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Якутская порода лошадей считается одной из древнейших конских пород. Она обладает 
уникальными морфологическими характеристиками и хорошо приспособлена к выживанию за По-
лярным кругом. Якутские лошади имеют компактное телосложение и чрезвычайно густую зимнюю 
шерсть с длинной гривой и хвостом. В породе преобладают светлые масти — серая и саврасая, что 
служит естественной маскировкой. Якутская порода универсальна, поскольку местные лошади ве-
ками использовались не только для производства молока и мяса, но и в качестве транспортных 
животных. В настоящей работе впервые дана характеристика генетической структуры аборигенной 
якутской породы с использованием четырех ДНК-маркеров, имеющих селекционное значение в 
специализированных породах лошадей различного направления использования. Нашей целью было 
изучение полиморфизма генов ASIP и MC1R, детерминирующих пигментацию кожи и волос, а 
также оценка встречаемости мутаций генов MSTN (g.66493737C>T) и DMRT3 (g.22999655C>A), 
ассоциированных с рабочими качествами домашних лошадей. Материалом для исследований слу-
жили образцы волос с луковицами из гривы от 45 взрослых чистопородных якутских лошадей 
(Equus caballus), в том числе 11 образцов от животных коренного типа и 34 образца от животных 
янского типа. ДНК выделяли из волосяных луковиц с помощью реагентов ExtraGene™ DNA Prep 
200 (ООО «Лаборатория Изоген», Россия). Генотипирование по SNP-маркеру C>T гена MC1R 
осуществляли методом PCR-RFLP (PCR-restriction fragment length polymorphism) согласно L. Mark-
lund с соавт. (1996). Детекцию делеции 11 п.н. в локусе ASIP проводили по методу S. Rieder с соавт. 
(2001). Обозначения аллельных вариантов исследованных генов MC1R и ASIP соответствовали 
номенклатуре M. Reißmann (2009): E — доминантный аллель дикого типа, e — рецессивный (му-
тантный) аллель (MC1R); A — доминантный аллель дикого типа, a — рецессивный (мутантный) 
аллель (ASIP). SNP-мутацию в гене MSTN (g.66493737C>T) детектировали методом ACRS-PCR 
(amplification-created restriction site-PCR), предложенным M. Gábor с соавт. (2014). Генотипиро-
вание образцов ДНК по SNP-маркеру гена DMRT3 (g.22999655C>A) осуществляли методом PCR-
RFLP. Детекцию полиморфизма C>A в амплифицированном фрагменте ДНК проводили с исполь-
зованием эндонуклеазы рестрикции HpyF3I («Thermo Scientific», Литва). Генетико-популяционный 
анализ осуществляли с определением частоты встречаемости аллелельных вариантов исследуемых 
генов, частоты встречаемости генотипов в популяции и наблюдаемой гетерозиготности. При ис-
следовании полиморфизма генов ASIP и MC1R было обнаружено преобладание у якутских лошадей 
аллельных вариантов, детерминирующих преимущественный синтез эумеланина, то есть более тем-
ного варианта пигмента. Частота встречаемости доминантного аллеля E гена MC1R, детермини-
рующего выработку черного пигмента эумеланина, составила 0,711. Доля гомозиготных носителей 
рецессивной мутации гена MC1R (аллель e), детерминирующей подавление синтеза пигмента эуме-
ланина и преимущественный синтез красно-желтого пигмента феомеланина, — 13,3 %. Частота 
встречаемости доминантного аллеля A гена ASIP, ограничивающего синтез черного пигмента эуме-
ланина и влияющего на характер его распределения, — 0,400. Гомозиготными носителями рецес-
сивной мутации гена ASIP (аллель a) были 40 % исследованных якутских лошадей. Это относи-
тельно высокий показатель, поскольку в большинстве современных пород лошадей рецессивный 
аллель a гена ASIP встречается достаточно редко. В целом по двум ключевым генам, влияющим 
на пигментацию, у 45 животных идентифицировали восемь различных вариантов генотипа. Наибо-
лее типичны для якутских лошадей генотипы E/E-A/a и E/E-a/a. При исследовании полиморфиз-
мов генов DMRT3 и MSTN, влияющих на рабочие качества, было установлено, что частота встре-
чаемости мутаций генов DMRT3 (g.22999655C>A) и MSTN (g.66493737C>T) у протестированных 
якутских лошадей составила соответственно 0,011 и 0,022. Очевидно, присутствуя в популяции с 
небольшой частотой, мутантные варианты генов DMRT3 и MSTN не имеют селекционного значе-
ния, так как исторически якутская лошадь служила людям в качестве транспортного животного в 
лесной и болотистой местности, где возможна езда верхом преимущественно шагом. 
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Якутская лошадь — самая северная порода в мире, отличающаяся от 
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других уникальными морфофизиологическими характеристиками (1). Эта 
древнейшая аборигенная порода сформировалась в экстремальных при-
родно-климатических условиях Якутии — одного из наиболее холодных 
мест на Земле. Коренное население Якутии с незапамятных времен зани-
малось разведением табунных лошадей, которые содержались на пастби-
щах, самостоятельно добывая подножный корм (2). В результате многове-
ковой селекции местные лошади успешно приспособились к круглогодич-
ному содержанию под открытым небом на естественных выпасах, используя 
растительность, которая в продолжительный зимний период находится под 
снежным покровом. Компактное телосложение якутских лошадей, их чрез-
вычайно густой волосяной покров и особенности метаболизма способ-
ствуют выживанию в экстремальных условиях Субарктики. Статус само-
стоятельной породы якутская лошадь получила в 1987 году (3). Порода 
универсальна, якутских лошадей используют на сельскохозяйственных ра-
ботах, в качестве транспортных животных, в спорте, а также для произ-
водства мяса, кумыса, кожевенного и мехового сырья. В породе различают 
несколько внутрипородных типов (4). 

Существует несколько гипотез о происхождении аборигенной якут-
ской лошади (5). P. Librado с соавт. (6) секвенировали и проанализировали 
полные геномы 11 якутских лошадей, включая девять современных живот-
ных и два ископаемых (один образец датировался началом XIX века, вто-
рой — 5200 лет до н.э.). Авторы пришли к выводу, что, вероятнее всего, 
современные якутские лошади — это потомки лошадей, приведенных якут-
ским народом, который мигрировал в этот регион в XIII-XV веках. Основ-
ным механизмом, обеспечившим относительно быструю адаптацию живот-
ных к существованию в условиях Субарктики, были цис-регуляторные из-
менения в геноме. В отличие от мутаций в кодирующей области, которые 
могут привести к изменению структуры кодируемого белка, цис-регулятор-
ные изменения способствуют адаптации популяции животных к экстре-
мальным условиям за счет тонкой настройки экспрессии генов (6).  

Развитие технологий молекулярной генетики предоставило новые 
возможности для детального изучения и сравнительного анализа геномов 
современных и ископаемых лошадей, позволяя реконструировать историю 
одомашнивания животных и формирования отдельных пород. Исследова-
ние древних геномов по полиморфизму генов, влияющих на пигментацию 
волос, показало, что в процессе доместикации лошади быстро увеличива-
лось разнообразие мастей, встречающихся в популяциях животных (7). Ге-
нотипирование образцов ДНК ископаемых лошадей на наличие 8 мутаций 
в 6 генах, детерминирующих масть, показало, что дикие лошади древних 
популяций характеризовались однотипностью окраски волосяного покрова. 
Напротив, быстрое и значительное увеличение разнообразия мастей среди 
древних лошадей наблюдалось как в Сибири, так и на территории Восточ-
ной Европы, начиная с 5-го тысячелетия до н.э., что связано с периодом 
одомашнивания (7). 

Масть — один из наиболее значимых морфологических признаков 
домашних лошадей (8). Окраска волоса и кожи определяется пигментом 
меланином, представленным двумя основными формами — эумеланином 
(черный пигмент) и феомеланином (красно-желтый пигмент). Масть ло-
шади определяется как количеством меланина, так и распределением его 
типов в покровных и защитных волосах (9). Пигментация кожи и волос у 
млекопитающих — это полигенный признак, определяемый суммарным 
действием большого количества генов, при этом ключевую роль играют 
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гены локусов MC1R и ASIP (10).  
Ген MC1R, кодирующий меланокортиновый рецептор 1-го типа, ло-

кализован на 3-й хромосоме лошади и имеет два основных аллеля: доми-
нантный аллель E детерминирует выработку пигмента эумеланина, рецес-
сивный аллель e в гомозиготном состоянии подавляет синтез эумеланина и 
обусловливает синтез преимущественно красно-желтого пигмента феомела-
нина (9). Гомозиготные по рецессивному аллелю гена MC1R животные 
имеют рыжую масть. L. Marklund с соавт. (11) установили, что наследуемая 
по рецессивному типу мутация, детерминирующая рыжую масть у домаш-
них лошадей, представляет собой однонуклеотидную замену C>T в гене 
MC1R (11). 

Ген ASIP, кодирующий агути-сигнальный белок, воздействует на 
выработку и распределение черного пигмента эумеланина, при этом доми-
нантный аллель A дикого типа ограничивает синтез эумеланина и позволяет 
ему накапливаться лишь на определенных участках тела (в волосах ног, 
гривы и хвоста), детерминируя гнедую масть (9). В 2001 году S. Rieder с 
соавт. (12) установили, что рецессивный мутантный аллель a гена ASIP, не 
оказывающий влияния на распределение эумеланина и детерминирующий 
вороную масть, представляет собой делецию размером 11 п.н.  

Благодаря совместному действию генов MC1R и ASIP, а также ряда 
генов-модификаторов, которые могут вызывать ослабление пигментации и 
появление в волосяном покрове примеси белых или темных волос, масти 
современных домашних лошадей характеризуются исключительно широкой 
вариабельностью (10). В некоторых современных заводских породах масть 
служит одним из основных отбираемых человеком признаков, при этом жи-
вотные редких оригинальных мастей пользуются повышенным спросом у 
покупателей. Гены, детерминирующие масти аборигенных лошадей, веками 
разводимых методом круглогодичного табунного содержания, находились 
под значительным влиянием естественного отбора. В якутской породе ло-
шадей в результате действия естественного отбора преобладают серая и сав-
расая масти (4, 13). М.Ф. Габышев (13) отмечает, что в полярных условиях 
светло-серая масть служит естественной защитой животных, делая их менее 
заметными для хищников на фоне зимней природы. Серая масть у лошадей 
представляет собой аутосомно-доминантный признак, при котором наблю-
дается прогрессирующее «поседение» покровных и защитных волос, при 
этом кожа остается пигментированной (10). В 2008 году было установлено, 
что фенотип серой масти у домашней лошади детерминируется дуплика-
цией в интроне 6-го гена STX17 размером 4,6 п.н., представляющей собой 
цис-регуляторную мутацию (14). Саврасая масть обусловлена доминантным 
геном TBX3, вызывающим снижение интенсивности пигментации волося-
ного покрова (15). Фенотип саврасых мастей также способствует эффектив-
ной визуальной маскировке животных на фоне природных ландшафтов. 

Использование лошадей в качестве рабочих и транспортных живот-
ных оказало огромное влияние на развитие человеческой цивилизации. На 
протяжении тысячелетий домашние лошади использовались для верховой 
езды, при этом во многих культурах особо ценились животные, способные 
к движению комфортными для всадника аллюрами (иноходью) (16, 17). В 
наши дни во многих странах мира огромной популярностью пользуются 
породы лошадей, способных к альтернативным аллюрам.  

L. Andersson с соавт. (18) установили, что ключевое влияние на ха-
рактеристики локомоции у домашних лошадей оказывает однонуклеотид-
ная замена C>A (chr23:22999655) в гене DMRT3 (doublesex and mab-3 related 
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transcription factor 3) (18). Высокая частота встречаемости мутации гена 
DMRT3 наблюдается в заводских и аборигенных породах, для которых ха-
рактерны альтернативные аллюры (19). По мнению E.A. Staiger с соавт. (20), 
мутация гена DMRT3 (g.22999655C>A) могла появиться либо непосред-
ственно перед одомашниванием, либо, что более вероятно, через некоторое 
время после одомашнивания лошади и впоследствии широко распростра-
нилась по всему миру вследствие интенсивного искусственного отбора (20). 
Установлено, что в узкоспециализированной стандартбредной породе, раз-
водимой исключительно для участия в ипподромных бегах иноходцев и ры-
саков, мутантный аллель был полностью зафиксирован селекцией (19). 

В отличие от стандартбредной породы, чистокровная верховая ло-
шадь — узкоспециализированная заводская порода, эволюция которой 
проходила под давлением интенсивного искусственного отбора животных 
по способности к выдающейся резвости на галопе (21). Исследуя геном 
чистокровных верховых лошадей, E.W. Hill с соавт. (22) выявили мутацию — 
однонуклеотидную замену в первом интроне гена миостатина (MSTN, 
g.66493737C>T), ассоциированную с высокой резвостью скаковых лошадей 
на короткие дистанции. Для победы в скачках на коротких дистанциях от 
лошади требуется развивать максимальную скорость движения прямо со 
старта. Установлено, что чистокровные верховые лошади с генотипом C/C 
предрасположены к проявлению выдающихся спринтерских способностей, 
а генотип T/T характерен для лошадей-стайеров (22). В работе M.A. Bower 
с соавт. (23) показано, что аллель C получил широкое распространение в 
чистокровной верховой породе во второй половине ХХ века, что объясня-
ется ростом популярности скачек на спринтерские дистанции в этот период. 
Установлено, что под влиянием одностороннего искусственного отбора по 
резвости на короткие дистанции мутация гена MSTN (g.66493737C>T) пол-
ностью зафиксирована среди лошадей скаковых линий в американской чет-
вертьмильной породе (24). Интересно, что аллель C встречается не только 
в полукровных породах, разводимых с использованием чистокровных вер-
ховых производителей, но и в большинстве аборигенных пород лошадей 
различного географического происхождения (23), что свидетельствует о древ-
ности происхождения этого аллеля. 

Полученные данные о полиморфизме ДНК у лошадей различных 
пород и направлений использования дают основные представления о меха-
низмах эволюции пород и внутрипородных групп лошадей. На протяжении 
веков человеческая деятельность избирательно влияла на различные попу-
ляции лошадей. Исследования генома лошади показали, что популяции 
древних животных характеризовались значительным генетическим разнооб-
разием. Искусственный отбор с течением времени сдвигал средние харак-
теристики различных популяций, формируя породы (25). 

В настоящей работе впервые дана характеристика генетической 
структуры аборигенной якутской породы по четырем ДНК-маркерам, име-
ющим селекционное значение в специализированных породах лошадей раз-
личного направления использования.  

Нашей целью было изучение полиморфизма генов ASIP и MC1R, 
детерминирующих пигментацию кожи и волос, а также оценка встречаемо-
сти мутаций генов MSTN (g.66493737C>T) и DMRT3 (g.22999655C>A), ассо-
циированных с рабочими качествами домашних лошадей.  

Методика. Материалом для исследований служили образцы волос с 
луковицами из гривы, взятые в 2014 году в коневодческих хозяйствах Рес-
публики Саха (Якутия) от 45 взрослых чистопородных якутских лошадей 
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(Equus caballus L.), в том числе 11 образцов от животных коренного типа и 
34 образца от животных янского типа.  

ДНК выделяли из волосяных луковиц с помощью реагентов Extra-
Gene™ DNA Prep 200 (ООО «Лаборатория Изоген», Россия). Генотипиро-
вание биологических образцов проводили с использованием коммерческих 
наборов реагентов GenPak® PCR Core (ООО «Лаборатория Изоген», Рос-
сия) в соответствии с рекомендациями производителя.  

Генотипирование по SNP-маркеру C>T гена MC1R осуществляли 
методом PCR-RFLP (PCR-restriction fragment length polymorphism) согласно 
описанию L. Marklund с соавт. (11) c использованием опубликованных по-
следовательностей праймеров (26): 5´-CCTCGGGCTGACCACCAACCAG-
ACGGGGCC-3´, 5´-CCATGGAGCCGCAGATGAGCACAT-3´. Амплифи-
кацию проводили в термоциклере Applied Biosystems 2720 Thermal Cycler 
(«Applied Biosystems, Inc.», США) по следующей схеме: 10 мин при 95 °С; 
30 с при 95 °С, 40 с при 60 °С, 1 мин 30 с при 72 °С (35 циклов); 30 мин 
при 72 °С (финальная элонгация). Детекцию полиморфизма C>T в ампли-
фицированном фрагменте ДНК проводили с использованием эндонуклеазы 
рестрикции TaqI («Thermo Scientific», Литва) согласно рекомендациям про-
изводителя с дальнейшим разделением полученных фрагментов электрофо-
резом в 2 % агарозном геле.  

Детекцию делеции 11 п.н. в локусе ASIP проводили по методу S. Rie-
der с соавт. (12) с использованием последовательностей праймеров: 5´-
CTTTTGTCTCTCTTTGAAGCATTG-3´, 5´-GAGAAGTCCAAGGCCTACC-
TTG-3´). Режим амплификации был следующим: 10 мин при 95 °С; 30 с 
при 95 °С, 40 с при 55 °С, 1 мин 30 с при 72 °С (35 циклов); 30 мин при 
72 °С (финальная элонгация). Полученные ампликоны разделялись элек-
трофорезом в 3 % агарозном геле.  

Обозначения аллельных вариантов исследованных генов MC1R и 
ASIP соответствовали номенклатуре M. Reißmann (9): E — доминантный 
аллель дикого типа, e — рецессивный (мутантный) аллель (MC1R); A — до-
минантный аллель дикого» типа, a — рецессивный (мутантный) аллель 
(ASIP). 

SNP-мутацию в гене MSTN (g.66493737C>T) детектировали методом 
ACRS-PCR (amplification-created restriction site-PCR), предложенным M. Gá-
bor с соавт. (27), с использованием опубликованных последовательностей 
праймеров: 5´-GAGAAGGCATGACACGGAAG-3´, 5´-TTGATAGCAGAG-
TCATAAAGGAAAAGTA-3´. ПЦР проводили по схеме: 10 мин при 95 °С; 
30 с при 95 °С, 40 с при 56 °С, 1 мин 30 с при 72 °С (35 циклов); 30 мин 
при 72 °С (финальная элонгация). Полиморфизм полученных фрагментов 
выявляли с использованием эндонуклеазы рестрикции RsaI («Thermo Sci-
entific», Литва) в соответствии с рекомендациями производителя с проведе-
нием электрофореза в 3 % агарозном геле.  

Генотипирование образцов ДНК по SNP-маркеру гена DMRT3 
(g.22999655C>A) осуществляли методом PCR-RFLP, как описано нами ра-
нее, с использованием авторских праймеров 5´-AGCTTGAAAGCCAACA-
GACC-3´, 5´-CAAAGATGTGCCCGTTGGA-3´. Их дизайн выполнялся с 
помощью программ Primer-BLAST (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/tools/pri-
mer-blast/) и PerlPrimer (http://perlprimer.sourceforge.net/) с использованием 
референтной последовательности ДНК домашней лошади Equus caballus, 
опубликованной в базе данных NCBI под регистрационным номером 
NC_009166.2. Амплификацию проводили по следующей схеме: 10 мин при 
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95 °С; 30 с при 95 °С, 40 с при 60 °С, 1 мин 30 сек при 72 °С (35 циклов); 
30 мин при 72 °С (финальная элонгация). Детекцию полиморфизма C>A в 
амплифицированном фрагменте ДНК осуществляли с использованием эн-
донуклеазы рестрикции HpyF3I («Thermo Scientific», Литва) в соответствии 
с рекомендациями производителя с последующим разделением полученных 
фрагментов в 3 % агарозном геле (28).  

Генетико-популяционный анализ проводился с определением ча-
стоты встречаемости аллелельных вариантов исследуемых генов, частоты 
встречаемости генотипов в популяции и наблюдаемой гетерозиготности 
(Ho). Статистическую обработку полученных результатов выполняли с по-
мощью программного обеспечения Microsoft Excel 2010. 

Результаты. При генотипировании якутских лошадей (рис. 1) по 
гену MC1R мы идентифицировали три генотипа: 25 лошадей имели гомо-
зиготный по доминантному аллелю дикого типа генотип E/E, 6 лошадей 
были гомозиготами по рецессивному мутантному аллелю (генотип e/e) и 14 
лошадей имели гетерозиготный генотип E/e. Большинство исследованных 
животных (39 гол.) оказались носителями доминантного аллеля E, детерми-
нирующего выработку черного пигмента эумеланина. При этом частота 
встречаемости мутации C>T в гене MC1R (аллель e), детерминирующей по-
давление синтеза пигмента эумеланина, составила в группе исследованных 
лошадей 0,289 (табл. 1).  

Исследование якутских ло-
шадей по гену ASIP показало, что ча-
стота встречаемости мутантного ал-
леля a в популяции составляла 0,600, 
в том числе 18 животных (40 % по-
головья) были его гомозиготными 
носителями. Это относительно вы-
сокий показатель, поскольку у боль-
шинства современных пород лоша-
дей рецессивный аллель a в гене 
ASIP встречается достаточно редко 
(10). Например, частота встречаемо-
сти аллеля a у лошадей владимир-
ской породы составляет 0,252, а у 

чистокровных арабских лошадей российской популяции — 0,100 (29, 30). 
Следовательно, в популяции якутских лошадей преобладают гены, детер-
минирующие синтез эумеланина. 

1. Характеристика популяции лошадей (Equus caballus L.) якутской породы по 
частоте встречаемости аллелей генов MC1R и ASIP, детерминирующих пиг-
ментацию кожи и волос (n = 45, Республика Саха—Якутия, 2014 год) 

Ген Аллель Частота встречаемости Наблюдаемая гетерозиготность 
MC1R E 0,711 

0,311 
e 0,289 

ASIP A 0,400 
0,400 a 0,600 

 

В целом по двум исследованным генам, детерминирующим пигмен-
тацию, у 45 якутских лошадей мы идентифицировали 8 вариантов геноти-
пов (табл. 2). Интересно, что наиболее типичными для якутских лошадей 
были генотипы E/E-A/a и E/E-a/a, не обнаруженные в группе из 80 лоша-
дей чистокровной арабской породы (30) (рис. 2). 

 
Рис. 1. Жеребец якутской породы на эксперимен-
тальной конюшне Всероссийского НИИ коневод-
ства (Рязанская обл.). 
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2. Варианты генотипов по генам MC1R и ASIP, детерминирующим пигментацию 
кожи и волос, у лошадей (Equus caballus L.) якутской породы (n = 45, Рес-
публика Саха—Якутия, 2014 год)  

Генотип 
Число лошадей 

Частота встречаемости в популяции 
янский тип (n = 34) коренной тип (n = 11) 

E/E-A/A 4 0 0,089 
E/E-A/a 11 0 0,244 
E/e-A/A 1 2 0,067 
E/e-A/a 6 1 0,156 
E/E-a/a 6 4 0,222 
E/e-a/a 2 2 0,089 
e/e-A/A 2 0 0,044 
e/e-a/a 2 2 0,089 
 

 
Рис. 2. Сравнительная характеристика четырех пород лошадей (Equus caballus L.) по частоте 
встречаемости различных генотипов по генам MC1R и ASIP: а — якутская порода (n = 45, насто-
ящее исследование, Республика Саха—Якутия, 2014 год); б — арабские лошади (n = 80) 
(30); в — аборигенные лошади с острова Jeju (Чеджу) (n = 108) (31), г — владимирская 
порода (n = 220) (29). 

 

По данным N.-Y. Kim с соавт. (31), генотипы E/E-A/a и E/E-a/a — 
редкие для корейских аборигенных лошадей с острова Чеджу (31). Во вла-
димирской породе лошадей генотип E/E-A/a имеет небольшую частоту 
встречаемости (0,136), а генотип E/E-a/a — редкий (29). Вероятно, преоб-
ладание у якутских лошадей аллельных вариантов генов MC1R и ASIP, де-
терминирующих синтез эумеланина, может иметь приспособительное зна-
чение для выживания животных в условиях Субарктики.  

Известно, что многие гены, контролирующие особенности пигмен-
тации кожи и волос у домашних лошадей, обладают плейотропным эффек-
том (32). L.N. Jacobs с соавт. (33) исследовали зависимость особенностей 
темперамента у теннессийских прогулочных лошадей от генотипов по MC1R 
и ASIP и обнаружили такую корреляцию для гена ASIP. Интересно, что со-
гласно полученным авторами результатам, теннессийские лошади с геноти-
пом а/а были более независимыми и самостоятельными. 

Якутские лошади приспособлены к круглогодичному табунному со-
держанию, что предполагает селекционную значимость определенных по-
веденческих реакций. Большой интерес может представлять детальное изу-
чение зависимости нейрогуморальных механизмов, регулирующих поведе-
ние табунных лошадей, от полиморфизма генов, контролирующих пигмен-
тацию кожи и волос. 

При анализе генетической структуры якутской породы с использо-
ванием SNP-маркеров, ассоциированных с рабочими качествами лошадей, 
была выявлена одна лошадь коренного типа — гетерозиготный носитель 
мутации гена DMRT3 (g.22999655C>A) и две лошади янского типа с гетеро-
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зиготным генотипом MSTN (g.66493737C>T) (табл. 3). Частота встречаемо-
сти мутантных вариантов генов DMRT3 и MSTN в исследованной группе 
якутских лошадей составила соответственно 0,011 и 0,022. Очевидно, что, 
присутствуя в популяции с небольшой частотой встречаемости, эти мутации 
не имеют селекционного значения, поскольку якутская лошадь историче-
ски служила людям в качестве транспортного животного в лесной и боло-
тистой местности (13).   

 

Многочисленные исследования показали, что мутации генов DMRT3 
и MSTN, ассоциированные с ключевыми для селекции характеристиками со-
временных узкоспециализированных заводских пород, встречаются во мно-
гих географически обособленных популяциях аборигенных лошадей (19, 20, 
23). Согласно гипотезе P. Librado с соавт. (25), генетический полиморфизм, 
связанный с желаемыми фенотипами современных призовых лошадей, су-
ществовал в популяциях древних животных. В процессе одомашнивания 
лошадей и последующего породообразования отбор по важнейшим селек-
ционируемым признакам происходил не по мутациям de novo, а по генети-
ческим вариациям, имевшимся в одомашненном поголовье древних попу-
ляций (25). 

Таким образом, изучение полиморфизма генов MC1R и ASIP, детер-
минирующих пигментацию кожи и волос, в аборигенной якутской породе 
показало, что частота встречаемости доминантного аллеля A гена ASIP и 
доминантного аллеля E гена MC1R составляла соответственно 0,400 и 0,711. 
В исследуемой популяции преобладали аллельные варианты генов, детер-
минирующие преимущественный синтез эумеланина. У протестированных ло-
шадей чаще всего встречались генотипы E/E-A/a (24,4 %) и E/E-a/a (22,2 %), 
где E — доминантный аллель дикого типа MC1R (отсутствие мутации 
C>T); A и a — соответственно доминантный аллель дикого типа и рецес-
сивный (мутантный) аллель ASIP (с делецией 11 п.н.). Частота мутантного 
аллеля A гена DMRT3 (g.22999655C>A) и мутантного аллеля C гена MSTN 
(g.66493737C>T) составила соответственно 0,011 и 0,022. Очевидно, что му-
тантные варианты генов DMRT3 и MSTN у якутских лошадей не имеют се-
лекционной значимости. 
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A b s t r a c t   
 

The Yakutian horse is believed to be one of the oldest breeds. The breed has unique mor-
phological characteristics and is well adapted to survive within the Arctic Circle. Yakutian horses have 
compact body conformation and extremely thick winter coats with long mane and tail. In the Yakutian 
breed dominate light coat colours: gray and dun. The gray and dun coat colours of Yakutian horses 
are their natural camouflage. The Yakutian horse is multipurpose breed, because the local horses have 
been used by people not only for the production of milk and meat, but also as transport animals. In 
this paper, the genetic structure of the native Yakutian breed was characterized using markers of four 
genes that are associated with important selected traits in different modern populations of domestic 
horses (Equus caballus). The aim of our study was to investigate the polymorphism of the ASIP and 
MC1R genes that determine skin and hair pigmentation, as well as to assess the occurrence of mutations 
in the MSTN (g.66493737C>T) and DMRT3 (g.22999655C>A) genes associated with athletic perfor-
mance and locomotion in domestic horses. Hair samples were collected from 45 adult purebred Ya-
kutian horses (Equus caballus), including 11 samples from animals of the indigenous type and 34 
samples from animals of the Yana type. DNA was isolated using ExtraGene™ DNA Prep 200 reagents 
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(Isogen Laboratory, Russia). Genotyping for the SNP marker C>T of the MC1R gene was carried out 
using the PCR-RFLP (PCR-restriction fragment length polymorphism) method according to L. Mark-
lund et al. (1996). Detection of 11 bp deletion in the ASIP gene was carried out according to the 
method described by S. Rieder et al. (2001). Allele nomenclature was used according to M. Reißmann 
(2009): E — dominant wild-type allele, e — recessive (mutant) allele (MC1R); A — dominant wild-type 
allele, a — recessive (mutant) allele (ASIP). The SNP mutation in the MSTN gene (g.66493737C>T) 
was detected by the amplification-created restriction site-PCR (ACRS-PCR) method described by 
M. Gábor et al. (2014). Genotyping of DNA samples for the SNP marker of the DMRT3 gene 
(g.22999655C>A) was performed by PCR-RFLP method, C>A polymorphism was detected using re-
striction endonuclease HpyF3I (Thermo Scientific, Lithuania). Frequencies of alleles, frequencies of 
genotypes in the population and observed heterozygosity were calculated. Polymorphism of the ASIP 
and MC1R genes observed in Yakutian horses demonstrated a predominance of allelic variants that 
determine the synthesis of eumelanin, the darker type of the pigment. In the studied group of horses 
the frequency of the dominant E allele of the MC1R gene that determines the production of the black 
pigment eumelanin, was 0.711. The number of homozygous carriers of the recessive mutation of the 
MC1R gene (e allele) that determines production of red pigment pheomelanin was 13.3 %. The fre-
quency of the dominant A allele of the ASIP gene that limits the synthesis of the black pigment 
eumelanin and affects the character of its distribution was 0.400. The number of homozygous carriers 
of the recessive mutation of the ASIP gene (a allele) among the tested Yakutian horses was 40 %. This 
is relatively high value, because in the most of modern horse breeds, the recessive a allele of the ASIP 
gene is rather rare. In total, eight different genotypes were identified for two key genes affecting skin 
and hair pigmentation. The most typical genotypes for Yakutian horses were E/E-A/a and E/E-a/a. 
The character of skin and hair pigmentation in the Yakutian horses could have an adaptive meaning 
for survival within the Arctic Circle. The frequency of the mutant variants of genes DMRT3 
(g.22999655C>A) and MSTN (g.66493737C>T) in the tested horses were 0.011 and 0.022, respectively.  
Obviously, being presented in the population at a low frequency, the mutant variants of the DMRT3 
and MSTN genes have no selection value, because historically, the Yakutian horse has served people 
as a transport animal in the forest and swampy areas, where only riding is suitable and the most 
convenient gait is walk. 

 

Keywords: horses, Yakutian breed, DNA markers, polymorphism, MC1R, ASIP, DMRT3, 
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