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Метою роботи було проведення 

генетичного аналізу 12 голів шетлендських 

поні з відомим родоводом за 

мікросателітними локусами ДНК для 

індивідуальної ідентифікації, підтвердження 

достовірності походження і популяційно-

генетичної характеристики обраного 

поголів’я. Для проведення дослідження 

використовували геномну ДНК, виділену з 

цільної крові. Полімеразну ланцюгову реакцію 

проводили за 7 мікросателітними локусами 

ДНК (HTG04, HTG06, HMS06, HMS02, AHT04, 

ASB17, ASB23), рекомендованими 

Міжнародним товариством генетики тварин 

(ISAG). Продукти ампліфікації денатурували 

формамідом та розділяли шляхом 

електрофорезу на генетичному аналізаторі. У 

результаті досліджень було ідентифіковано 

37 алелів. Кількість виявлених алелів на локус 

коливалася від 4 (HTG06) до 7 (ASB23) і в 

середньому становила 5,29. Середнє значення 

фактичної гетерозиготності (0,619) 

виявилося меншим за теоретично очікувану 

(0,723), що свідчить про переважання у 

досліджуваній групі тварин гомозиготних 

генотипів. Незважаючи на те, що всі 

аналізовані локуси були поліморфними 

(PIC>0,550), найбільш поліморфним виявився 

локус ASB23 (0,812). У свою чергу, локус 

HMS02 мав найменше значення індексу 

поліморфізму (0,589). Комбінована 

вірогідність виключення випадкового збігу 

алелів становила 99,04 %. Проведений 

генетичний аналіз засвідчив ефективність 

використання обраних мікросателітних 

локусів ДНК для індивідуальної ідентифікації, 

підтвердження достовірності походження 

та популяційно-генетичної характеристики 

шетлендських поні. В подальшому 

перспективним є дослідження більшої 

кількості поні цієї породи за додатковими 

локусами мікросателітної ДНК. 
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The aim of the present work was to 

conduct a genetic analysis of 12 goals of Shetland 

pony with known pedigree by microsatellite DNA 

loci for individual identification, parentage testing 

and population-genetic characterization of the 

selected livestock. In a study genomic DNA was 

extracted from whole blood. PCR was performed 

by 7 microsatellite loci of DNA (HTG04, HTG06, 

HMS06, HMS02, AHT04, ASB17, ASB23), 

recommended by the International Society of 

Animal Genetics (ISAG). Amplification products 

were denatured formamide and separated by 

electrophoresis on a genetic analyzer. A 

totalnumber of 37 alleles were detected. The 
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number of detected alleles per locus ranged from 

4 (HTG06) to 7 (ASB23) with the mean number 

5.29. The mean value of observed heterozygosity 

(0.619) was lower than expected (0.723), 

indicating the prevalence in the studied group of 

animals homozygous genotypes. Despite the fact 

that all analyzed loci were polymorphic 

(PIC>0.550), the most polymorphic locus was 

ASB23 (0, 812). In turn, the locus HMS02 had the 

lowest value of PIC (0.589). Combined exclusion 

probability was 99.04 %. Conducted genetic 

analysis has shown the efficiency of selected 

microsatellite loci of DNA for individual 

identification, parentage testing and population-

genetic characterization of Shetland pony. In 

future available is genetic analysis of more 

number of pony of this breed using additional 

microsatellite DNA loci. 
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Целью работы было проведение 

генетического анализа 12 голов шетлендских 

пони с известной родословной по 

микросателлитным локусам ДНК для 

индивидуальной идентификации, 

подтверждения подлинности происхождения 

и популяционно-генетической характеристики 

выбранного поголовья. Для проведения 

исследования использовали геномную ДНК, 

выделенную из цельной крови. Полимеразную 

цепную реакцию проводили за 7 

микросателлитными локусами ДНК (HTG04, 

HTG06, HMS06, HMS02, AHT04, ASB17, 

ASB23), рекомендованными Международным 

обществом генетики животных (ISAG). 

Продукты амплификации денатурировали 

формамидом и разделяли путем 

электрофореза на генетическом анализаторе. 

В результате исследований было 

идентифицировано 37 аллелей. Количество 

выявленных аллелей на локус колебалось от 4 

(HTG06) до 7 (ASB23) и в среднем составляло 

5,29. Среднее значение фактической 

гетерозиготности (0,619) оказалось меньше 

теоретически ожидаемой (0,723), что 

свидетельствует о преобладании в 

исследуемой группе животных гомозиготных 

генотипов. Несмотря на то, что все 

рассматриваемые локусы были 

полиморфными (PIC>0,550), наиболее 

полиморфным оказался локус ASB23 (0, 812). В 

свою очередь, локус HMS02 имел наименьшее 

значение индекса полиморфизма (0,589). 

Комбинированная вероятность исключения 

случайного совпадения аллелей составила 

99,04%. Проведенный генетический анализ 

показал эффективность использования 

избранных микросателлитных локусов ДНК 

для индивидуальной идентификации, 

подтверждения подлинности происхождения 

и популяционно-генетической характеристики 

шетлендских пони. В дальнейшем 

перспективным является исследование 

большего количества пони этой породы за 

дополнительными локусами 

микросателлитной ДНК. 
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Шетлендські поні є однією із 

найстаріших порід коней Equus caballus. 
Батьківщиною породи вважаються 
Шетлендські та Оркнейські острови, які 
знаходяться 200 кілометрів на північ від 
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Шотландії. Формування породи 
шетлендських поні відбувалося в суворих 
умовах північного клімату і поганій якості 
кормової бази. Саме тому ці поні є 
невибагливими до умов утримання та 
годівлі. Припускають, що ця порода коней 
походить від дрібних британських коней 
кельтського походження. Тривалий час 
шетлендські поні не викликали цікавості за 
межами Шетлендських островів. Лише у 
XIX столітті після заборони у 1847 році 
використання дитячої і жіночої праці в 
шахтах промисловість звернула увагу на 
малих і витривалих поні. Розпочався 
активний експорт шетлендських поні до 
Англії та інших країн. У цей же час 
відбулося прилиття до породи крові 
норвезьких фьордів, арабів і мустангів, 
завдяки чому поні поділилися на 2 класи: 
клас «А» – основний, тварини з висотою у 
холці до 107 см; клас «Б» – 
облагороджений тип з висотою у холці від 
107 до 120 см. 

Наприкінці XIX століття маркіз 
Лондондеррі на острові Мейнленд 
заснував кінний завод із чистопородного 
розведення шетлендських поні. У 1890 
році в Англії було створено першу 
племінну книгу цієї породи, від якої пішли 
решта племінних книг. 

Сьогодні попит на шетлендських 
поні пов'язаний із їх широким 
використанням для розваг дітей, у 
навчанні верховій їзді та кінному спорту, 
іпотерапії. На фоні цього спостерігається 
тенденція до збільшення поголів’я цієї 
породи. Незважаючи на широке 
використання шетлендських поні, у 
генетичному відношенні вони 
залишаються недостатньо вивченими. У 
Київській області є кілька господарств, які 
займаються розведенням шетлендських 
поні. Одним із них є навчально-науково-
виробнича лабораторія конярства НУБіП 
України. Генетичні дослідження цієї 
породи поні в нашій країні проводили за 
системами груп крові [1]. Проте сьогодні 
усе більше генетичних лабораторій 
переходить на тестування коней за 
мікросателітними локусами ДНК, а у 

випадку чистокровної верхової та 
арабської порід використання цього виду 
генетичних маркерів є обов’язковим. 
Мікросателіти характеризуються високою 
варіабельністю, кодомінантним 
характером успадкування, високим 
ступенем поліморфізму, відомою 
локалізацією в геномі. Це дозволяє 
використовувати їх для підтвердження 
достовірності походження [3, 2, 7], 
внутрішньо- та міжпородної диференціації 
порід [4, 10], вивчення генетичної 
різноманітності коней [6, 7]. 

Метою нашої роботи був 
генетичний аналіз шетлендських поні за 
мікросателітними локусами ДНК для 
індивідуальної ідентифікації, 
підтвердження достовірності походження і 
популяційно-генетичної характеристики 
обраного поголів’я. 

 

Матеріали і методи 

 

Для проведення дослідження було 
обрано 12 голів шетлендських поні (з них 5 
кобил, 2 жеребці, 5 лошат) з відомим 
родоводом, яких розводять у навчально-
науково-виробничій лабораторії конярства 
НУБіП України. Периферійну кров 
відбирали у стерильні вакуумні пробірки із 
консервантом EDTA. Геномну ДНК 
виділяли, використовуючи набори «ДНК-
сорб-В» («АмпліСенс», Росія) згідно з 
інструкцією виробника. Генетичний аналіз 
проводили за 7 мікросателітними локусами 
ДНК, які входять до переліку 
рекомендованих ISAG для індивідуальної 
ідентифікації та підтвердження 
достовірності походження коней. 
Полімеразну ланцюгову реакцію 
проводили за стандартних умов на 
ампліфікаторі Veriti 96-Well (Applied 
Biosystems, США) за наступних 
параметрів: 1 етап — початкова 
денатурація (95 ºС — 10 хв), 2 етап — 30 
циклів (95 ºС — 30 с, 60 ºС — 30 с, 72 ºС 
— 1 хв). Заключний 3 етап тривав 72 ºС 60 
хв [9]. Продукти ампліфікації 
денатурували формамідом (Sigma, США) 
та проводили електрофорез на 4-
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капілярному генетичному аналізаторі ABI 
PRISM 3100 Genetic Analyzer (Applied 
Biosystems, США) згідно протоколу 
виробника. Розмір алелів визначали, 
використовуючи розмірний стандарт 
Genescan-LIZ 500 (Applied Biosystems, 
США), програмне забезпечення «Gene 
Maрper 3.7» (Applied Biosystem, США) та 
внутрішній контрольний зразок. 

Підтвердження достовірності 
походження проводили згідно принципу 
кодомінантного успадкування 
мікросателітних локусів: лоша повинне 
мати один алель, успадкований від батька, 
інший — від матері.  

Частоти алелів, кількість алелів на 
локус (Na) визначали шляхом прямого 
підрахунку отриманих даних, ефективну 

кількість алелів на локус, фактичну (Ho) та 
теоретично очікувану (He) 
гетерозиготність, індекс поліморфізму 
(PIC), індекс фіксації (F) та вірогідність 
виключення випадкового збігу алелів (PE) 
обраховували, використовуючи програмне 
забезпечення Cervus 3.0.3, GENALEX 6 
[5], PowerStats. 

 

Результати й обговорення 

 

У результаті проведених 
досліджень було проведено індивідуальну 
ідентифікацію всіх 12 голів поні. Частоти 
виявлених алелів за досліджуваними 
мікросателітними локусами ДНК наведено 
у таблиці 1. 

 
Таблиця 1 

Розподіл частот алелів мікросателітних локусів для шетлендських поні 

 
Локус Алелі і частоти 

AHT04 H (0,417) J (0,042) L (0,250) N (0,292)    
ASB17 F (0,375) K (0,292) M (0,083) N (0,042) Q (0,042) T (0,167)  
ASB23 J (0,083) K (0,125) L (0,125) S (0,125) T (0,083) U (0,208) V (0,250) 
HMS02 G (0,292) H (0,042) I (0,500) J (0,167)    
HMS06 K (0,208) L (0,042) N (0,083) O (0,167) P (0,208) Q (0,292)  
HTG04 I (0,042) J (0,042) K (0,417) L (0,333) M (0,042) O (0,125)  
HTG06 H (0,208) K (0,042) O (0,417) P (0,333)    

 
За локусами HTG04, HMS06 та 

ASB17 було ідентифіковано по 6 алелів. 
Серед алельних варіантів за локусом 
HTG04 з найбільшою частотою виявляли 
алель K (0,417), у той час як алелі I, J та M 
зустрічалися з частотою 0,042. З такою ж 
частотою ідентифікували алельні варіанти 
L (HMS06) та N і Q (ASB17). За локусами 
HMS06 та ASB17 найбільшу частоту 
відмічали для алелів Q (0,292) та F (0,375), 
відповідно. 

Для локусів HTG06, HMS02 та 
AHT04 кількість виявлених алелів 
становила 4. Найчастіше (із частотою 
0,417) за локусами HTG06 та AHT04 
ідентифікували алелі O та H, відповідно. У 
той же час алельні варіанти K, та J за цими 
ж локусами виявилися найменш 
розповсюдженими — 0,042. Що стосується 
локусу HMS02, то у половині випадків 

зустрічався алель І, тоді як Н виявляли з 
найменшою частотою (0,042). 

Найбільш поліморфним серед 
досліджуваних виявився локус ASB23, 
який у шетлендських поні був 
представлений 7 алельними варіантами. 
Причому розподіл частот алелів виявився 
більш-менш рівномірним. Так, алельні 
варіанти U та V спостерігали із частотами 
0,208 та 0,250, відповідно. Алелі J та Т, а 
також K, L та S зустрічалися з однаковою 
частотою — 0,083 та 0,125, відповідно. 

Основні генетичні показники, 
отримані у результаті досліджень наведено 
у таблиці 2. Загалом у досліджуваних 
тварин було ідентифіковано 37 алелів. 
Інформативність локусу залежить від 
кількості виявлених алелів і частоти їх 
поширення в популяції. Середня кількість 
алелів на локус (Na) становила 5,29 і 
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коливалася в межах від 4 (HTG06, HMS02, 
AHT04) до 7 (ASB23). Що стосується 
ефективної кількості алелів (Ne), то в 
середньому цей показник становив 3,843. 

Найвище значення Ne було зафіксовано 
для локусу ASB23 (6,000), а найнижче 
(2,909) — для HMS02.

 
Таблиця 2 

Популяційно-генетичні характеристики шетлендських поні 
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AHT04 4 3,097 0,917 0,677 0,614 -0,3539 0,830 
ASB17 6 3,789 0,833 0,736 0,694 -0,1321 0,662 
ASB23 7 6,000 0,833 0,833 0,812 0 0,662 
HMS02 4 2,909 0,250 0,656 0,589 0,6190 0,045 
HMS06 6 4,800 0,583 0,792* 0,760 0,2632 0,271 
HTG04 6 3,273 0,417 0,694 0,644 0,4000 0,124 
HTG06 4 3,032 0,500 0,670 0,606 0,2539 0,188 
Середнє 
значення 

5,29±0,512 3,843±0,471 0,619±0,102 0,723±0,028 0,674±0,035 0,1500±0,1356 0,397±0,128 

CPE 0,9904 

 

Примітка:* — P<0,05 
 
Середні значення фактичної (Ho) та 

теоретично очікуваної (He) 
гетерозиготності становили 0,619 та 0,723, 
відповідно. Максимальне значення Ho 
було виявлено за локусом AHT04 — 0,917, 
мінімальне (0,250) — за локусом HMS02. 
Показник He коливався в межах від 0,656 
(HMS02) до 0,833 (ASB23). Достовірне 
переважання гомозиготних генотипів над 
гетерозиготними спостерігали лише за 
локусом HMS06. За рештою 
досліджуваних локусів спостерігалася 
тенденція до переважання гомозигот 
(локуси HTG04, HTG06, HMS02) чи 
гетерозигот (локуси AHT04 та ASB17). 
При розрахунку індексу фіксації (F) за 
двома локусами (AHT04 та ASB17) було 
виявлено надлишок гетерозигот на рівні 
35,39 та 13,21 %, відповідно. За рештою 
локусів, окрім ASB23, спостерігали 
надлишок гомозиготних генотипів, який 
знаходився в межах від 25,39 % (HTG06) 
до 61,9 % (HMS02). 

Аналіз розрахованих індексів 
поліморфізму (PIC) засвідчив, що 

досліджувана група тварин за всіма 
локусами є поліморфною (PIC>0,550). 
Середнє значення PIC становило 0,674 і 
коливалося від 0,589 (HMS02) до 0,812 
(ASB23). Це свідчить про те, що локус 
HMS02 є найменш, а ASB23 найбільш 
поліморфним. 

В усіх 5 випадках, ґрунтуючись на 
кодомінантній природі успадкування 
мікросателітних локусів, було 
підтверджено походження лошат поні 
відповідно до записів родоводів. Приклад 
родинного аналізу за мікросателітними 
локусами ДНК зображено на рисунку. 
Окрім індивідуальної ідентифікації, 
підтвердження достовірності походження 
та популяційно-генетичної 
характеристики, дані проведеного аналізу 
за мікросателітними локусами ДНК 
дозволяють прослідкувати успадкування 
нащадками алелів батьків. У таблиці 3 
наведено успадкування алелів жеребців 
Ереліс та Галун їхніми нащадками. 

Вірогідність виключення 
випадкового збігу алелів знаходилася в 
межах від 0,045 (HMS02) до 0,830 (AHT04) 
і в середньому становила 0,397. 
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Рис. 1. Родинний аналіз шетлендських поні за мікросателітними локусами HTG06 та HMS06 
 

Значення комбінованої вірогідності 
виключення випадкового збігу алелів 
склало 0,9904, або 99,04%. Для 
підвищення достовірності генотипування 

шетлендських поні доцільно провести 
генетичний аналіз за додатковими 
локусами мікросателітної ДНК.

Таблиця 3 

Успадкування алелів Ереліса та Галуна у нащадків 

 

Кличка 

Локус 
Ереліс 

Долорес 
(дочка 

Ереліса) 

Ванесса 
(дочка 

Ереліса) 
Галун 

Вегас  
(син Галуна) 

Ван-Гог 
(син Галуна) 

Гаврош  
(син Галуна) 

AHT04 H/L H/L H/N H/L L/N H/L L/N 

ASB17 F/K F/F F/M N/T F/T K/T F/T 

ASB23 S/U K/S S/U V/V T/V J/V L/V 

HMS02 I/I I/I I/I G/G G/H G/G G/G 

HMS06 Q/Q N/Q Q/Q K/O K/P K/O K/P 

HTG04 L/L L/O L/L K/K K/K K/K K/L 

HTG06 H/P P/P P/P H/O H/O H/O H/O 
 
Примітка: жирним шрифтом виділені алелі Ереліса та Галуна 
 
Висновки 
 

Проведені дослідження засвідчили 
ефективність використання обраних 7 
мікросателітних локусів для 
індивідуальної ідентифікації, 

підтвердження достовірності походження 
та популяційно-генетичного аналізу 
шетлендських поні. Усі досліджувані 
локуси виявилися поліморфними, проте 
найвищий показник індексу поліморфізму 
було зафіксовано за локусом ASB23. 
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Середня фактична гетерозиготність була 
меншою за теоретично очікувану, що 
свідчить про переважання у досліджуваній 
групі тварин гомозиготних генотипів. 
Використовуючи обрані мікросателітні 
локуси ДНК, в усіх 5 випадках було 
підтверджено достовірність походження 
лошат шетлендських поні та 
прослідковано успадкування ними алелів 
жеребців. 

Перспективи подальших 

досліджень. Проведена робота є 
початковим етапом досліджень 
шетлендських поні в Україні за 
мікросателітними локусами ДНК. В 
подальшому для підвищення достовірності 
генотипування цієї породи поні доцільним 
є збільшення кількості тварин та 
поліморфних локусів для розроблення 
інформативної панелі мікросателітної 
ДНК. 
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