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Резюме 

Дана краткая информация о численности лошадей в мире, в том числе в России, а также в Республике 

Башкортостан, при этом определенный акцент сделан на башкирской породе лошадей, создававшейся 

методом народной селекции на протяжении нескольких столетий. Показано эволюционное развитие 

методов детекции полиморфизма ДНК лошадей и проведены параллели с подобными подходами, 

используемыми в криминалистических исследованиях при ДНК-идентификации личности. 

Значительное внимание уделено микросателлитным повторам, служащим на протяжении уже почти 

трех десятилетий маркерными признаками при анализе пород, популяций и отдельных особей 

лошадей, для чего созданы специальные тест-системы на основе 17 динуклеотидных 

микросателлитных локусов. Приведены сведения о референсном ядерном геноме лошади EquCab3.0, 

включая позже секвенированную Y-хромосому, а также о митохондриальном геноме. Созданы 

специальные высокопроизводительные ДНК-чипы, позволяющие вести одновременный анализ до 

двух миллионов снипов, которых для лошадей выявлено уже более 20 миллионов. Отмечено, что 

методы, ранее разработанные для исследования полиморфизма ДНК человека, через некоторое время 

обязательно начинают применяться для других объектов, включая сельскохозяйственных животных. 

Так, заслуживает внимания ДНК-паспортизация отдельных племенных лошадей, которая может 

проводиться разными способами, обеспечивая, в том числе, возможность генетического штрих-

кодирования и высокий уровень ДНК-цифровизации. Высказана мысль о применимости к лошадям 

ряда подходов, предложенных для ДНК-регистрации людей. Отмечено, что крайне важно для 

сохранения уникальной местной породы лошадей, являющейся брендом Республики Башкортостан, 

определение полного генома башкирской лошади, и представитель породы должен для этого быть 

отобран после тщательного высокопроизводительного анализа многих снипов башкирской лошади, а 

также якутской и казахской лошадей, с помощью которых велось восстановление башкирской 

породы. Помимо ядерного генома, необходимо секвенирование нескольких митохондриальных 

геномов внутрипородных типов башкирской лошади.  
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Resume 

Brief information is given about the number of horses in the world, including Russia, as well as in the 

Republic of Bashkortostan, while a certain emphasis is placed on the Bashkir horse breed, which was 

created by the method of national selection for several centuries. The evolutionary development of methods 

for detecting horse DNA polymorphism is shown, and parallels are drawn with similar approaches used in 

forensic research for DNA identification of individuals. Considerable attention is paid to microsatellite 

repeats, which have been used as markers for the analysis of breeds, populations and individuals for almost 

three decades and special test-systems based on 17 dinucleotide microsatellite loci have been created for 

this purpose. At the same time, microsatellites have a number of disadvantages, including a high rate of 

mutations and extremely poor DNA digitization of the data obtained with their help, which has recently 

become increasingly important. In addition, microsatellites can only indirectly provide information about 

the genetic (phenotypic) features of horses due to linkage groups. Information is provided on the 

EquCab3.0 reference nuclear genome of the horse, including the later sequenced Y-chromosome, as well as 

on the mitochondrial genome. Special high-performance DNA chips have been created that allow 

simultaneous analysis of up to two million SNPs from 20 millions already known for horse. It is noted that 

the methods previously developed for the study of human DNA polymorphism after some time necessarily 

begin to be applied to other objects, including farm animals. It is noted that it is extremely important to 

preserve the unique local horse breed, which is the brand of the Republic of Bashkortostan, to determine 

the complete genome of the Bashkir horse, which must be selected after a thorough high-performance 

analysis of many SNPs of the Bashkir horse breed, as well as the Yakut and Kazakh horses, with which the 

Bashkir breed was restored. In addition to the nuclear genome, it is necessary to sequence several 

mitochondrial genomes of intra-breed types of the Bashkir horse. 
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Введение 

 Лошади (Equus caballus L.) стали верными 

спутниками человека около 5 тысячелетий назад, и за 

это время их численность постоянно росла, пока не 

появились автомобили и прочая самодвижущаяся 

техника. Так, достигнув 60 млн. голов в конце XIX 

века, численность лошадей с наступлением XX века 

стала снижаться, причем в разных странах по-

разному. Тем, не менее, с увеличением населения 

Планеты количество лошадей также возросло, и уже 

на протяжении нескольких последних десятилетий 

колеблется вокруг той же отметки в 60 млн. За все это 

время выведено, по некоторым оценкам, более 400 

пород лошадей, весьма сильно отличающихся своим 

экстерьером. В СССР разводили приблизительно 60 

пород лошадей, в нынешней Российской Федерации 

таковых несколько меньше с общей численностью 

около 1,3 млн. голов, тогда как в 1990 году было в два 

раза больше, а в 1916 г. в России насчитывалось 

более 38 млн. лошадей. 

 Поскольку в рамках данной статьи 

значительное внимание будет уделено башкирской 

породе лошадей, то о ней нужно сказать отдельно. 

Башкирская порода лошадей формировалась в 

течение VII-XIV веков на основе аборигенной 

лошади лесного типа, скрещивавшейся с азиатскими 
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лошадьми кочевников. В итоге в Башкирии 

исторически сформировались два основных 

внутрипородных типа, имеющих разное 

предназначение. При этом башкирская лошадь – одна 

из немногих пород, пригодных для получения из 

кобыльего молока целебного кумыса. Выносливость 

башкирской лошади пригодилась и в военном деле, 

когда в Отечественную войну 1812 года и затем в 

Великую Отечественную войну на ее основе 

формировались кавалерийские полки. Довольно 

подробное описание башкирской лошади сделано 

В.С.Мурсалимовым и Б.Х.Сатыевым (Mursalimov, 

Satyev) [1988]. 

В послевоенные годы племенная работа с 

башкирской породой лошадей проводилась в 

Башкирском НИИ сельского хозяйства под 

руководством известного специалиста И.А.Сайгина 

[Сайгин (Saigin), 1955]. Позже эта работа была 

продолжена, что вылилось в создание двух 

внутрипородных типов: ирандыкского – молочного 

направления продуктивности (Ахатова И.А., 

Мурсалимов В.С., Лукманов М.А., Мукминов Н.Г.) и 

учалинского мясного (Гайнуллин Ю.А., Мухаметова 

Н.А., Рахматуллин Д.Н., Сатыев Б.Х.), внесенных в 

начале 1990-х годов в Госреестр селекционных 

достижений РФ. Так, в последнем издании 

«Государственного реестра селекционных 

достижений, допущенных к использованию, Том 2 

«Породы животных»»
1
 [Государственный реестр ... 

(State Register...), 2019] под номером 9354321 

значится Башкирская порода лошадей с двумя 

внутрипородными типами, оригинаторами / 

патентообладателями которых совместно с ФГБНУ 

Уфимский федеральный исследовательский центр 

РАН являются ГУСХП Уфимский конный завод 119, 

Государственный племенной конный завод 

«Ирандыкский» и СПК «Байрамгуловский». По 

данным Росстата, в рейтинге субъектов Российской 

Федерации Республика Башкортостан занимает 

второе место по численности всех пород лошадей 

(112 тыс. голов) после Республики Саха-Якутия (178 

тыс. голов) и опережает другие регионы с 

наибольшим поголовьем лошадей – Республику 

Алтай (104 тыс. голов), Забайкальский край (98 тыс. 

голов) и Республику Тыва (82 тыс. голов). По данным 

ГАУ Центра компетенций по коневодству и конному 

спорту «Акбузат», в Республике Башкортостан на 

начало 2020 года действуют 12 племенных 

организаций по разведению башкирской породы 

лошадей; из них 5 хозяйств имеют статус племенного 

завода и 7 - статус племрепродуктора. Во всех этих 

                                                 
1
 Всего в данном Реестре перечислены 50 пород 

лошадей преимущественно отечественной селекции. 

хозяйствах содержится 7430 голов лошадей 

башкирской породы, в том числе кобыл - 3554 голов. 

 Поскольку популяция башкирской лошади, 

созданной, как считается, народной селекцией, 

восстанавливалась с помощью скрещиваний с 

близкими породами – якутской и казахской, то 

представляет огромный интерес установление 

генетических особенностей всех этих пород лошадей 

с помощью широкомасштабного анализа 

однонуклеотидного полиморфизма ДНК, ставшего 

доступным в последние годы, а также однозначная 

ДНК-паспортизация отдельных чистокровных особей 

лошадей башкирской породы для использования в 

селекционной работе и с целью слежения за их 

потомством. При этом полиморфизм ДНК настолько 

велик, что любые два организма, неважно какого 

вида, размножающиеся половым путем, всегда будут 

нести различия в их ДНК, которые могут быть 

выявлены тем или иным способом. Существует целая 

линейка методов выявления полиморфизма ДНК, 

которые будут рассматриваться здесь с соблюдением 

до некоторой степени хронологии их появления и 

применения. Но главной тенденцией развития и 

совершенствования таких методов является их 

усложнение, однако и задачи, которые они были 

призваны решать, становились все более 

масштабными. Методы выявления полиморфизма 

ДНК, применяемые к лошадям, мало отличаются от 

подобных при изучении полиморфизма ДНК 

человека, в том числе используемых для ДНК-

идентификации отдельных индивидов, что 

рассмотрено нами недавно довольно подробно 

[Чемерис и др. (Chemeris et al.), 2018]. Однако за 

прошедшие два года произошли серьезные подвижки 

в этом вопросе, что нашло отражение в другой нашей 

статье [Чемерис и др. (Chemeris et al.), 2020], но 

применительно к лошадям подобные подходы еще не 

применяются. Однако с учетом того, что методы, 

разработанные для исследований ДНК человека, 

затем начинают применяться и к другим организмам, 

то можно не сомневаться, что и для лошадей когда-

нибудь станет использоваться этот способ выявления 

полиморфизма ДНК на основе определенных 

микрогаплотипов. Тем более, геномы человека и 

лошади близки по размеру. Собственно, и общие 

принципы полиморфных состояний ДНК у этих 

видов, равно как и у прочих эукариотических 

организмов, схожи, и если коротко, то их все (не беря 

во внимание крупные хромосомные перестройки) 

можно свести всего к двум типам
2
 – 

однонуклеотидные замены и инделы 

                                                 
2
 Более подробно об организации генома лошади 

будет говориться в специальном разделе данной 

статьи. 
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(инсерции/делеции) одного или некоего количества 

нуклеотидов, куда можно отнести и мини- и 

микросателлитные последовательности.  

 Ввиду того, что данная статья посвящена 

исключительно анализу методов выявления 

полиморфизма ДНК лошадей, то генетические 

особенности популяций этих животных и 

распределения в них тех или иных локусов, а также 

эволюция лошадей и их доместикация останутся за 

пределами рассмотрения. Тем более, что этим 

вопросам посвящено немало статей как зарубежных 

[Warmuth et al., 2011; 2012; Librado et al., 2016; de 

Barros Damgaard et al., 2018; Fages et al., 2019 и др.], 

так и отечественных авторов, среди которых, как и 

можно было ожидать, выделяются публикации 

сотрудников ВНИИ Коневодства [Калашников и др. 

(Kalashnikov et al.), 2014; Храброва (Khrabrova), 2015; 

Храброва, Алексеева (Khrabrova, Alexeyeva), 2015; 

Храброва, Блохина (Khrabrova, Blokhina), 2018; 

Блохина, Храброва (Blokhina, Khrabrova), 2019; 

Храброва и др. (Khrabrova et al.), 2019 и др.].  

 Определенный акцент в этой статье будет 

сделан на оцифровке первичных результатов, 

поскольку в век цифровизации без этого не обойтись, 

но округленные данные не могут считаться истинно 

цифровыми. Можно считать, что благодаря 

секвенированию ДНК биология вошла в группу 

точных наук, и этим следует пользоваться. Так, 

определение нуклеотидных последовательностей с 

точностью 99,999% и установление размеров 

фрагментов ДНК (ампликонов) с точностью до 

нуклеотида в полной мере этому способствуют.  

 

Выявление полиморфизма ДНК методами, не 

требующими знания нуклеотидных 

последовательностей всего генома  

или отдельных генов  

 Некоторое время назад нами опубликован 

обзор, в котором весьма детально были рассмотрены 

методы выявления полиморфизма ДНК с помощью 

ПЦР с праймерами с произвольной 

последовательностью или с праймерами, 

рассчитанными на амплификацию неких сателлитных 

последовательностей, считая, что такие в любом 

геноме наверняка есть [Кулуев и др. (Kuluev et al.), 

2018], и поэтому здесь остановимся лишь на 

подходах, применяемых для лошадей.  

 Но начать нужно с метода, обходящегося без 

амплификации ДНК и использующего блот-

гибридизацию с минисателлитными зондами, что 

явилось также первым поколением маркерных 

признаков и для ДНК-идентификации человека 

[Jeffreys et al., 1985]. Так, в 1988 г. была 

опубликована статья, в которой для выявления 

полиморфизма ДНК ряда домашних животных, среди 

которых была и лошадь, использовались несколько 

минисателлитных зондов, включая 

последовательность фага М13 с коровым мотивом 

GAGGGTGGNGGNTCT [Georges et al., 1988]. 

Недостатками этого подхода являлись необходимость 

для анализа большого количества ДНК и крупный 

размер выявляемых блот-гибридизацией с 

радиоактивной пробой фрагментов ДНК, 

укладывающихся преимущественно в диапазон от 2 

до 5 т.п.н., что не позволяло устанавливать их 

размеры с высокой точностью и что служило 

препятствием для сопоставления разных образцов. По 

сути, такое сравнение, которое велось по принципу 

«похоже / не похоже», могло проводиться только в 

рамках одного блот-гибридизационного 

эксперимента. В другой подобной работе тех лет 

авторы использовали в качестве гибридизационного 

зонда минисателлитную последовательность ДНК 

человека и также смогли выявить некоторый 

полиморфизм ДНК у шести неродственных особей 

лошадей [Troyer et al., 1989]. Возможно, последней 

опубликованной статьей [Anglana et al., 1996], в 

которой описывалось изучение полиморфизма ДНК 

лошадей с использованием блот-гибридизации с 

минисателлитной ДНК, стала работа итальянских 

авторов, обнаруживших заметные различия между 40 

особями лошадей из трех популяций, а зондом им 

послужила последовательность минисателлитной 

ДНК лошади (TTTGAGGTGGATGGAC)n.  

 В ряде работ для выявления полиморфизма 

ДНК лошадей использовался такой метод как RAPD 

(Random Amplified Polymorphic DNA), предложенный 

еще в 1990 г. [Williams et al., 1990]. Так, в одной из 

статей применялось 30 праймеров с произвольными 

последовательностями, приведшими к образованию 

135 ампликонов [Shiue et al., 1999]. Другими 

авторами [Egito et al., 2007] для дифференциации 

пяти популяций лошадей бразильской породы 

Pantaneiro были опробованы 146 стандартных 

декамерных RAPD-праймеров, предложенных 

фирмой Operon Technologies (США), из которых в 

окончательный анализ были взяты 13, образовавших 

44 полиморфных фрагмента ДНК, для которых, к 

сожалению, не указаны их размеры, и даже метод 

разделения получившихся ампликонов в том или 

ином типе гелей не упоминается, хотя можно 

предположить, что это, скорее всего, была агароза, 

исключающая точное (до нуклеотида) измерение 

длин фрагментов ДНК. Для выявления генетических 

различий между арабской породой лошадей и 

местной египетской породой в другом исследовании 

были выбраны 14 декамерных праймеров из 

опробованных стандартных 25, давших в итоге 40 

ампликонов, из которых 37 были вариабельны 

[Mahrous et al., 2010]. При этом размеры ампликонов 
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варьировали от 70 до 2000 пар нуклеотидов (в статье 

приводятся их приблизительные размеры), однако в 

полиакриламидном (секвенирующем) геле можно 

устанавливать истинные размеры фрагментов 

одноцепочечной ДНК уверенно только до 600-700 

нуклеотидов длиной. Для характеризации лошадей 

якутской породы, в том числе жеребцов-

производителей, отечественными авторами также 

применялся RAPD-анализ с 25 и 18 стандартными 

декамерными праймерами соответственно [Осипов и 

др. (Osipov et al.), 2015; Козлова (Kozlova), 2018]. При 

этом ими было отмечено, что данный подход для 

исследования пород лошадей используется нечасто. В 

обеих работах сообщается, что ампликоны имели 

преимущественные размеры от 350 до 1500 пар 

нуклеотидов (округленно), и их разделение велось с 

использованием агарозного геля. Ранее В.И.Глазко и 

соавт. (Glazko et al.) [1999] с использованием 

праймеров UBC-85 и UBC-126 проведен RAPD-

анализ довольно большого числа лошадей целого 

ряда пород, а также местных якутских и гуцульских 

лошадей, помимо которых еще были изучены лошади 

Пржевальского. С этими же праймерами проведен 

RAPD-анализ лошадей башкирской породы, 

продемонстрировавший значительный полиморфизм, 

позволивший выявить 35 вариабельных локусов, 

которые авторы рекомендовали для изучения 

генетического полиморфизма популяции башкирской 

лошади [Ахатова, Хворов (Akhatova, Khvorov), 2000]. 

 Для изучения пород лошадей 

отечественными авторами было предложено 

использовать ISSR-маркеры (Inter-Simple Sequences 

Repeats), широко применяемые для генотипирования 

растений [Бардуков и др. (Bardukov et al.), 2010, 2014; 

Воронков и др. (Voronkov et al.), 2011; Феофилов и 

др. (Feofilov et al.), 2011; Донт и др. (Dont et al.), 2018; 

Голик и др. (Golik et al.), 2018]. В этих работах в 

качестве праймеров служили протяженные 

олигонуклеотиды из ди- и/или тринуклеотидных 

повторов с заякоренным одним или двумя 

нуклеотидами (преимущественно dC на 3’-конце), что 

обеспечивало наработку большего или меньшего 

числа полиморфных ампликонов с размерами от 180 

до 1500 пар нуклеотидов, что исключало 

возможность точного измерения длин крупных 

фрагментов, поэтому и ампликоны небольших 

размеров также определялись округленно. 

Фактически метод ISSR амплификации можно 

считать неким вариантом аллель-специфичной ПЦР, 

и использование dC на 3’-конце праймеров вполне 

оправданно, поскольку именно цитозин обладает 

наилучшей дискриминирующей способностью, тогда 

как гуанин довольно легко спаривается с тимином с 

образованием неканонических пар [Гарафутдинов и 

др. (Garafutdinov et al.), 2019]. Это видно, в частности, 

из результатов, приведенных в одной из 

цитированных выше работ [Донт и др. (Dont et al.), 

2018], где авторы выставляли оценки эффективности 

амплификации, и праймеры с одним или двумя dC на 

3’-конце получили «пятерки», тогда как праймер с 

GG получил «единицу». При использовании ISSR-

праймеров производится амплификация участков 

ДНК, фланкируемых повторяющимися элементами 

генома, служащих местами отжига таких праймеров, 

тогда как при детекции микросателлитных 

последовательностей имеет место амплификация как 

раз участков ДНК с повторами, и различия в их числе 

обеспечивают полиморфизм по длине выявляемых 

фрагментов, но для этого подхода требуется знание 

нуклеотидных последовательностей подобных мест в 

геноме исследуемого организма.  
 

Выявление полиморфизма ДНК с помощью  

ПЦР на основе знаний нуклеотидных 

последовательностей отдельных генов  

или прочих участков генома  

 Появление ПЦР и установление первичных 

структур отдельных генов лошадей позволило 

подбирать праймеры к конкретным местам в геноме, 

при этом несущих отдельные вариабельные 

нуклеотиды, и использовать метод ПЦР-ПДРФ 

(Полиморфизм Длины Рестрикционных Фрагментов) 

для амплификации участков ДНК как ядерного, так и 

митохондриального геномов с последующим 

расщеплением подходящей рестрикционной 

эндонуклеазой [Ishida et al., 1996; Lindgren et al., 1998; 

Senese et al., 1999; Matiasovic et al., 2002]. Но 

дифференцирующие способности этого подхода 

крайне низки. Фактически, ПЦР-ПДРФ можно 

считать примитивным методом выявления 

однонуклеотидного полиморфизма генома, на 

котором подробнее остановимся ниже.  

Тем не менее, метод ПЦР-ПДРФ в 

коневодстве находит применение и в настоящее 

время при типировании по генам мастей, что важно 

не только для корректной идентификации масти 

конкретной лошади, но и для получения приплода 

желаемой масти. Известно, что проявление базовых 

мастей (вороной, гнедой и рыжей) детерминируется 

генами двух локусов: Extension (MCIR; аллели Е
Е
 и 

Е
е
) и его антагониста Agouti (ASIP; аллели А

А 
и А

а
). 

Аллель Е
Е
 контролирует синтез черного пигмента 

(эумеланина), аллель Е
е
 - синтез красного пигмента 

(феомеланина), А
А
 - предопределяет гнедую масть, 

тогда как аллель А
а
 - «не гнедую» масть. Появление 

лошадей соловой, буланой и изабелловой мастей 

вызвано действием гена-осветлителя Cream 

[Политова и др. (Politova et al.), 2006]. Для лошадей 

башкирской породы также актуальным является 

тестирование на наличие гена Dun – гена «дикой 

окраски» (саврасости), который является 
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доминантным геном-осветлителем. Он осветляет 

одновременно как черный, так и рыжий пигмент, но 

при этом его воздействие на пигмент в волосах 

гривы, хвоста и на ногах ограничено. Масти на 

основе гена саврасости являются самыми древними 

мастями, ранее всех остальных появившимися у 

лошадей, что дает основание называть их «дикими», 

поскольку они наилучшим образом позволяют 

лошади маскироваться на местности. В гене Dun 

имеется две мутации, одна из которых связана с 

делецией 1610 п.н. в гене ТВХ3 и приводит к полной 

потере окраски дикого типа (аллель d2), тогда как 

вторая мутация (аллель d1) представляет собой 

однонуклеотидную замену, приводящую к неполной 

функциональности данного гена, что фенотипически 

проявляется в ослаблении отметин дикого типа. Не 

так давно был проявлен интерес к мастям древних 

лошадей Бурятии [Куслий и др. (Kusliy et al.), 2016]. 

У башкирской лошади также изучался полиморфизм 

ДНК отдельных генов MC1R, MATP, PMEL17 

[Калинкова и др. (Kalinkova et al.), 2019] и 

митохондриальной ДНК [Назарова и др. (Nazarova et 

al.), 2016]. 

 Использование микросателлитных повторов, 

пришедшим на смену минисателлитам, ознаменовало 

целую эпоху в генотипировании лошадей. Причем 

подобная смена технологий выявления 

полиморфизма ДНК при ДНК-идентификации 

человека началась чуть раньше, когда было 

предложено использовать микросателлиты [Litt, Luty, 

1989; Edwards, 1991], называемые также STR-

локусами (Short Tandem Repeats), но, как ни странно, 

для человека использование минисателлитов, правда 

уже однолокусных, продержалось дольше. Впервые о 

выявлении и клонировании фрагментов генома 

лошади, содержащих динуклеотидные повторы (TG)n 

и (TC)n, было сообщено в 1992 г. [Ellegren et al., 

1992], после чего последовали многочисленные 

работы, в которых с помощью ПЦР с 

фланкирующими праймерами на основе 

определенных для этих участков ДНК нуклеотидных 

последовательностей выявлялся значительный 

полиморфизм таких ампликонов у пород лошадей, а 

также при выяснении родственных отношений 

отдельных особей [Marklund et al., 1994; Binns et al., 

1995; Lindgren et al., 1998]. Если в этих работах 

наряду с флуоресценцией для детекции ампликонов с 

микросателлитами использовалась радиоактивная 

метка и этап радиоавтографии, то в последующих 

экспериментах уже проводилось разделение 

одноцепочечных (денатурированных) ампликонов в 

автоматических секвенаторах сначала пластинного, а 

затем и капиллярного типов [Bowling et al., 1997; 

Tozaki et al., 2001]. Впервые о готовом наборе из 12 

микросателлитных локусов (в виде двух 

мультиплексов из 8 и 4 локусов) было сообщено на 

25-ой конференции ISAG (International Society of 

Animal Genetics) в 1996 г. сотрудниками 

американской фирмы Applied Biosystems, 

показавшими различия между тремя породами 

лошадей [Bozzini et al., 1996]. В той же секции 

Polymorphism and Biodiversity другие авторы сделали 

доклад по использованию этого нового набора для 

типирования 9 пород лошадей [Colling, Kelly, 1996].  

 В 1998 г. ISAG рекомендовало для 

генетических исследований лошадей использовать 9 

микросателлитных локусов (AHT4, AHT5, ASB2, 

HMS3, HMS6, HTG4, HTG7, HTG 10, VHL20), а с 1 

января 2011 г. ISAG было рекомендовано увеличить 

комплект еще на три локуса – ASB17, ASB23, HMS2 

[van de Goor et al., 2011]. Но еще в 2003 г. появилась 

публикация сотрудника той же фирмы Applied 

Biosystems [Dimsoski, 2003], в которой описывался 

новый 17-плексный набор для генотипирования 

лошадей, где к уже использовавшимся в тот момент 

12 локусам добавилось еще 5. Нужно заметить, что 

данный набор StockMarks Equine Genotyping Kit 

(локусы
3
 - ASB2, LEX3, ASB17, HMS3, AHT5, CA425, 

VHL20, HMS6, HTG10, AHT4, HTG6, HTG7, HMS1, 

HMS2, ASB23, HTG4, HMS7) до сих пор производится 

этой фирмой, ставшей частью концерна Thermo Fisher 

Scientific. Подобный набор Equine Genotypes Panel 

1.1. (содержащий те же локусы) производится 

фирмой Finnzymes Diagnostics, также вошедшей в 

состав концерна Thermo Fisher Scientific. Японскими 

авторами было сообщено о применении Microsatellite 

15 TKY System, основанной на предложенных ими 15 

микросателлитных локусах, для установления 

родственных взаимоотношений лошадей [Tozaki et 

al., 2001]. Несмотря на то, что в России используются 

преимущественно 17-плексные наборы StockMarks 

Equine Genotyping Kit [Блохина и др. (Blokhina et al.), 

2018; Гавриличева (Gavrilicheva), 2019 и др.], можно 

встретить применение и этих TKY-микросателлитов 

[Калинкова (Kalinkova), 2017].  

 Отдельно стоит коснуться выявления 

полиморфизма лошадей башкирской породы, 

проводимой как по 17 маркерным микросателлитным 

локусам [Долматова и др. (Dolmatova et al.), 2017], 

так и по меньшему их числу (шести) [Шириев и др. 

(Shiriev et al.), 2014; Юмагузина, Уразбахтин 

(Yumaguzina, Urazbakhtin), 2014]. По результатам 

исследования 155 голов лошадей по 14 

микросателлитным локусам, для которых было 

                                                 
3
 Данные локусы предложены разными авторами в 

разные годы, но такая детализация выходит за рамки 

этой статьи и вместе с информацией по праймерам и 

размерам конкретных ампликонов может быть 

найдена, например, в работе van de Goor et al. [2010]. 
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выявлено 130 аллелей (54 из которых оказались редко 

встречающимися), отмечен в целом высокий уровень 

внутрипородного полиморфизма башкирской лошади 

в сравнении с чистокровной верховой породой 

[Калинкова и др. (Kalinkova et al.), 2016]. 

 В литературе сообщается также о разработке 

24-плексной [Chen et al., 2010] и даже 29-ти [Dorji et 

al., 2018] системы на основе микросателлитных 

последовательностей для генотипирования лошадей. 

Ранее для генотипирования лошадей было 

использовано 50 микросателлитных локусов из 

разных систем в составе четырех мультиплексов, 

включая TKY набор [Glowatzki-Mullis et al., 2006]. 

Здесь можно заметить, что, безусловно, привлечение 

большего числа локусов может дать более точную 

информацию о родстве лошадей и генетической 

характеристике породы, но должен действовать 

принцип разумной достаточности, и вообще 

микросателлитным локусам присущи определенные 

недостатки, о которых будет говориться ниже. 

Однако здесь стоит упомянуть еще одну недавнюю 

работу, авторы которой решили создать 

унифицированный набор микросателлитных локусов, 

который бы подходил для генотипирования сразу 9 

видов сельскохозяйственных животных, а также 

человека [Liu et al., 2019]. Для этого ими были 

проанализированы полные геномы этих видов и 

выработаны некие принципы выбора комплекта 

подходящих локусов и даже сравнены с системой 

CODIS, применяемой для ДНК-идентификации 

человека, но, учитывая огромный полиморфизм ДНК, 

эта их затея обречена на провал.  

 В 2006 г. в рамках рабочего совещания 

постоянного комитета по генетике лошадей, 

состоявшегося в ходе ISAG конференции, во время 

дискуссии было рекомендовано обратить больше 

внимания на однонуклеотидный полиморфизм ДНК, 

или иначе снипы (SNP – Single-Nucleotide 

Polymorphism). Но еще до этого в одной из работ 

генотипирование лошадей, помимо 

микросателлитных маркеров, осуществлялось еще и с 

помощью 6 биаллельных снипов [Swinburne et al., 

2000]. При этом детекция части снипов велась с 

помощью уже упоминавшегося выше низко 

производительного ПЦР-ПДРФ, а для других был 

применен весьма трудоемкий метод Genetic Bit 

Analysis [Nikiforov et al., 1994], в котором 

производилась ПЦР с генотипирующими праймерми 

и через несколько стадий требовалась завершающая 

колориметрическая детекция антител, 

конъюгированных с пероксидазой и щелочной 

фосфатазой. Однако технологии детекции снипов 

очень бурно развивались, и через несколько лет 53 

снипа лошадей в двух мультиплексных ПЦР (27 и 26 

снипов) после амплификации и однонуклеотидного 

удлинения разделялись времяпролетной масс-

спектрометрией с помощью 

высокопроизводительного прибора Sequenom 

MassARRAY system [Hirota et al., 2010]. Причем эта 

статья была направлена в печать за несколько дней до 

того, как оказалась опубликованной установленная 

большим международным коллективом авторов 

нуклеотидная последовательность полного генома 

лошади [Wade et al., 2009].  
 

Геном лошади 

 Поскольку у животных организмов ДНК, 

кроме ядра, находится еще и в митохондриях, то по 

хронологии начнем с секвенирования 

митохондриального генома, нуклеотидная 

последовательность которого в силу малого размера 

была определена гораздо раньше ядерного [Xu, 

Arnason, 1994]. Референсный геном митохондрий 

лошадей размером 16600 пар нуклеотидов оказался 

схож по организации с аналогичными геномами всех 

млекопитающих, включая человека. С геномом 

близкого родственника лошади – осла Equus asinus, 

он совпадает в целом на 93,1%, с дивергенцией в 

наиболее полиморфном так называемом контрольном 

регионе в 11,2% [Chowdhary, 2013]. Дальнейшее 

секвенирование наследуемого по материнской линии 

митохондриального генома различных пород 

лошадей (которых уже известно довольно большое 

количество) показало его некоторую вариабельность, 

что косвенно свидетельствует о разных центрах 

одомашнивания современных лошадей.  

 Для секвенирования полного ядерного 

генома лошади по целому ряду причин был выбран 

не жеребец, а кобыла по кличке Twilight, относящаяся 

к породе чистокровных скаковых лошадей 

Thoroughbred. После завершения секвенирования по 

методу Сэнгера с 6,8-ми кратным покрытием и 

получения чернового генома, названного как 

EquCab2.0, оказалось, что его размер составляет 

около 2,7 млрд. пар нуклеотидов [Wade et al., 2009; 

Wade, 2013]. Анализ секвенированных 

последовательностей позволил предсказать 20322 

белок-кодирующих гена. В рамках того же проекта 

было проведено частичное секвенирование геномов 

еще 7 пород лошадей, что позволило выявить около 

одного миллиона снипов, причем около 700 тысяч из 

них пришлись на две хромосомы, секвенированные у 

других пород лошадей в более полном объеме. Таким 

образом, было предположено, что в геномах лошадей 

по одному снипу приходится в среднем на 1000 

нуклеотидов. О некотором уточнении чернового 

генома лошади, произведенного с помощью 

секвенирования ДНК методом нового поколения, 

было сообщено в 2015 г. [Rebolledo-Mendez et al., 

2015]. Но до этого был секвенирован еще один 

полный геном лошади (также кобылы) породы 
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Quarter с покрытием, кратным 24.7, оказавшийся 

первым, выполненным с помощью метода новых 

поколений [Doan et al., 2012]. При этом по сравнению 

с референсным геномом было выявлено 3,1 миллиона 

снипов и 193 тысячи инделов. Несколько позже был 

секвенирован геном лошади породы Marwari, 

позволивший авторам выявить в нем компоненты как 

арабской, так и монгольской пород [Jun et al., 2014].  

 В том же 2014 г. был инициирован новый 

проект по уточнению генома лошади EquCab2.0, что 

привело к формированию более точной его 

последовательности, получившей обозначение 

EquCab3 или EquCab3.0 [Kalbfleisch et al., 2018]. 

Недавно сообщено о завершении секвенирования 

геномов сразу шести пород лошадей с довольно 

высоким покрытием от 15 до 24-х кратного на лошадь 

[Al Abri et al., 2020]. Этот результат позволил 

уточнить разнообразие геномов лошадей разных 

пород и, в частности, стало ясно, что снипы 

составляют около 0,7% генома (всего у всех пород по 

сравнению с референсной было выявлено 17 

миллионов 594 тысячи 817 снипов) и что они в 

среднем встречаются через каждые 136 нуклеотидов. 

И это почти в 8 раз чаще, чем предполагалось ранее. 

Собственно, схожая тенденция наблюдается и с 

геномом человека, только у человека с учетом 

гораздо большего числа секвенированных полных 

геномов и снипов известно уже порядка 115 

миллионов при схожих размерах геномов. Хотя 

людей на Планете приблизительно на два порядка 

больше, чем лошадей, разнообразие пород лошадей 

настолько велико, что можно предполагать, что во 

всей их 60-ти миллионной популяции снипов будет 

не меньше, чем у 7 миллиардов человек.  

 Помимо снипов в геномах лошадей 

обнаружено почти два миллиона коротких инделов 

[Al Abri et al., 2020]. Имеются еще варьирование 

числа копий отдельных элементов генома и прочие 

структурные вариации общим числом свыше 5 

миллионов. Таким образом, как и следовало ожидать, 

наибольшую вариабельность геномам лошадей (в том 

числе это характерно и для отдельных особей) 

обеспечивает однонуклеотидный полиморфизм в 

виде снипов. В последние годы секвенировано еще 

немало полных геномов лошадей разных пород 

[Zhang et al., 2018; Seong et al., 2019; Cosgrove et al., 

2020; Hack et al., 2020] и один экзом [Pereira et al., 

2019]. В одной из публикаций сообщается о 

выявлении при секвенировании в геномах лошадей 

23,5 млн. снипов [Jagannathan et al., 2018], из чего 

можно сделать вывод об их встречаемости в среднем 

через каждые 100 нуклеотидов. 

 Y-хромосома лошади (жеребца) была 

секвенирована отдельно [Janecka et al., 2018; Felkel et 

al., 2019a] и оказалась самой маленькой из всех – 

около 9,5 млн. пар нуклеотидов, тогда как самая 

маленькая из аутосом 31-ая хромосома содержит 

около 25 млн. пар нуклеотидов, при этом другая 

половая Х-хромосома несет 124 млн. пар 

нуклеотидов, а самая крупная хромосома 1 – почти 

186 млн. пар нуклеотидов. Причем, если 

митохондриальный геном у лошадей довольно 

вариабелен, то Y-хромосома, напротив, высоко 

консервативна, что связывают с использованием для 

скрещивания небольшого числа элитных жеребцов.  
 

Массовое выявление однонуклеотидного 

полиморфизма ДНК 

Выявление однонуклеотидного полиморфизма 

у любых организмов представляет большой интерес, 

и поэтому методов его детекции разработано 

огромное количество, среди которых одним из 

наиболее простых (не принимая во внимание ПЦР-

ПДРФ, поскольку речь идет об относительно 

производительных подходах) является аллель-

специфичная ПЦР. Упомянутый выше вариант 

однонуклеотидного удлинения специфичного 

праймера, сопровождаемого времяпролетной масс-

спектрометрии, можно считать некой промежуточной 

ступенью, поскольку наиболее производительными 

являются ДНК-чиповые технологии [Ding, Jin, 2009], 

которые прежде появились для исследования генома 

человека, а затем были разработаны и для других 

важных для человека объектов (геномов). 

 Первым поколением ДНК-чипов для 

массового выявления снипов стала технология фирмы 

Illumina EquineSNP50 Genotyping BeadChip, 

основанная на 54602 снипах, происходящих из 31 

аутосом лошадей, находящихся в них согласно 

EquCab2.0 Assembly на расстоянии в среднем 43,2 тыс. 

пар нуклеотидов друг от друга. С помощью таких 

чипов были изучены генетические особенности 814 

лошадей из 36 пород [Petersen et al., 2013], а вслед за 

данной статьей вышла еще одна публикация этих 

авторов, в которой сообщалось об аналогичном 

исследовании 744 особей, относящихся к 33 породам 

лошадей [Petersen et al., 2013a]. Недавно вышла статья, 

где с помощью такого же чипа исследовались 

генетические особенности 8 японских пород лошадей в 

сравнении с 32 породами со всего мира [Tozaki et al., 

2019]. В нескольких статьях сообщается об 

использовании второго поколения таких чипов 

EquineSNP70 Genotyping BeadChip, несущих 65157 

снипов из всех 31 аутосом
4
, расположенных в среднем 

на расстоянии 40 тыс. пар нуклеотидов друг от друг, 

для генотипирования отдельных лошадей разных 

                                                 
4
 EquineSNP70 Genotyping BeadChip в отличие от 

EquineSNP50 Genotyping BeadChip несет еще 

двадцать снипов из X-хромосомы и два снипа из 

Y-хромосомы 
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пород (финских, китайских, итальянских) и сравнения 

полученных результатов с аналогичными данными по 

другим породам мира [Kvist et al., 2019; Ma et al., 2019; 

Ablondi et al., 2020]. Следующим поколением ДНК-

чипов для генотипирования лошадей стал чип Axiom 

Equine Genotyping Array фирмы Affymetrix (сейчас 

Thermo Fisher Scientific), несущий 670796 снипов, 

приблизительно 400 тысяч из которых рассчитаны на 

выявление межпопуляционных различий, а также 

около 200 тысяч снипов – на внутрипопуляционные 

особенности, тогда как оставшиеся приблизительно 70 

тысяч снипов были из прежних подобных чипов. С 

помощью этих 670K чипов были исследованы 370 

японских скаковых лошадей [Fawcett et al., 2019], 1476 

лошадей 12 европейских пород [Grilz-Seger et al., 

2019], 1755 лошадей 8 европейских пород [Sole et al., 

2019]. Наконец, с помощью чипа MNEc2M, несущего 

2001826 снипов той же фирмы Affymetrix (сейчас 

Thermo Fisher Scientific), изучены 332 лошади 20 пород 

[Schaefer et al., 2017] и 485 лошадей 32 различных 

пород [Beeson et al., 2019]. Краткую характеристику 

ДНК-чипов SNP50, SNP70, MNEc670 и MNEc2M 

можно получить из работы Beeson и соавт. [2019a].  

 Анализ сразу большого числа снипов 

позволяет выявлять как породные характеристики, 

так и популяционные особенности, включая 

генеалогию отдельных особей, а также 

прогнозировать черты, могущие оказаться полезными 

при селекции на выносливость, быстроту и прочие 

важные показатели. Безусловно, секвенирование 

всего генома несет еще больше ценной информации, 

но оно значительно дороже и длительнее. При этом 

однозначная ДНК-паспортизация отдельных лошадей 

может производиться и с помощью меньшего числа 

генетических различий между особями, о чем будет 

говориться дальше.  
 

ДНК-паспортизация пород лошадей  

и отдельных особей 

 В настоящее время ДНК-идентификация 

человека производится на основе полиморфизма двух 

десятков STR-локусов. Причиной тому служит 

относительная простота их выявления и значительное 

число аллельных комбинаций, обеспечивающих 

должные генетические различия отдельных 

индивидов. Собственно, из тех же соображений свои 

микросателлиты используются при исследовании 

лошадей. Однако для них все входящие в 

коммерческие наборы микросателлитные локусы 

являются динуклеотидными, тогда как при 

генотипировании ДНК человека от таковых очень 

быстро отказались в силу худшей воспроизводимости 

результатов и перешли на микросателлиты с более 

протяженными коровыми мотивами. Основной 

проблемой при амплификации подобных 

повторяющихся элементов генома, особенно в 

системах in vitro, является проскальзывание цепей при 

репликации ДНК, приводящее к образованию так 

называемых статтерных фрагментов с неверным 

числом повторов в них по сравнению с исходными. 

Это особенно заметно проявляется при анализе 

смешанных образцов ДНК, например, преступника и 

жертвы, что для анализа ДНК лошадей, впрочем, 

неактуально. При этом выявление микросателлитов 

требует присутствия в исследуемых образцах ДНК 

относительно крупного размера, что в случае лошадей 

может служить проблемой при исследовании 

ископаемых останков. Здесь нужно отметить одну 

работу, в которой по аналогии с miniSTR-локусами, 

используемыми для ДНК-идентификации проблемных 

(поврежденных, старых) образцов биологического 

материала людей, разработаны подобные комплекты 

праймеров для части из 17-ти микросателлитных 

локусов лошадей, причем для четырех из них удалось 

уменьшить размеры ампликонов более чем на 100 

нуклеотидов [Kun et al., 2018]. Но есть и другие 

недостатки микросателлитных или STR-локусов, от 

которых нельзя «отмахнуться» при исследовании, в 

виде гораздо более высокой мутационной скорости, 

присущей этим элементам генома, что снижет 

достоверность результатов при выяснении родства и 

прочих генеалогических исследованиях. Хотя 

указанные в одном из обзоров [Balanovsky, 2017] 

обобщенные из целого ряда публикаций сведения 

относительно скорости мутационных процессов 

микросателлитных STR-последовательностей и снипов 

относятся к человеку, тем не менее, считаем 

возможным их здесь привести, поскольку 

эукариотические ДНК-полимеразы делают схожие 

ошибки при репликации. Так, для снипов скорость 

мутаций составляет менее чем 10
-9
, тогда как для STR-

локусов она значительно выше – более чем в 10
-3

.  

 Отдельного внимания заслуживает 

действующая номенклатура используемых маркеров 

для лошадей, практически исключающая четкую 

оцифровку данных. Уже довольно давно по аналогии 

с подобной номенклатурой для STR-локусов человека 

известными специалистами в области ДНК-

криминалистики было рекомендовано остановиться 

на наиболее оптимальной номенклатуре и следовать 

ей [Budowle et al., 2005]. Спустя некоторое время 

было предложено взять за основу количество 

повторов в тех или иных локусах, и была 

осуществлена конверсия подобных данных в «цифру» 

[van de Goor et al., 2010], приведенная нами здесь в 

таблице. Хотя нужно признать, что до сих пор 

сохранилось использование буквенных обозначений, 

на которых стоит остановиться подробнее ввиду 

целого ряда возможных ограничений в их 

применении и плохой цифровизации. 
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Таблица 

Конверсия буквенной ISAG номенклатуры в цифровую в виде числа повторов 

Conversion of alphabet ISAG nomenclature to digital repeat-number nomenclature 

RN 

 

 

ISAG 

A
H

T
4 

A
H

T
5
 

A
S

B
2
 

A
S

B
1

7
 

A
S

B
2

3
 

C
A

4
2
5
 

H
M

S
1
 

H
M

S
2
 

H
M

S
3
 

H
M

S
6
 

H
M

S
7
 

H
T

G
4
 

H
T

G
6
 

H
T

G
7
 

H
T

G
1
0
 

L
E

X
3
 

V
H

L
2
0
 

9   B               

10   C               

11    D              

12     D F       G     

13   F F  G    K G     F I 

14  H G G  H I   L   I   G J 

15  I  H G I J H  M   J K  H K 

16  J I I H J K I  N J  K  H I L 

17  K J J I K L J  O K   M I J M 

18  L K K J L M K  P L  M N J K N 

19  M L L K M N L  Q M  N O K L O 

20  N M M L N  M H  N  O P L M P 

21  O N N  O   I  O  P  M N Q 

22   O О  P Q O   P  Q  N O R 

23  Q P P    P   Q    O P  

24   Q Q P   Q L      P Q  

25 H  R R Q   R M      Q   

26 I  S S R   S N      R   

27 J   T S    O      S   

28 K    T   U P      T   

29 L   V U    Q         

30 M   W V    R   K      

31 N        S   L      

32 O   Y        M      

33 P           N      

34 Q           O      

35 R           P      

36            Q      

RN – Repeat Number 

ISAG – 17 микросаттелитных локусов, рекомендованных International Society of Animal Genetics  

 

 Данная номенклатура микросателлитных 

локусов основана на использовании букв английского 

алфавита, и находящаяся в его середине буква N 

присваивается среднему числу повторов, 

обнаруженных для того или иного 

микросателлитного элемента генома. Так, из таблицы 

можно видеть, что для разных микросателлитных 

локусов одинаковые буквы английского алфавита 

могут обозначать разные количества повторов в них. 

И это логично. Но как быть, например, с локусом 

ASB2, у которого выявляемые 9 коровых мотивов 

обозначаются буквой B, а у какой-то лошади их 

окажется всего 7 или того меньше? Букв-то уже 

хватать не будет! В силу того же проскальзывания 

цепей при репликации, в том числе in vivo, и высокой 

скорости мутации микросателитных участков ДНК 

нельзя исключать возникновение и даже уже наличие 

у еще неисследованных особей повторов с 8 и 

меньшим числом коровых мотивов. И тогда вся 

относительно стройная система буквенного 

кодирования микросателлитных локусов будет 

нарушена. Собственно, подобные проблемы могут 

возникнуть еще для целого ряда используемых 

микросателлитных локусов. В частности, для самого 

полиморфного локуса ASB17, для которого известное 

число коровых повторов находится в диапазоне от 11 

до 32 (с некоторыми промежутками). При этом нет 

никакой гарантии обнаружения в будущем их 

меньшего или большего числа, и букв английского 

алфавита может попросту не хватить ни «вверх», ни 

«вниз». Причем, сами создатели подобной 

номенклатуры не исключили выявления неизвестных 

аллелей, пропустив, например, для локуса ASB23, 

буквы F, G, H, N, O, P (13, 14, 21, 22, 23 коровых 
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повтора соответственно), поскольку прекрасно 

понимали, что они могут со временем быть найдены. 

Следовательно, вполне можно ожидать и 

уменьшения/увеличения числа таких повторов в 

любых микросателлитных локусах, оказывающихся 

за пределами нынешних размерных границ и, 

соответственно, букв английского алфавита. 

Поскольку мы проводим параллели между 

использованием микросателлитных локусов лошадей 

и аналогичным им STR-локусами человека, то нужно 

заметить, что таких локусов с неожидаемым ранее 

числом повторов для человека выявлено уже немало. 

Поэтому ввиду большой неопределенности любых 

микросателлитных локусов, ДНК-цифровизация по 

ним представляет большую проблему, особенно в 

плане организации четкой базы данных с 

фиксированным числом ячеек. У нас есть свое 

кардинальное предложение на этот счет, но оно будет 

озвучено в разделе Заключение.  

 Существуют и альтернативные подходы к 

ДНК-паспортизации лошадей и характеристике 

пород. Так, например, уже упоминавшийся выше 

RAPD-анализ в определенных условиях может быть 

применим для однозначной ДНК-идентификации 

отдельных особей. Поскольку в этом же номере 

журнала есть биоинформатическая статья [Кирьянова 

и др. (Kiryanova et al.), 2020], посвященная 

виртуальной амплификации ДНК ряда видов 

растений и подробно описывающая теорию этого 

метода, то здесь на этом останавливаться не будем, 

заметив лишь, что предлагаемый подход способен 

обеспечить гигантское число комбинаций, в 

определенных случаях превышающее гугол (10
100

), и 

получаемые результаты легко переводятся в 

двоичный (0, 1) код. Хотя выше и говорилось, что 

RAPD-анализ относится к методам, обходящимся без 

знания нуклеотидных последовательностей генома, 

тем не менее, когда таковые известны, можно заранее 

прогнозировать результат амплификации таких 

случайных фрагментов ДНК, в том числе в 

мультиплексном варианте. Это дает заметную 

экономию ресурсов и времени, поскольку 

освобождает от химического синтеза большого числа 

праймеров и их апробирования в «мокрых» 

экспериментах. Для такого in silico анализа мы 

выбрали 6 декамерных праймеров (AACCAGACAA, 

AAGGGACAAA, AACCGAACAA, AACGCACAAA, 

AAAACGCCAA, AACGCCAAAA) и с помощью 

написанной нами ранее программы ABCDNA_GS 

[Кирьянова и др. (Kiryanova et al.), 2020а] определили 

возможные ампликоны в диапазоне от 51 до 500 

нуклеотидов (который с помощью капиллярного 

гель-электрофореза позволяет устанавливать их 

размеры с точностью до нуклеотида), переводя затем 

эти числа в двоичный код, исходя из отсутствия (0) 

или присутствия (1) фрагмента ДНК той или иной 

длины из указанного выше размерного диапазона. В 

итоге мы получили для референсного генома лошади 

EquCab3.0 размерный ряд из 21 анонимного 

фрагмента ДНК, который был превращен в 

генетический штрих-код, изображенный на рис. 1.  

 

Виртуальные ампликоны Генетический штрих-код 

70*, 113, 140, 141, 177, 187, 

190, 205, 220, 242, 260, 302, 

324, 326, 376, 386, 442, 458, 

462, 469, 480  
* - данные числа означают размеры ампликонов, выраженные в нуклеотидах.  
 

Рис. 1. Генетический штрих-код референсного генома лошади EquCab3.0, образуемый  

шестью мультиплексными декамерными праймерами 

Fig. 1. Genetic barcode of the reference genome of the horse EquCab3.0,  

formed by six multiplex decamer primers 

 

 Согласно теории вероятности, при 

нахождении 21 фрагмента ДНК (ампликона) в 

воображаемых 450 ДНК-ячейках число возможных 

комбинаций занятия ими разных ячеек достигает 

многих дециллионов, что невероятно много и 

практически исключает случайное совпадение 

подобных генетических штрих-кодов других 

лошадей. Можно с большой уверенностью 

прогнозировать, что для других пород / отдельных 

лошадей будут выявляться близкие количества 

ампликонов, при этом несколько отличающихся по 

размерам, что и будет служить ДНК-паспортом 

лошади / породы. Поскольку эти участки генома, как 

правило, происходят из разных хромосом, то 

получается как бы своеобразный «срез» генома, 

могущий служить, по крайней мере, предварительной 

характеристикой породы и/или конкретной 

популяции лошадей без привязки к ее 

фенотипическим особенностям.  

 Но нужно признать, что данный подход не 

лишен ряда сложностей при его реальном (не 

виртуальном) воплощении, и его предпочтительнее 

применять к тем организмам, чьи полные геномы или 

совсем неизвестны, или известны только для одного 
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образца, и информации по снипам маловато. К тому 

же данный подход больше пригоден для 

паспортизации тех объектов, которые представляют 

собой некую популяцию типа группы 

индивидуальных растений, формирующих тот или 

иной сорт. Что касается лошадей, то их относительно 

немного, и ДНК-паспортизация коснется персонально 

отдельных особей. К тому же, помимо референсного 

генома, секвенировано еще несколько геномов других 

пород лошадей, и хотя большинство из них еще не 

завершены настолько, чтобы быть выложенными в 

базах данных, тем не менее информации по снипам, о 

чем уже говорилось выше, довольно много, и есть из 

чего выбрать наиболее подходящие снипы для ДНК-

паспортизации конкретных особей. При этом частота 

мутации снипов на несколько порядков ниже, нежели 

у микросателлитных локусов, что обеспечивает 

гораздо лучшее выстраивание родословных. К тому 

же размер анализируемых фрагментов ДНК может 

быть совсем небольшим – всего около 50 пар 

нуклеотидов, что тоже немаловажно. При этом самой 

большой проблемой снипов является их 

преимущественно биаллельный характер 

(снижающий число комбинаций), но известны и три-, 

и тетрааллельные снипы. Во избежание 

недоразумений следует заметить, что для одной 

особи в силу двуродительской природы любой снип 

всегда будет биаллельным (как гомо-, так и 

гетерозиготным), но ввиду неизбежного 

полиморфизма в популяции (внутри породы) у 

разных особей могут встречаться и три, и четыре 

разных нуклеотида.  

 Некоторое время назад нами [Гарафутдинов 

и др. (Garafutdinov et al.), 2015; Чемерис и др. 

(Chemeris et al.), 2019] предложен уникальный способ 

цифровизации однонуклеотидного полиморфизма, 

обеспечивающий формирование баз данных с 

фиксированными полями, в отличие от данных, 

получаемых при STR-генотипировании. Так, при 

оцифровке неких условных ячеек снипов целиком, а не 

отдельных нуклеотидов в них, представляется 

возможным присваивать таким четырехбитным 

ячейкам соответствующие двоичные числа в виде 

четырехразрядного кода.  

 

ACGT ACGT ACGT ACGT ACGT ACGT ACGT ACGT ACGT ACGT ACGT 

A C G T AC AG AT CG CT GT  

           
1000 0100 0010 0001 1100 1010 1001 0110 0101 0011 0000 

 

Рис. 2. ДНК-цифровизация однонуклеотидного полиморфизма в виде отдельных снипов (пояснения в тексте) 

Fig. 2. DNA digitization of single-nucleotide polymorphism in the form of separate SNPs (explanations in the text) 

 

 На рис. 2 представлены ячейки снипов с 

графическим отображением возможных комбинаций 

полиморфных нуклеотидов в них, их бинарное 

кодирование согласно принципу оцифровки сразу 

всей ячейки снипов, состоящей из четырех 

«размещенных» в ней в порядке латинского алфавита 

нуклеотидов A C G T. Черные вертикальные полосы в 

ячейках cимволизируют нуклеотид(ы), 

обнаруживаемые у какой-либо особи в конкретном 

снипе, и соответствуют компьютерным «1». Белые 

невидимые вертикальные линии в снипе, 

символизирующие отсутствующие (не находимые в 

данном снипе) нуклеотиды, соответствуют 

компьютерным «0». «Лестницы» в виде квадратиков и 

рамка для снипа CC носят здесь технический 

характер и показаны для обозначения границ ячеек 

снипов, а сами «ступеньки лестниц» из квадратиков 

соответствуют нуклеотидам A, C, G и T и приведены 

здесь для наглядности и «привязки» черных 

вертикальных полос к их точному положению в 

условной ячейке снипа. Дополнительная 11-ая 

безнуклеотидная ячейка, необходимость которой 

возникает вследствие вероятности невыявления 

полиморфных нуклеотидов в снипе из-за неверно 

сделанного анализа или мутаций, кодируется четырьмя 

«0».  

 Для ДНК-паспортизации конкретной лошади 

на основе однонуклеотидного полиморфизма ДНК 

потребуется специальная панель из ограниченного 

числа снипов из последовательно расположенных 

четырехбитных ячеек, где цифровая информация в 

виде единой линейной записи из перемежающихся 

«нулей» и «единиц» принадлежит комплекту всех 

снипов. При выявлении, например, для некоего 

условного жеребца в подобранной панели, например 

из 33 снипов (по одному снипу из аутосомных и 

половых хромосом лошади), нуклеотидов C AC GT 

C AG G T G C A CG G C AC GT CT C A T T AT AC 

AT T AT AC CG AC T AC T T CG AC GT AC CG G 

GT CT CG T GT AC G CG A AC GT, в двоичном 
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четырехразрядном формате эти данные будут иметь 

вид: 

0100110000110100101000100001001001001000011000

1001001100001101010001100000010001100111001001

0001100111000110110000011100000100010011. Их 

отображение в графическом формате будет выглядеть 

соответственно как  . Чтобы соотнести 

размеры генетического штрих-кода на основе RAPD-

анализа, состоящего из 450 ДНК-ячеек, и 

генетического штрих-кода на основе 

однонуклеотидного полиморфизма из 33 снипов в 

виде четырехбитного кодирования (132 ДНК-ячейки), 

приведем последний в сопоставимом масштабе с 

таковым на рис. 1, изобразив его на рис. 3: 

 

 
 

Рис. 3. Генетический штрих-код условного жеребца, 

созданный на основе панели из 33 снипов 

Fig. 3. Genetic barcode of an undetermined stallion, 

created on the basis of a panel of 33 SNPs 

 

 На самом деле размеры генетического 

штрих-кода для ДНК-паспортизации – дело 

второстепенное, поскольку в базах данных будет 

храниться их запись в двоичном формате из нулей и 

единиц, и длина такой записи не столь 

принципиальна, ввиду того, что даже, если создавать 

ДНК-паспорт отдельных лошадей на основе 

большего числа снипов, например 60, то это будут 

всего 240 бит информации (меньше 1 килобайта) на 

одну особь, что намного меньше, чем требуется 

сейчас при записи буквенных обозначений 

микросателлитных локусов. И это весьма высокий 

уровень ДНК-цифровизации.  

Теоретическое число комбинаций 

генетического штрих-кода на основе снипов 

рассчитывается иначе, нежели для RAPD-

полиморфизма. Если исходить, что выбранные снипы 

будут иметь биаллельный характер с приблизительно 

равной представленностью в них двух полиморфных 

нуклеотидов, то число возможных комбинаций 

составит квинтиллионы, что на 10–12 порядков 

превышает все живущее на Планете поголовье 

лошадей. В случае три- и тетрааллельности 

некоторых снипов, теоретическое число комбинаций 

дополнительно значительно вырастет. Упоминаемые 

выше микрогаплотипы, представляющие собой 

группу наследуемых сцепленно снипов, 

расположенных вблизи друг от друга, обеспечат 

несравнимо большее число комбинаций, но, во-

первых, таковое для лошадей излишне (учитывая их 

общую численность и тем более ограниченное 

количество паспортизируемых особей), а во-вторых, 

исследование микрогаплотипов предполагает 

выяснение полиморфных нуклеотидов в снипах для 

каждой парной хромосомы по отдельности, что, с 

одной стороны, намного сложнее, а с другой – по 

лошадям, в отличие от человека, таких сведений пока 

недостаточно, и поэтому можно вполне ограничиться 

обычным анализом снипов. По крайней мере, в 

обозримом будущем. 

 Недавно нами произведены подсчеты 

необходимого числа снипов для однозначной ДНК-

идентификации всего человечества и определено, что 

даже 72 снипов с высокой частотой полиморфизма 

вполне достаточно [Garafutdinov et al., 2020]. 

Учитывая, что лошадей на два порядка меньше, да и 

не всех нужно ДНК-паспортизировать, можно 

прогнозировать, что 33 снипов с большим запасом 

окажется достаточно, чтобы присвоить ДНК-паспорт 

каждой заслуживающей того лошади. При этом 

упоминаемые выше ДНК-чипы SNP50, SNP70, 670K, 

2M с довольно большим и даже огромным числом 

анализируемых снипов для этой цели ДНК-

паспортизации излишни и требуются для 

характеристики породы, а также для отдельных 

породистых лошадей в плане их всестороннего 

генетического анализа, говорящего о фенотипе.  

 Можно не сомневаться, что рано или поздно 

все человечество будет ДНК-паспортизировано, что 

на самом деле крайне важно по многим 

соображениям, и прежде всего это необходимо, 

конечно, для правоохранительных органов. 

Периодически в мире в разных странах звучат 

призывы к этому [Williamson, Duncan, 2002; 

Dedrickson, 2017; Hazel et al., 2018; Smith, 2018]. О 

создании базы данных, в которой бы содержалась 

информация о ДНК всего населения, включая 

приезжих, поднимался вопрос и в России. В 

частности, об этом говорил глава Следственного 

комитета при прокуратуре РФ А.И.Бастрыкин, 

выступивший с этим предложением на расширенной 

коллегии Генпрокуратуры летом 2010 года. Дальше 

всех в этом вопросе продвинулся Кувейт, который 

уже в 2016 г. был готов приступить к этой работе, но 

правозащитники заставили их отказаться от этой 

затеи. Но как бы то ни было, мир идет к тому, что 

подобная ДНК-паспортизация всего населения рано 

или поздно неизбежно произойдет. В этой связи 

можно привести одно недавнее высказывание, 

сделанное в книге «ДНК и ее человек. Краткая 

история ДНК-идентификации» [Клещенко 

(Kleshchenko), 2019, c. 247], где прямо говорится, что 

«...надо признать, что включение того или иного 

объема ДНК-данных в биометрию паспортов всего 

мира – скорее всего, лишь вопрос времени. Слишком 

уж удобен этот метод идентификации». Мы тоже 

придерживаемся подобных взглядов [Анисимов и др. 

(Anisimov et al.), 2019]. Однако необходимо признать, 
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что имеется ряд препятствий, поскольку некоторые 

считают, что тем самым будут нарушены права 

граждан на неприкосновенность частной жизни и 

может появиться практически неограниченный 

доступ к информации о них в виде их персональных 

ДНК-данных. Но с персональными данными человека 

в виде его ДНК не все так просто, и им нужно 

придавать особый статус, однако дискуссия на эту 

тему выходит за рамки данной статьи. Возвращаясь к 

лошадям, нужно отметить, что подобных этических 

проблем с ДНК-паспортизацией отдельных, 

представляющих в первую очередь коммерческий 

интерес, заводских производителей (даже не нужно 

поголовной) не существует, и к ней можно 

приступить, выбрав подходящие локусы, которые на 

наш взгляд могут быть только снипами и никак не 

микросателлитными последовательностями.  

 

Заключение 

 Поскольку башкирская порода лошадей 

является культурным наследием и брендом 

Республики Башкортостан, ей необходимо уделять 

должное внимание, используя новейшие достижения 

молекулярной биологии и молекулярной генетики. 

Так, важными шагами в этом направлении должны 

стать биоинформатический анализ геномов разных 

пород лошадей и выбор подходящих снипов для 

целей ДНК-паспортизации племенных жеребцов и 

кобыл, который позволит прослеживать их 

потомство. При этом движением в правильном 

направлении следует считать постепенный уход от 

использования микросателлитных локусов для 

генотипирования лошадей, как, скорее всего, это 

произойдет и с ДНК-идентификацией человека. 

Появились более серьезные проблемы, как ни 

странно, после внедрения передовой технологии 

секвенирования ДНК новых поколений, называемых 

в ДНК-криминалистике массивным параллельным 

секвенированием. Так, массивное параллельное 

секвенирование STR-локусов показало, что они несут 

гораздо больше отличий, чем только изменение числа 

коровых мотивов, выявляемых капиллярными 

секвенаторами. Прогресс науки неумолим, и запрет 

применения полногеномных секвенаторов и 

пользование только капиллярными приборами 

невозможны. Фактически, все криминалистические 

базы данных становятся пригодными не в полной 

мере, поскольку появление новой, доселе 

неизвестной информации заметно меняет ситуацию в 

ДНК-криминалистике. Правда, следует признать, что 

пока еще не так много криминалистических 

лабораторий в мире оснащены полногеномными 

секвенаторами, но эти технологии развиваются 

настолько стремительно, что можно не сомневаться, 

что через несколько лет капиллярных секвенаторов в 

них практически не останется, поскольку получаемые 

с их помощью данные перестанут признаваться как 

судами, так и всем криминалистическим 

сообществом. К тому же довольно активно 

развиваемый в последние годы подход с 

использованием для ДНК-идентификации личности 

микрогаплотипов, несущих разное число снипов, 

имеет массу преимуществ перед STR-

полиморфизмом и вполне может стать новым 

поколением маркерных признаков для ДНК-

криминалистики, а его применение невозможно без 

массивного параллельного секвенирования. При этом, 

как уже отмечалось выше, все технологии, нашедшие 

применение для исследования ДНК человека, через 

некоторое время оказываются в арсенале тех, кто 

изучает ДНК животных. Возможно, стоит 

поторопиться и приступить к их освоению уже сейчас 

и в чем-то даже успеть опередить ДНК-

криминалистов, тем более этических проблем при 

изучении ДНК лошадей не существует.  

 К тому же микросателлиты не несут какой-

либо ценной информации о генетических 

(фенотипических) особенностях лошадей, у которых 

они выявляются. В лучшем случае их можно считать 

сцепленными с некими полезными признаками, но 

это больше от лукавого. Безусловно, использование 

микросателлитов сыграло очень большую роль при 

индивидуальной идентификации лошадей, контроле 

их происхождения, грубой оценке генетической 

структуры популяций и некоторых внутрипородных 

различий. Но появление новых технологий диктует 

уход от применения устаревающих методов и от 

получения с их помощью малоинформативных 

сведений. Требуется переход к использованию новой 

передовой информации, какими когда-то были сами 

микросателлитные локусы, но их время неумолимо 

уходит. Поэтому только анализ снипов, кодирующих, 

в том числе и фенотипические признаки, может дать 

ценную информацию как в целом о породах лошадей 

и их популяциях, так и об отдельных особях. 

Конечно, эта технология дорогостояща, но и данные, 

которые будут получены с ее использованием, не 

идут ни в какое сравнение с анализом 

микросателлитных повторов, ничего не говорящих о 

функциональных особенностях генома лошадей.  

 Важнейшей информацией должны стать 

данные о ядерном геноме башкирской породы 

лошадей, полученные в результате полногеномного 

секвенирования, которое может быть выполнено на 

заказ в специализированных центрах. При этом 

выбор конкретных лошадей для секвенирования их 

полных геномов должен осуществляться через 

предварительный полногеномный анализ снипов с 

использованием упоминаемых выше 

высокопроизводительных ДНК-чипов, который в 
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свою очередь должен проводиться путем 

тщательного отбора для него конкретных лошадей на 

основании их экстерьерных признаков. Возможно, 

потребуется провести подобный анализ снипов у 

сохранившихся в музеях или иных местах конских 

волосах двухсот-трехсот летней давности, включая 

ископаемые останки лошадей еще большего возраста. 

Помимо ядерного генома башкирской лошади 

необходимо будет провести секвенирование 

митохондриального генома, который в силу его 

малого размера можно секвенировать у довольно 

большого числа особей, относящихся к 

внутрипородным типам, а также у старых и древних 

образцов.  
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