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По данным FAO, в настоящее время особую актуальность приобретают вопросы, свя-
занные с сохранением генетических ресурсов местных пород животных сельскохозяйствен-
ных видов, их генетического и фенотипического разнообразия [1]. Местные породы инте-
ресны тем, что несут в своем геноме аллели и их сочетания, ассоциированные с возмож-
ностью адаптации к конкретным условиям окружающей среды. Они могут проживать
в районах неблагополучных по климатическим и географическим условиям (например,
условия высокогорной гипоксии), с минимальным использованием пищевых ресурсов и
человеческого труда [2]. К одной из таких пород относится карачаевская порода лошадей,
сохранение и усовершенствование которой требует подробного изучения ее генетической
структуры. В этой связи, в данной работе выполнен анализ генотипов лошадей карачаев-
ской породы из шести различных хозяйств Карачаево-Черкесской Республики по 41 локусу
с применением методов генотипирования продуктов амплификации фрагментов геномной
ДНК лошадей, фланкированных инвертированными повторами участков микросателлит-
ных локусов (AG)9C, (GA)9C и (GAG)6C с использованием полимеразной цепной реакции
(Inter-Simple Sequence Repeats - ISSR-PCR маркеры).

На основании генотипирования 333 лошадей по 41 локусу можно сделать заключение
о генетической дифференциации лошадей, воспроизводившихся в разных хозяйствах. По
праймеру (GAG)6C у исследованных лошадей найдено наименьшее количество полиморф-
ных локусов (16,6%), по праймеру (AG)9C - (23,3%), наибольшее значение было получе-
но по праймеру (GA)9C - (35,7%). Получены данные, свидетельствующие о достаточно
высокой степени консолидированности исследованной группы животных. Относительно
повышенным полиморфизмом отличались спектры продуктов амплификации у лошадей
из ООО «Икар», а наибольшей консолидированностью обладали животные из хозяйства
«Карплемхоз». По ISSR-PCR маркерам рассчитаны генетические расстояния между ис-
следованными группами и построены дендрограммы. На полученных дендрограммах вид-
но, что в целом все группы животных четко кластеризуются по принадлежности к своему
хозяйству. Необходимо отметить, что жеребцы- производители кластеризуются отдельно,
что соответствует относительно большей интенсивности селекционной работы с ними по
сравнению с кобылами. Кластеризация годовалых кобылок с матерями свидетельствует
об отсутствии ошибок в оценках их происхождении. Помимо этого, при сравнении бли-
зости расположения жеребцов на дендрограмме и картой географического расположения
хозяйств, где они содержатся, была отмечено совпадение кластеризации жеребцов из раз-
ных хозяйств и географической близости их расположения.
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