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ИСПОЛЬЗОВАНИЕ МИКРОСАТЕЛЛИТНЫХ ЛОКУСОВ 

(SSR-МАРКЕРОВ) В КОНТРОЛЕ ДОСТОВЕРНОСТИ ПРОИС-

ХОЖДЕНИЯ ЛОШАДЕЙ 

Глинская Н.А., Приловская Е.И.,Поливко В.А., Тихонова И.А. 

Полесский государственный университет, Пинск, Беларусь 

 

В современных условиях в связи с появлением большого чис-

ла частных владельцев, высокой стоимости племенных животных, 

увеличением экспорта и импорта, участием в международных сорев-

нованиях, а также применением биотехнологических методов при вос-

производстве возникает необходимость надежной системы идентифи-

кации и контроля происхождения лошадей. Поэтому цель нашей  ра-

боты - адаптация технологии оценки достоверности происхождения 

лошадей по микросателлитным локусам (SSR-маркерам) с последую-

щим изучением их полиморфизма. Исследования были проведены в 

научно-исследовательской лаборатории «Прикладной и фундамен-

тальной биотехнологии» на базе УО «Полесский государственный 

университет», а также в научно-исследовательской лаборатории ДНК-

технологий на базе УО «Гродненский государственный аграрный уни-

верситет». Объектом исследования являлась популяция лошадей, раз-

водимых в СПК «Прогресс-Вертилишки» Гродненской области (n=50).   
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ДНК экстрагировали из проб буккального эпителия животного 

перхлоратным методом с двойной очисткой (по методу Зиновьевой). 

Концентрацию ДНК оценивали спектроскопическим методом на спек-

трофотометре Implen P360. Оптимальная концентрация геномной 

ДНК, необходимой для проведения мультиплексной реакции, состав-

ляла 1-10 нг/мкл. Нативность ДНК определяли проведением электро-

фореза в 1% агарозном геле при напряжении 100V 20–30 мин по от-

сутствию «шлейфа» фрагментов ДНК и интенсивности свечения бро-

мистого этидия в УФ-свете. Амплификацию проводили с использова-

нием реакционной смеси объемом 15 мкл, включающей следующие 

компоненты: буфер – 2,5 мкл; дНТП – 4,0 мкл, Taq-полимераза – 0,5 

мкл, деионезированная вода – 3 мкл, смесь праймеров – 4,0 мкл, ге-

номная ДНК – 1-10 нг/мкл [1]. 

Для проведения реакции использовали ПЦР программу: 

1.денатурация – 10 минут при температуре 95
0
С; 30 циклов: плавление 

– 30 секунд при температуре 95
0
С, отжиг праймеров – 30 секунд при 

температуре 60
0
С, элонгация – 1 минута при температуре 72

0
С; фи-

нальная элонгация – 1 час при температуре 72
0
С; финальное удержа-

ние при температуре 4
0
С. 

Образцы, перед постановкой в секвенатор, денатурировали в 

течение 5 мин при 95
0
С, с последующим охлаждением при 4

0
С. Затем 

производилась непосредственная загрузка образцов в генетический 

анализатор 3500, позволяющего проводить генетическую экспертизу в 

автоматическом режиме с высокой степенью точности, руководствуясь 

протоколом. Далее проводился анализ результатов с помощью про-

граммного обеспечения GeenMapper 5. 

 
Рисунок 1 – Анализ амплифицированных SSR-локусов 

 на генетическом анализаторе 3500 
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В ходе анализа аллелофонда исследованных пород лошадей по 

17 микросателлитам ДНК были получены данные, которые характери-

зуют полиморфизм каждого из маркеров. По 17-ти изученным SSR-

локусам идентифицировано от 6 до 15 аллелей. Чем большим числом 

аллелей представлена популяция и чем более равномерно они распре-

делены, тем более вариабельным является генетический потенциал по-

пуляции. С другой стороны, чем большим числом аллелей представле-

ны STR-локусы, тем более информативными они являются для харак-

теристики популяции. 

Средний показатель уровня полиморфности локуса составил 

3,771 единицы, в связи с чем все локусы были разделены на две груп-

пы. В первую группу вошли локусы, которые имеют значение уровня 

полиморфности ниже среднего уровня – это локусы HTG4, HTG7, 

HMS6, HMS1, HTG6, AHT4, CA425, HMS2. Минимальным значением 

характеризовался локус HTG4 – 2,609. Вторую группу составили локу-

сы, имеющие значение уровня полиморфности превышающие средние 

показатели: ASB2, ASB17, ASB23, HTG10, LEX3, VHL20. Максималь-

ным уровнем полиморфности обладает локус ASB2 – 5,131. 

Учитывая, что уровень полиморфности, по сути, является по-

казателем эффективно действующих в популяции аллелей, эта величи-

на коррелирует с числом аллелей, выявленных в каждом из исследо-

ванных локусов (т.е. чем больше выявлено аллелей, тем больше уро-

вень полиморфности) [2]. 

В вопросах динамики генетического состава популяций важ-

ным параметром является гетерозиготность. Это генетическое явление 

наблюдается у организмов, гомологичные хромосомы которых имеют 

разные формы (аллели) того или иного гена. Гетерозиготность возни-

кает при слиянии разнокачественных гамет в гетерозиготу, широко 

распространена в природных популяциях и является одной из причин 

гетерозиса. Гетерозиготность играет положительную роль в адаптации 

популяций к изменяющимся условиям окружающей среды, а также в 

микроэволюционном процессе. Поэтому ее оценка в настоящее время 

необходима практически во всех популяционно-генетических исследо-

ваниях [3]. 

Степень наблюдаемой гетерозиготности  является мерой гене-

тической изменчивости в популяции. Частота гетерозигот – важный 

показатель, поскольку каждая гетерозигота несет разные аллели и ил-

люстрирует наличие изменчивости [4]. 

Для точной оценки изменчивости популяции вводится показа-

тель ожидаемой гетерозиготности, рассматривающий уровень аллель-

ного разнообразия. В этой связи нами была дана оценка наблюдаемой 
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и ожидаемой степени гетерозиготности, рассчитанная по 17 SSR-

локусам, показатели которых составили 0,704 и 0,706 соответственно. 

На основании полученной характеристики аллельного разно-

образия исследуемых SSR-локусов можно заключить, что все они со-

ответствуют основным требованиям, делающим их привлекательными 

для анализа генетической дифференциации лошадей – высокий уро-

вень полиморфизма, хорошо сбалансированные частоты аллелей, вы-

сокая степень гетерозиготности.  
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Заболевания эндокринной системы широко распространены во 

всем мире, в том числе в регионе Северного Кавказа. Причинами их 

возникновения являются наследственная предрасположенность, небла-

гоприятный экологический фон, неправильное питание, дефицит йода 

и другие факторы. Среди эндокринной патологии наиболее часто 


