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Резюме
Целта на настоящото проучване е да се изследва генетичното разнообразие на популацията от 

рисисти коне в България, поради факта че до този момент няма подобни изследвания.
В проучването са обхванати 55 броя животни от рисисти породи коне, включени в племенната 

книга и регистъра на породите. Използвани са 6 микросателитни локуса (AHT4, AHT5, ASB2, HMS1, 
HMS2 и HMS3). За изчисляване на основните параметри, характеризиращи разнообразието на алелите 
в изследваните микросателитни локуси, а именно брой алели (ефективен и среден) и техните честоти, 
очаквана (He) и наблюдавана (Ho) хетерозиготност, е използвана програмата POPGENE v.1.31. Резул-
татите показват, че най-високо полиморфни са локусите ASB2 и HMS2 с 8 броя алели, а с най-малък 
брой алели (5) е локус HMS1. От наблюдаваните алели с най-висока честота е алел P (0.4455) при 
локус HMS3. С най-ниска честота е алел I (0.0091) при локуси HMS2 и AHT5. Най-широко вариране се 
наблюдава при локус HMS3 – от 0.0182 до 0.4455. 

Наблюдаваната хетерозиготност варира от 0.6727 при локус AHT4 до 0.8545 при ASB2. Най-нис-
ката очаквана хетерозиготност е 0.7091 при локус HMS1, а най-високата – 0.8499 при ASB2.

Високото ниво на хетерозиготност при всички изследвани локуси е показател за високо ниво на 
генетичното разнообразие в популацията на рисистите коне в България.

Abstract
The main purpose of the study was to establish the genetic variety on the population of trotter horses 

in Bulgaria since there had been no such research. 
The research involved 55 trotter horses included in the Stud book. We used 6 microsatellite markers 

(AHT4, AHT5, ASB2, HMS1, HMS2, HMS3). We used the POPGENE v.1.31 program for the estimation of 
the main parameters characterizing the allele varieties in the observed loci: number of alleles (effective and 
average) and their frequency, expected (He) and observed heterozygosity (Ho).The result obtained from the 
research showed that the highest polymorphism was shown by loci ASB2 and HMS2 with 8 alleles, and locus 
HMS1 had the lowest number of alleles (5). The P allee was of  the highest frequency – 0.4455 in locus HMS3, 
the lowest allele was I (0.0091) in loci HMS2 and AHT5. The greatest variation was observed in locus HMS3 – 
from 0.0182 to 0.4455.

The observed heterozygosity varied from 0.6727 in locus AHT4 to 0.8545 in ASB2. The lowest ex-
pected heterozygosity was 0.7091 in locus HMS1, the highest – 0.8499 in locus ASB2. The high level of hete-
rozygosity in all obtained loci indicated high genetic diversity in the population of trotter horses in Bulgaria.

Ключови думи: генетично разнообразие, микросателитен анализ, коне.
Key words: genetic diversity, microsatellite analysis, horses.

ВЪВЕДЕНИЕ
Микросателитните маркери се използват 

за оценка на генетичното разнообразие на поро-
дите селскостопански животни. Получените моле-
кулярни данни служат за оценка на структурата на 
популациите, генетичните дистанции между поро-

дите и потенциалния риск от инбридинг (Bowling et 
al., 1997). Характерно за микросателитните марке-
ри е, че те са равномерно разпределени в генома 
и може да бъдат идентифицирани в ДНК проби с 
помощта на полимеразна верижна реакция (PCR - 
Polymerase Chain Reaction) (Ballard, 2005). 
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През 1993 г. Организацията за прехрана и 
земеделие (FAO) предложи създаването на све-
товна програма за поддържане на генетичните 
ресурси, използвайки микросателитни маркери 
за характеризиране на различни породи домаш-
ни животни. Това наложи всички лаборатории, 
използващи ДНК метода, да са сертифицирани 
от Международното дружество по генетика на 
животните (ISAG) (Jozsa, 2006).

За пръв път чрез микросателитен анализ 
са характеризирани шведските породи коне от 
Ellegren et al. (1992) и Marklund et al. (1994). Мик-
росателитни маркери са използвани за оценка на 
генетичната структура при различни популации 
коне, както и за тестване на бащинство и изслед-
ване на филогенетични връзки между породите 
(Lee and Cho, 2006; Binns et al., 1995). 

В България подобно проучване е напра-
вено при популацията от Чистокръвни английски 
коне (Vlaeva, 2014). Поради факта, че до този мо-
мент няма изследвания при популацията от рисис-
ти коне в България, целта на настоящата работа 
е да се изследва генетичното разнообразие на 
популацията по 6 микросателитни локуса.

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ
Изследването обхваща 55 броя коне от 

рисисти породи коне, включени в племенната 
книга и регистъра на породите. От всяко живот-
но е взета проба косми от гривата или опашката. 
Изолирането на ДНК и микросателитният анализ 
са извършени в лаборатория GeneControl GmbH 
в гр. Груб, близо до Мюнхен, Германия, под ръко-
водството на проф. д-р И. Руб.

Използваните 6 микросателитни локу-
са са, както следва: AHT4, AHT5, ASB2, HMS1, 
HMS2 и HMS3. За изчисляване на основните па-
раметри, характеризиращи разнообразието на 
алелите в изследваните микросателитни локу-
си, а именно брой алели (ефективен и среден) 
и техните честоти, очаквана (He) и наблюдавана 
(Ho) хетерозиготност, е използвана програмата 
POPGENE v.1.31 (Yeh and Yong, 1999). Генетич-
ното разнообразие във всеки микросателитен 
локус, чиято стойност съвпада с очакваната хе-
терозиготност (He), е изчислена по формулата на 
Nei (1978).

РЕЗУЛТАТИ И ОБСЪЖДАНЕ
При изследваните 6 микросателитни ло-

куса в популацията от рисисти коне в България 
установихме общо 41 алела. Алелната честота 
по всеки от изследваните локуси е представена 
в следващите фигури.

Както е видно от фиг. 1, локус AHT4 е 
представен от 6 алела, като най-висока е алел-
ната честота в алел O (0,4182), следван от алел 
I (0,2818). Най-ниска е честотата на алел К 
(0,0182).

Локус AHT5 е представен от 7 алела – I, J, 
K, L, M,N и O. С най-висока честота са алелите J 
(0.3091) и N (0.2909), а най-ниска алелна честота 
се наблюдава при алел I (0,0091) (фиг. 2).

Локус ASB2 е представен от 8 алела, като 
при алел О е наблюдавана най-висока често-
та (0,2182) и алел I с най-ниска алелна честота 
(0.0182) (фиг. 3).

При локус HMS1 алелното разнообразие 
е представено от 5 алела – I, J, K, M и N. Преоб-
ладават алелите J и M, които са с честота 0.3818 
и 0.3545. При алелите I и K се наблюдава дубли-
ране на честотата (0,1091), с най-ниска честота е 
алел N (0.0455) (фиг. 4). 

Локус HMS2 е представен от 8 алела. С 
най-висока алелна честота е алел L (0.3818), пос-
ледван от алелите Н и О, а с най-ниска е алел 
I (0.0091). Алелите P и R са с алелни честоти 
0.0545 и 0.0636 (фиг. 5).

Локус HMS3 е представен от 7 алела – I, 
M, N, O, P, Q и R. С най-висока честота се отли-
чава алел Р (0.4455). Алелите Q и R са с равна 
алелна честота (0.0727), с най-ниска алелна чес-
тота е алел О (0.0182) (фиг. 6).

Броят на наблюдаваните алели е важен 
компонент на алелното разнообразие и се счи-
та за основен индикатор при оценката на гене-
тичната изменчивост в даден локус. Съгласно с 
препоръките на ФАО за проучване на генетично-
то разнообразие е необходимо да бъдат използ-
вани микросателитни маркери, които продуцират 
повече от 4 алела (FAO, 1998). В настоящото 
изследване броят на установените алели в съот-
ветните локуси варира от 5 (HMS1) до 8 (HMS2, 
ASB2), което ни дава основание да считаме, че 
селектираният набор от микросателитни маркери 
е подходящ за анализ на генетичното разнообра-
зие при конете. 

В подобно проучване при рисистите 
коне, отглеждани в Испания, Azor et al. (2007) са 
установили общо 38 алела по същите локуси. В 
нашето изследване по локус AHT4 са констати-
рани 6 алела, а при рисистите коне, отглеждани 
в Испания, по същия локус са регистрирани 5 
алела. По локус AHT5 при двете проучвания са 
установени 7 алела, а при локус ASB2 броят на 
алелите е 8. По-малък е броят на алелите при 
локус HMS1 (5 в нашето проучване) в сравне-
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Фиг. 1. Алелна честота на локус AHT4
 Fig. 1. Allelefrequency on the loci AHT4

Фиг. 2. Алелна честота на локус AHT5
Fig. 2. Allelefrequency on the loci AHT5
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Фиг. 3. Алелна честота на локус ASB2
Fig. 3. Allele frequency on the loci ASB2

 

Фиг. 4. Алелна честота на локус HMS1
Fig. 4. Allele frequency on the lociHMS1
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Фиг. 5. Алелна честота на локус HMS2
Fig. 5. Allele frequency on the lociHMS2

 

Фиг. 6. Алелна честота на локус HMS3
Fig. 6. Allele frequency on the lociHMS3
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Таблица 1. Стойности на наблюдаваната и очакваната хетерозиготност по локуси
Table 1. Values of observed and expected heterozygosity at loci

 
 
локус           набл. хом.    набл. хет.     очак. хом.    очакв. хет. 

     (Obs_Hom)   (Obs_Het)    Exp_Hom*    Exp_Het*     Nei**      
   
 
 AHT4          0.3273           0.6727           0.2839           0.7161       0.7096     
 
 AHT5          0.2000           0.8000           0.2247           0.7753       0.7683  
 
 ASB2           0.1455          0.8545           0.1501           0.8499       0.8421     
 
 HMS1          0.2909          0.7091           0.2909           0.7091       0.7026     
 
 HMS2          0.2727          0.7273           0.2193           0.7807       0.7736     
 
 HMS3          0.2727          0.7273           0.2709           0.7291       0.7225    
 
 
Mean            0.2515          0.74850.2400           0.76000.7531 
 
 
 

ние с рисистата популация в Испания, където 
са наблюдавани 6 алела. При локуси HMS2 и 
HMS3 наблюдаваните алели при рисистите коне 
в България превишават установените при рисис-
тите коне в Испания.

В таблица 1 са представени стойностите 
на наблюдаваната и очакваната хетерозиготност 
по изследваните локуси.

Хетерозиготността е основен показател 
за нивото на генетичното разнообразие в дадена 
популация (Sergiu et al., 2005). В популацията на 
рисистите коне в България нивото на Hо варира 
от 0.672 в AHT4 до 0.854 в ASB2, като средната 
стойност за всички изследвани маркери е 0.748. 
Нивото на Hе варира от 0.709 в HMS1 до 0.849 в 
ASB2, като средната стойност за всички локуси 
е 0.760.

Във всички изследвани локуси стойности-
те на Ho и He са много близки, което показва лип-
са на хетерозиготен дефицит.

ИЗВОДИ
1. Броят на наблюдаваните алели по из-

следваните 6 локуса варират от 5 до 8, като най-
високополиморфни са локусите ASB2 и HMS2 с 8 
броя алели и с най-нисък брой алели – 5, е локус 
HMS1.

2. От наблюдаваните алели с най-висока 
честота е алел P (0.4455) при локус HMS3. С най-
ниска е алел I (0.0091) при локуси HMS2 и AHT5. 
Най-широко вариране се наблюдава при локус 
HMS3 – от 0.0182 до 0.4455. 

3. Най-ниската наблюдавана хетерози-
готност е 0.6727 при локус AHT4, а най-висока-
та – ASB2 0.8545. Най-ниската очаквана хете-
розиготност е 0.7091 при локус HMS1, най-ви-
соката е 0.8499 – отново при ASB2. 

4. Високото ниво на хетерозиготност при 
всички изследвани локуси е показател за високо 
ниво на генетичното разнообразие в популацията 
на рисистите коне в България.
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