итиль KushItil 21

Печорская Печорская Pechor 19

Мезенская Мезенская Mesen 124

Забайкальская Забайкальская BayBur 40

Бурятская Бурятская Buryat 51

Монгольская Дархат MoDark 48

Тэс MonTes 50

Гоби Gobi 40

Русская верховая Русская верховая RusVer 153

Всего 866
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Для амплификации гипервариабельного участка
контрольного региона мтДНК использовали прай-
меры Eq1F (CCCTGAAGAAAGAACCAGATG) и
Eq1R (GAGTCCCTGTAGTATATCGCA). Ампли-
фикацию проводили в следующем режиме: на-
чальная денатурация – 2 мин при 95°С, денатура-
ция 30 с при 95°С, отжиг 30 с при 58°С, синтез 1 мин
при 72°С. Финальный синтез 10 мин при 72°С.
Число циклов – 35.

Для очистки продуктов ПЦР контрольного реги-
она мтДНК их фракционировали в 1%-ном агароз-
ном геле (смесь 1 : 1 легко- и тугоплавкой агарозы) с
использованием в качестве маркера молекулярных
масс 1kb DNA LadderPlus (GeneRulertm). Экстрак-
цию продуктов ПЦР из геля проводили с исполь-
зованием набора Get Quick Gel Extraction Spin
Kit/250 (Genomedtm) по методике фирмы изгото-
вителя.

Определение нуклеотидной последовательно-
сти в исследуемом фрагменте проводили методом
автоматического секвенирования на генетиче-
ском анализаторе ABI Prism 3130xl (Applied Bio-
systems, США) с использованием наборов Big-
Dyetm Terminator v.3.1 Cycle Sequencing (Applied
Biosystem). При секвенировании каждая последо-
вательность считывалась с обоих концов. Длина
амплифицированного участка составляет 516 пн
(в области 15341–15857 пн D-петли мтДНК). По-
сле обработки длина полученных нуклеотидных
последовательностей составила 398 пн (15399–
15797 пн, нумерация соответствует референтной
последовательности мтДНК NC_001640, Gen-
Bank). Полученные нами нуклеотидные последо-
вательности зарегистрированы в базе данных
GenBank под номерами JQ936335–JQ936476.

Для оценки уровня генетического разнообра-
зия в программе GenAlEx [25] были рассчитаны
следующие показатели: наблюдаемая (Ho), ожи-
даемая (He) и несмещенная ожидаемая гетерози-
готность (uHe) (Nei, 1978), среднее число аллелей
на локус (Na), число эффективных аллелей на ло-
кус (Ne) и индекс фиксации (Fis). Генетические
расстояния между популяционными выборками
вычисляли как парные значения Jost’s D [26], с
помощью функции pairwise_D() из R-пакета
mmod [27].

Выравнивание последовательностей гиперва-
риабельного района мтДНК осуществляли при
помощи программы ClustalW с использованием

программы ChromasPro TechnelysiumPtyLtd (ver-
sion 1.34). Для обработки данных нуклеотидных
последовательностей использовали также про-
граммный пакет DNASTAR Lasergene (version 7.0.0).
Для статистической обработки была использова-
на программа Arlequin (version 3.5.1.2). Построе-
ние дендрограммы и частичная статистическая
обработка данных были осуществлены в програм-
ме MEGA (version 5.05). Дендрограмма генетиче-
ского сходства была построена методом ближай-
шего соседа (neighbour-joining) по числу различий
(number of differences). Построение сети Neighbor-
Net осуществлялось в программе SplitsTree 4.10 по
генетическим расстояниям Jukes & Cantor. Для
построения медианной сети была использована
программа Network 4.6.1.0 и DNA Alignment 1.3.1.1
(Fluxus TechnologyLtd, Великобритания) для со-
здания выравнивания в rdf-формате.

РЕЗУЛЬТАТЫ

Для 15 исследованных выборок девяти пород
лошадей (n = 866) с использованием стандартной
микросателлитной панели из 17 локусов было вы-
явлено 183 аллеля, которые представлены в табл. 2.

Для всех исследованных популяций характер-
на высокая представленность различных аллелей
(от 100 до 152 у печорской и монгольской Тэс со-
ответственно). Данная информация подтвержда-
ет общепризнанный факт, что локальные породы
обладают повышенным генетическим разнообра-
зием при достаточной для нормального разведе-
ния численности (табл. 2). Например, у заводской
русской верховой породы число аллелей (118) не-
велико относительно размера выборки (153), что
косвенно свидетельствует о снижении разнооб-
разия вследствие давления селекции. Для сравне-
ния среди 34 пород лошадей, разводимых во
Франции, число аллелей для разных выборок ва-
рьировало от 119 до 255 [28].

Наибольшее число аллелей было обнаружено
для локусов ASB17 (21) и ASB23 (15), а наимень-
шее – для локуса HTG7 (6) (табл. 3).

Выявлено 15 приватных аллелей для следующих
выборок и пород: монгольские Тэс, Гоби и Дархат;
тувинские Байдаг, Арыг-хем, Ирбис, Кошкорлыг;
алтайская Чингиз; кушумская Итиль; мезенская.
Наибольшее число приватных аллелей (породо-
специфичных) было выявлено среди лошадей ту-

Таблица 2. Число аллелей в исследованных популяциях

AltChin TuvaIrb BaiLak Baidag Koshkor Aryghem KushItil Pechor

126 140 131 144 133 138 119 100

Mesen BayBur Buryat MoDark MonTes Gobi RusVer Всего

126 131 123 122 152 136 118 183
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винской (6), монгольской (5) и алтайской (2) по-
род. Не было обнаружено приватных аллелей для
представителей русской верховой, печорской, бу-
рятской и забайкальской пород, что может свиде-
тельствовать о снижении генетического разнообра-
зия или являться следствием небольшого размера
выборки (кроме русской верховой).

Следует отметить, что в монгольской популя-
ции лошадей породы Тэс в локусе AHT4 был вы-
явлен редкий аллель D, а также впервые обнару-
жен аллель длиной в два повтора или с возможной
делецией вне области повтора. Его размер соста-
вил 124 пн.

В табл. 4 представлены популяционно-генети-
ческие параметры для исследуемых выборок ло-
шадей. Наиболее низкое число различных алле-
лей было отмечено у печорской (5.882) и русской
верховой (6.941). Численность конематок печор-
ской породы на данный момент ниже 100 голов,
что отражается в относительно невысоком числе
аллелей, а также в относительно низком значении
индекса Шеннона (1.489). Уровень наблюдаемой
гетерозиготности у всех исследуемых выборок
оказался сравнительно высоким, в том числе у пе-
чорской (0.700) и русской верховой пород (0.699).
Однако в работе 2008 г. Храбровой и Зайцева зна-
чение данного параметра для печорской породы
было выше (0.726) [16]. Это может свидетельство-
вать о негативных процессах, происходящих в по-
роде, таких как снижение численности поголовья
и уровня генетического разнообразия. Уровни
наиболее высокой наблюдаемой гетерозиготно-
сти среди всех изученных пород зафиксированы в
тувинской выборке Кошкорлыг (0.798) и у забай-
кальской породы (0.767). Сравнение полученных
нами данных с результатами предыдущих иссле-
дований [16] позволяет оценить изменения пара-
метров в динамике. По результатам мониторинга
уровень наблюдаемой гетерозиготности тувин-
ской и забайкальской пород возрос (0.748 и 0.732
соответственно), так же как у мезенской (от 0.693
до 0.703) и бурятской (от 0.694 до 0.735). Несмот-
ря на одинаковый метод анализа, данная оценка
уровней наблюдаемой гетерозиготности может
варьировать в связи с различным объемом выбо-
рок и репрезентативностью генеральной сово-
купности, в данном случае породы.

Наибольшие значения индекса фиксации F
(0.055) были получены для монгольской популя-

ции Тэс, наименьшие – для тувинской Кошкор-
лыг (–0.033). При схожем типе содержания дан-
ных двух выборок, по-видимому, существуют
факторы, которые приводят к снижению числа
гетерозигот в первом случае и увеличению во вто-
ром, возможно связанные с особенностью среды
обитания или отбором.

Более половины (51%) различий генетическо-
го разнообразия среди исследуемых выборок был
обеспечен на уровне особей, вклад различий меж-
ду индивидуумами и между популяциями нахо-
дился на уровне 25 и 24% соответственно (табл. 5).

Наибольшие значения коэффициентов ин-
бридинга (F mean, рис. 1) были получены для рус-
ской верховой и кушумской Итиль, что свиде-
тельствует о снижении уровня генетического раз-
нообразия в этих породах. Небольшие значения
коэффициентов инбридинга у тувинской породы
лошадей (выборки Байдаг, Кошкорлыг и Арыг-
Хем), а также у алтайской и забайкальской пород
отражают благополучную селекционную ситуа-
цию и высокий уровень генетического разнооб-
разия.

Наибольшие генетические расстояния (рис. 2)
выявлены между русской верховой и монголь-
ской Дархат (0.31), а наименьшие расстояния –
между монгольскими Тэс и Гоби (0.05), а также
между монгольской Тэс и тувинской Ирбис
(0.05). Мезенская и русская верховая породы в
целом отличаются наибольшим генетическим
расстоянием от других пород.

Исследуемые выборки лошадей разводят в
различных географических и климатических об-
ластях России и Монголии, где они используются
в качестве рабочих и верховых лошадей, а также
для получения молока и мяса. Различные условия
обитания и цели использования отражаются в
особенностях группировки популяций по кладам
дендрограммы (рис. 3). Среди исследованных по-
род русская верховая – единственная выведенная
человеком специально для верховой езды порода.
Ее объединение в общую кладу с тувинской Арыг-
Хем может свидетельствовать об общих предках
применявшихся в СССР пород улучшателей. Хо-
рошо известно, что для улучшения верховых ка-
честв и резвости повсеместно применяется скре-
щивание верховых пород с местными лошадьми.
Мезенская порода лошадей с высоким уровнем
достоверности оказалась близкой бурятской по-

Таблица 3. Число аллелей на локус

VHL20 HTG4 AHT4 HMS7 HTG6 AHT5 HMS6 ASB23 CA425

11 7 12 8 10 11 7 15 10

ASB2 HTG10 HTG7 HMS3 HMS2 ASB17 LEX3 HMS1 Всего

12 12 6 9 12 21 13 7 183
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Таблица 4. Популяционно-генетические показатели для исследуемых выборок

Примечание. Na – число различных аллелей, Ne – число эффективных аллелей, I – информационный индекс Шеннона, Ho –
наблюдаемая гетерозиготность, He – ожидаемая гетерозиготность, F – индекс фиксации. Верхняя строка – среднее значение,
нижняя строка – стандартная ошибка.

Популяция Na Ne I Ho He F

AltChin 7.412 4.543 1.650 0.756 0.761 0.009
0.462 0.312 0.066 0.032 0.019 0.030

TuvaIrb 8.235 4.579 1.663 0.755 0.754 –0.005
0.572 0.381 0.079 0.020 0.021 0.022

KushItil 7.000 4.441 1.613 0.725 0.753 0.032
0.402 0.335 0.070 0.028 0.019 0.036

Pechor 5.882 4.124 1.489 0.700 0.723 0.026
0.445 0.369 0.088 0.047 0.026 0.056

BayBur 7.706 4.654 1.682 0.767 0.769 0.005
0.554 0.320 0.066 0.029 0.016 0.028

Gobi 8.000 4.650 1.701 0.737 0.765 0.036
0.582 0.329 0.073 0.026 0.018 0.028

Mesen 7.412 4.037 1.534 0.703 0.722 0.025
0.536 0.278 0.081 0.033 0.030 0.022

Buryat 7.235 4.196 1.583 0.735 0.746 0.012
0.450 0.259 0.060 0.022 0.017 0.028

MoDark 7.176 4.253 1.567 0.718 0.738 0.023
0.472 0.381 0.071 0.034 0.020 0.040

BaiLak 7.412 4.422 1.566 0.725 0.717 –0.012
0.728 0.440 0.128 0.050 0.050 0.017

Baidag 8.059 4.159 1.567 0.719 0.709 –0.013
0.774 0.396 0.118 0.049 0.048 0.013

MonTes 8.941 5.031 1.769 0.728 0.771 0.055
0.745 0.448 0.087 0.057 0.025 0.064

RusVer 6.941 3.857 1.463 0.699 0.709 0.009
0.496 0.292 0.079 0.031 0.027 0.031

Koshkor 7.824 4.683 1.707 0.798 0.773 –0.033
0.404 0.285 0.054 0.021 0.014 0.021

Aryghem 8.118 4.768 1.687 0.752 0.760 0.009
0.737 0.429 0.090 0.027 0.023 0.021

роде возможно по причине схожих условий оби-
тания на севере страны. Монгольские Тэс и Дар-
хат разместились в общем кластере дерева, что
свидетельствует об их родстве, как и тувинских
Байдаг, Байлак и Ирбис между собой. Забайкаль-
ская, тувинская Кошкорлыг и монгольская Гоби с
невысоким значением бутстреп-поддержки ока-
зались в общей кладе дерева, что скорее отражает
отсутствие других близкородственных популяций
нежели их фактическое родство.

Для определения структуры популяций был
использован байесовский анализ на основе мето-
да Марковых цепей Монте-Карло (MCMC) в
программе STRUCTURE (рис. 4). Для определе-

ния оптимального числа кластеров (K) была рас-
считана статистика ΔK от 2 до 7. Наиболее досто-
верное разделение было продемонстрировано
при K = 2, при котором выборки разделялись на
кластеры: 1) русская верховая и 2) все остальные.
При K = 3 выделены кластеры: 1) русская верхо-
вая, 2) мезенская и 3) остальные популяции. При
K = 5 выделялись в отдельные кластеры следующие
популяции: 1) русская верховая, 2) мезенская, 3) ту-
винские Байлак и Байдаг, 4) бурятская, монголь-
ская Дархат и тувинская Арыг-Хем, 5) остальные.

Мезенская и печорская лошади ожидаемо ока-
зались изолированы генетически от остальных
пород, расположенных южнее, как видно из
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представленной миграционной сети (рис. 5). Бу-
рятская является донором аллелей для тувинской
Кошкорлыг, алтайская – для забайкальской,
монгольская Дархат – для монгольской Тэс, а
русская верховая – для забайкальской и тувин-
ской Арыг-Хем. Между остальными представлен-

ными выборками осуществляется интенсивный
обмен генетическим материалом в различных на-
правлениях, наиболее интенсивно между тувин-
скими Ирбис, Кошкорлыг, Байлаг и Байдаг, мон-
гольскими Гоби и Тэс. Подобный активный об-
мен аллелями и относительно высокий уровень

Таблица 5. Генетическое разнообразие исследуемых пород лошадей на основе анализа молекулярной дисперсии
(AMOVA) микросателлитных локусов

Примечание. d.f. – число степеней свободы, SS – сумма квадратов, MS – средние квадраты, % – процент изменчивости.

Изменчивость d.f. SS MS %

Между популяциями 14 88616.947 6329.782 24
Между особями 851 193511.877 227.394 25
Внутрииндивидуальная 866 100099.500 115.588 51
Всего 1731 382228.324 100

Рис. 1. Вертикальные графики плотностей распределения коэффициентов инбридинга лошадей для 15 исследуемых по-
пуляций. Внутри каждой диаграммы белые точки указывают медиану, а черный отрезок – межквартильный диапазон.
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генетического разнообразия могут отражать не
только благополучие пород, но свидетельствовать
о снижении чистопородности и потенциальной
метизации (межпородной гибридизации) тувин-
ских и монгольских лошадей.

В настоящей работе наиболее информативны-
ми (по значениям PIC, рис. 6) для микросател-
литного анализа исследуемых популяций лоша-
дей оказались локусы VHL20, ASB17, AHT4 и
ASB23. Наименьший информационный вклад
внесли локусы HTG4, HTG6, HTG7 и HMS1. При
этом уровень информативности каждого локуса
различается от популяции к популяции.

Определены нуклеотидные последовательно-
сти контрольного региона D-петли мтДНК для
142 образцов из шести выборок (трех монголь-
ских: из пустыни Гоби, Центральной и Северной
Монголии; тувинской Арыг-Хем, забайкальской
и бурятской). Полученные результаты даны в
табл. 6.

В табл. 6 представлены сводные данные по
числу замен, транзиций, трансверсий и нуклео-
тидному разнообразию для полученных нуклео-
тидных последовательностей контрольного реги-
она мтДНК и для последовательностей из базы
данных GenBank. Для анализа из 1756 последова-
тельностей современных лошадей было отобрано

Рис. 2. Визуализация попарных генетических дистанций (по Jost) между исследуемыми выборками. Интенсивность
цвета квадратика пропорциональна генетическому расстоянию.
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267, среди которых представлены все показанные
авторами [29] гаплотипы и разнообразные поро-
ды. Наибольшее число замен было получено для
монгольской популяции из пустыни Гоби и ту-
винской Арыг-Хем, наименьшее – для лошади
Пржевальского, что может быть связано с не-
большим числом исследуемых образцов и ин-
бредной депрессией. Сайты с уникальными заме-
нами были обнаружены в арабской, вятской, ко-
рейской чейю, китайской дебао, эксмур,
польский коник, дуэлменер, лузитано, поттока и
сицилийской выборках. Наибольшие значения
нуклеотидного разнообразия были получены для
сицилийской (0.030) выборки и лузитано (0.031),
наименьшие – для лошади Пржевальского
(0.000) и породы соррайа (0.007), которая нахо-
дится на грани вымирания. Нуклеотидное разно-
образие изучаемых популяций Саяно-Алтайского
региона находится на высоком уровне (0.021–
0.028). Обнаружены четыре горячие точки мута-
ций (15585, 15597, 15650 и 15604), которые были
описаны в предыдущих работах [21, 29].

На основе полученных нуклеотидных после-
довательностей была построена дендрограмма
методом Neighbor-Joining [30] в программе

MEGA 5.05 (рис. 7). В качестве корня была ис-
пользована нуклеотидная последовательность D-
петли осла (Equus asinus) как близкородственного
вида лошади домашней, дивергенция которого от
общего предка произошла около двух млн лет на-
зад. Оценка надежности ветвей филогенетиче-
ского дерева проведена с использованием бутстр-
эп-анализа [31] с использованием 1000 случайных
выборок.

На дендрограмме (рис. 7) выделяется кластер
северных пород – тувинской, забайкальской, севе-
ромонгольской и бурятской популяций. Проме-
жуточное положение занимает центральномон-
гольская популяция и отдельно кластеризуется
монгольская популяция из Гоби. Использование
другого типа молекулярных маркеров, так же как
и использование микросателлитного анализа,
позволило выделить монгольскую лошадь из пу-
стыни Гоби в отдельную от других монгольских
породную группу.

Метод построения филогенетических сетей
Neighbor-Net [32] основан на расчете генетических
расстояний и усовершенствованном алгоритме
ближайшего соседа (Neighbor-Joining). Neighbor-

Рис. 3. Дендрограмма, построенная методом NJ (Neighbor-Joining) с бутстрэп-поддержкой (1000 итераций) на основе
генетических расстояний Нея, для исследуемых популяций лошадей.
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Net позволяет получить характеристику данных для
детального анализа и выявить связи между более
чем двумя образцами. В отличие от метода бли-
жайшего соседа Neighbor-Net при построении
дихотомии дерева позволяет отобразить кон-
фликт в имеющихся данных независимо от его
происхождения (ошибка эксперимента или ре-
комбинация).

Для построения сети Neighbor-Net в программе
SplitsTree 4.10 были использованы полученные нами
нуклеотидные последовательности D-петли, а так-
же последовательности 1754 современных лошадей,
полученные из базы данных GenBank в соответ-

ствии с работой [29]. При этом были убраны
идентичные нуклеотидные последовательности и
имеющие большое число ошибок секвенирова-
ния, таким образом для анализа были использо-
ваны 228 последовательностей, из которых 142
получены в процессе нашей работы и отмечены
разноцветными точками (рис. 8). Как мы можем
наблюдать, полученные нами нуклеотидные по-
следовательности расположены практически во
всех кластерах сети, что свидетельствует о высо-
ком уровне генетического разнообразия абори-
генных лошадей России и Монголии. Нуклеотид-
ные последовательности монгольской лошади из

Рис. 4. Результаты анализа STRUCTURE на основе микросателлитных данных исследуемых популяций лошадей. а –
цветовое деление столбца отражает принадлежность каждого животного к одному из заданного числа кластеров K (K =
= 2–5). Нумерация популяций: 1 – алтайская Чингиз, 2 – тувинская Ирбис, 3 – кушумская Итиль, 4 – печорская, 5 –
забайкальская, 6 – монгольская Гоби, 7 – мезенская, 8 – бурятская, 9 – монгольская Дархат, 10 – тувинская Байлак,
11 – тувинская Байдаг, 12 – монгольская Тэс, 13 – русская верховая, 14 – тувинская Кошкорлыг, 15 – тувинская Арыг-
Хем; б – значения дельта К, рассчитанные по методу Evanno для K = 2–7.
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Гоби и тувинской породы присутствуют во всех
ветвях сети, к тому же тувинская популяция обра-
зует уникальный кластер IV, где отсутствуют об-
разцы из других выборок кроме тувинской и мон-
гольской Гоби (один образец). Северомонголь-
ская выборка встречается преимущественно в
I кластере (14 образцов из 26), почти отсутствует в
V и VI, полностью отсутствует в II и IV. Централь-
номонгольская выборка располагается преиму-
щественно в V и VI, отсутствует в I, IV и VII. Боль-
шинство образцов забайкальской породы лока-
лизуется в VII кластере (11 из 25) и присутствуют
во всех кластерах кроме IV. Последовательности
из бурятской выборки преимущественно обнару-
живаются в VI и II кластерах и полностью отсут-
ствуют в IV и V.

В I кластере преимущественно встречаются
образцы из северомонгольской, из пустыни Гоби
и бурятской выборок, а также примитивные по-
роды (дебао, чейю, монгольская, якутская и нор-
вежская фьордовая) и восточные породы лоша-
дей (арабская, берберийская, ахалтекинская). Во
II кластере выявлены все изученные нами выбор-
ки, кроме северомонгольской, и примитивные
породы (чейю, исландская, якутская) и восточ-
ные (арабская, берберийская, ахалтекинская). В
III кластере обнаружены образцы из всех изучен-
ных нами выборок, а также восточные породы
(ахалтекинская, фулани) и примитивные (чейю,
дебао). Единственными породами, обнаружен-
ными в IV кластере, оказались тувинская и мон-

гольская Гоби. Преимущественно европейские
породы (лузитано, поттока, дуэлменер) были об-
наружены в V кластере вместе с изученными нами
породами (кроме бурятской). В VI кластере встре-
чаются все исследуемые нами выборки и евро-
пейские породы лошадей (сицилийская местная,
шетлендский пони, лузитано). В последнем
VII кластере выявлены образцы из всех изученных
нами популяций (кроме центральномонгольской),
а также локальные лошади (якутская, дебао, чейю и
лошадь Пржевальского) и европейские породы
(польский коник, лузитано, соррайа).

Таким образом, полученные результаты сви-
детельствуют о высоком уровне полиморфизма
последовательностей D-петли мтДНК лошадей
тувинской породы и монгольской Гоби, обнару-
женных во всех кластерах сети и даже образую-
щих отдельную группу, где не встречаются образ-
цы других пород.

На основе объединения полученных нами и
представленных в базе данных нуклеотидных по-
следовательностей 409 современных лошадей из
28 выборок и 207 древних была построена меди-
анная сеть в программе Network методом MJ (Me-
dian-Joining) [33] и алгоритма MP [34], позволяю-
щего убрать избыточные медианные векторы и
связи. Все настройки были стандартными за ис-
ключением опции “frequency>1”, при использо-
вании которой отражаются только гаплотипы,
которые встречаются в выборке более одного раза.

Рис. 5. Миграционная сеть исследуемых пород лошадей.

1: AltChin
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Рис. 6. Величина информационного полиморфизма (рolymorphism information content, PIC) для исследуемых выборок
и локусов. Интенсивность цвета клетки пропорциональна значению PIC.
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Обозначения гаплотипов соответствуют при-
веденным в работе Cieslak et al. [29]. Всего автора-
ми было выявлено 87 гаплотипов мтДНК лоша-
дей, из которых 48 встречались только у древних
лошадей и не обнаружены у современных. Среди
полученных нами образцов было выявлено 16 га-
плотипов (A, B, B1, D, D2, D3, I, Gx4, K2, K2b,
K2b1, X2, X2b, X3, X3c1, X4a). Самыми распро-
страненными гаплотипами являются X2 и D3.

Как видно из представленной медианной сети
(рис. 9), большинство забайкальских образцов
имеют гаплотипы X3c1, X2 и D2. Для тувинских
лошадей характерны гаплотипы X2b, D3 и A. У
бурятских лошадей чаще встречаются гаплотипы I,
D и D3; у монгольских Гоби – A, X2b, и X3; у цен-

тральномонгольских – X2b, A и B1; у северомон-
гольских – D2, D3 и К2. Среди монгольской, бу-
рятской, забайкальской и тувинской пород были
выявлены гаплотипы, идентичные гаплотипам
древних лошадей Европы и Азии (A, D2, D3,
группы X2). Как было показано ранее, большин-
ство гаплотипов не привязано к определенной
породе или географической области, в различных
популяциях различаются лишь набор и частоты
гаплотипов [29]. Вероятно, это связано с много-
кратными событиями доместикации, благодаря
которым мтДНК лошадей так высокополиморф-
на, а также с активным перемещением лошадей в
мире, различными типами скрещиваний и селек-

Таблица 6. Характеристики полученных нуклеотидных последовательностей в области D-петли мтДНК

Порода

Число
Нуклеотидное 
разнообразиеобразцов транзиций трансверсий замен

сайтов 
с уникальными 

заменами

Монгольская из Гоби 25 27 2 29 0 0.025 ± 0.014
Северомонгольская 26 17 2 19 0 0.021 ± 0.012
Центральномонгольская 20 16 0 16 0 0.024 ± 0.014
Тувинская 25 26 1 27 0 0.028 ± 0.015
Забайкальская 24 21 0 21 0 0.024 ± 0.013
Бурятская 22 25 2 27 0 0.025 ± 0.014
Фулани 9 13 0 13 2 0.026 ± 0.015
Ахалтекинская 19 13 0 13 0 0.017 ± 0.009
Анатолийская 17 17 0 17 0 0.021 ± 0.012
Арабская 21 17 0 17 2 0.013 ± 0.008
Берберийская 21 22 0 22 0 0.022 ± 0.012
Норв. фьордовая 9 18 0 18 0 0.024 ± 0.014
Якутская 15 20 0 20 2 0.022 ± 0.012
Вятская 15 15 0 15 1 0.018 ± 0.011
Исландская 7 16 0 16 0 0.025 ± 0.015
Корейская чейю 21 19 0 19 1 0.020 ± 0.011
Китайская дебао 21 24 0 24 6 0.024 ± 0.013
Эксмурский пони 12 20 0 20 3 0.024 ± 0.014
Польский коник 5 11 0 11 1 0.025 ± 0.016
Шетлендский пони 15 21 0 21 0 0.028 ± 0.015
Дуэлменер 9 10 1 11 1 0.011 ± 0.007
Лузитано 10 20 0 20 1 0.031 ± 0.018
Соррайа 10 3 0 3 0 0.007 ± 0.005
Гаррано 5 16 0 16 0 0.027 ± 0.018
Марисмено 11 12 0 12 0 0.023 ± 0.013
Сицилийская 11 24 0 24 1 0.030 ± 0.017
Поттока 3 10 0 10 1 0.027 ± 0.022
Лошадь Пржевальского 2 0 0 0 0 0.000 ± 0.000
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Рис. 8. Сеть Neighbor-Net, построенная по генетическим расстояниям Jukes & Cantor по данным нуклеотидных после-
довательностей D-петли мтДНК лошадей. Различными цветами точек обозначены полученные нами последователь-
ности: черным – монгольская Гоби, оранжевым – северомонгольская, розовым – центральномонгольская, сирене-
вым – тувинская, зеленым – забайкальская, синим – бурятская. I–VII – объяснение в тексте.
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ционной историей, во многом связанной с чело-
веком.

ОБСУЖДЕНИЕ

Наблюдаемая гетерозиготность среди исследу-
емых выборок находится на высоком, не вызыва-
ющем опасения уровне, даже наиболее низкие
значения. Значения Но для печорской (0.700) и
русской верховой (0.699) пород не вызывают опа-
сений, хотя вышеуказанные породы малочислен-
ны. Наибольшие значения наблюдаемой гетерози-
готности были обнаружены для выборок тувин-
ской Кошкорлыг (0.798) и забайкальской породы
(0.767), что совместно с минимальным уровнем
инбридинга свидетельствует о благополучии дан-
ных пород и низких генетических рисках, связан-
ных с селекцией и снижением численности. Мо-
ниторинг уровня наблюдаемой гетерозиготности
(в сравнении с данными ВНИИК от 2008 г. [16])
позволил выявить положительный тренд к росту
данного показателя для тувинской, забайкаль-
ской, мезенской и бурятской пород. Лишь у пе-
чорской породы наблюдается снижение уровня
Ho, что вызывает озабоченность статусом породы

и требует активных действий по увеличению чис-
ленности племенного ядра, подбору оптималь-
ных пар и динамической оценке генетического
разнообразия.

Наиболее генетически близкородственными
оказались монгольские лошади Тэс и из пустыни
Гоби совместно с тувинской Ирбис. Родство двух
монгольских выборок не вызывает вопросов, в то
время как тувинская популяция Ирбис находится
в центре миграционной сети и принимает актив-
ное участие в обмене аллелями с другими иссле-
дованными выборками, что свидетельствует в
пользу ее метизации.

Анализ структуры популяций позволил выде-
лить в отдельные кластеры мезенскую и русскую
верховую породы, которые также отличаются наи-
большими генетическими дистанциями от осталь-
ных исследованных выборок, остальные выборки
не демонстрировали четкого разделения при уве-
личении числа кластеров (К), что совместно с
анализом миграционных сетей свидетельствует о
панмиксии местных пород лошадей, обитающих
в близких к естественным условиях на табунном
выпасе (традиционное животноводство), и ин-
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тенсивном генетическом обмене между тувин-
скими и монгольскими популяциями.

Выявлены гаплотипымт ДНК, идентичные
древним гаплотипам лошадей Европы и Азии среди
монгольской, забайкальской, бурятской и тувин-
ской пород лошадей при анализе нуклеотидной
последовательности гипервариабельного кон-
трольного региона мтДНК (D-петли). Последние
исследования в области палеогенетики лошадей
свидетельствуют о том, что предком всех совре-
менных пород являлись одомашненные лошади в
степях между Днепром и Уралом [35]. Таким об-
разом, на территории нашей страны находится
один из основных центров доместикации лошадей.
Данный факт может объяснять присутствие редких
и считавшихся исчезнувшими гаплотипов мтДНК в
местных популяциях лошадей России и Монголии.
В целом стоит отметить высокий уровень полимор-
физма изученных нуклеотидных последовательно-
стей при сравнении с ранее изученными образцами
(база данных GenBank).

Продемонстрирована высокая степень генети-
ческого отличия монгольской популяции из Гоби
от остальных исследуемых популяций по сово-
купным данным анализа последовательностей
D-петли мтДНК и STR-анализа, которая может
являться результатом изоляции, искусственного
и естественного отбора на фоне специфических
условий обитания.

Все применимые международные, националь-
ные и/или институциональные принципы ухода
и использования животных были соблюдены.

Авторы заявляют, что у них нет конфликта ин-
тересов.
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Assessment of Genetic Diversity and Structure of Autochthonic Horses
of Russia and Mongolia Using Nuclear and Mitochondrial DNA Markers
V. N. Voronkovaa, *, E. A. Nikolaevaa, A. K. Piskunova, O. V. Babayanb, M. Takasuc,

T. Tozakid, G. R. Svishchevaa, e, and Yu. A. Stolpovskya
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In this work, using microsatellite analysis for 17 loci, 866 horses from 9 breeds were studied: Altai, Tuva,
Kushum, Pechora, Mezen, Transbaikal, Buryat, Russian riding and Mongolian. The level of observed het-
erozygosity of the studied breeds is at a high level that does not cause concern (from 0.699 to 0.798). A total
of 183 alleles were identified, including 15 private ones. For the first time, the D allele of the AHT4 locus was
found in Mongolian horses Tes with a length of about 124 bp with a putative deletion outside the repeat re-
gion. The phylogenetic relationships, structure and mutual influence of the gene pools of Mongolian and
Russian horses are shown. Analysis of the polymorphism of the control region of the mtDNA D-loop in 142
horses made it possible to identify 16 haplotypes, of which four, found in the Mongolian, Buryat, Transbaikal,
and Tuva breeds, were previously found only in samples of ancient horses in Europe and Asia. Haplotypes X2
and D3 turned out to be the most common among the studied breeds. The hypothesis that the majority of
mtDNA haplotypes is not tied to a particular breed or geographic area has been confirmed. In horse popula-
tions, only the set and frequencies of haplotypes differ. This is probably due to the multiple domestication
events that make horse mtDNA so highly polymorphic, as well as the active movement of horses in the world
and their breeding history.

Keywords: horses, Equus caballus, native breed, biodiversity conservation, genetic monitoring, microsatellite
analysis, genetic diversity, phylogenetic relationships, D-loop, mtDNA.
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