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За последнее время разработано достаточно большое количество полиморфных маркеров и тест-систем для выявления особенностей генетической структуры пород лошадей. В геноме Equus caballus описано множество микросателлитных локусов, однако, обычно для генотипирования используют только 14-20 из них. Эти локусы высокополиморфны и локализованы на разных хромосомах. Для генотипирования лошадей разрабатываются методики одновременного учета множества локусов, так, например, охарактеризовано более 50000 однонуклеотидных замен – SNP (Illumina equine SNP50 beadchip) и созданы чипы для их определения. Тем не менее, большинство из этих методик достаточно дороги, поэтому, целесообразно разрабатывать более дешевые полиморфные тест-системы для одновременного определения аллельного  статуса множества геномных локусов лошадей. Для решения задач мониторинга и управления генетическими ресурсами местных и спортивных пород лошадей необходим подбор генетических элементов, удобных для полилокусного генотипирования и определения «генофондного стандарта» пород, генетической структуры помесных и улучшенных групп животных. В этих целях широкое распространение для полилокусного генотипирования различных видов сельскохозяйственных животных и растений («геномного сканирования») получило использование ISSR (Inter-Simple Sequence Repeat) и IRAP (Inter-Retrotransposon Amplified Polymorphism) маркеров. В настоящем исследовании проведено генотипирование русской верховой породы лошадей. С помощью полилокусных ISSR и IRAP маркеров   определены характерные для данной породы генотипы. Было произведено сравнение  данных полиморфизма используемых маркеров с раннее полученными результатами на следующих породах: алтайской, карачаевской, рысистых породах (орловская рысистая, русская рысистая, американская  стандартбредная). У сравниваемых групп лошадей по ISSR-PCR методу получено более 50 достоверно воспроизводимых локусов, по методу IRAP-PCR – более 20, что позволило найти достаточное количество породоспецифичных маркеров. Полученные в исследовании данные в дальнейшем могут быть использованы базового материала при создании генофондного стандарта русской верховой породы.
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