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ҚЫЗЫЛОРДА ЖӘНЕ ҚАРАҒАНДЫ АЙМАҚТАРЫНДА 
ӨСІРІЛЕТІН ЖЫЛҚЫ ПОПУЛЯЦИЯЛАРЫНЫҢ ГЕНЕТИКАЛЫҚ 

ПОЛИМОРФИЗМІН БАҒАЛАУ

Қызылорда және Қарағанды аймақтарында өсірілетін жылқы популяцияларының генетикалық 
әртүрлілігі мен өзгергіштігіне 25 микросателитті маркерлер (VHL20, HTG4, AHT4, HMS7, COR18, 
AHT5, HMS6, ASB23, TKY312, TKY343, LEX33,  HMS3, COR58, HMS5, ASB2, TKY321, TKY301, 
TKY337, TKY374, HTG7, UM11, TKY394, UM32, HMS1 және TKY294) негізінде салыстырмалы 
талдау жасалды. Зерттеуде қолданылған локустардың барлығы полиморфты болды. Қызылорда 
жылқы популяциясында  жалпы 192 аллель, ал Қарағанды жылқы популяциясында 194 аллель 
анықталды. Жалпы популяциядағы аллельдер саны 3 пен 14 аралығында ауытқыды. Екі популяция 
үшін ең жоғарғы аллельдердің тиімді саны COR58 локусында анықталды, ал ең төменгі 
көрсеткіш Қызылорда және Қарағанды жылқыларында HMS1 және TKY294 локустарында 
байқалды. Екі популяция бойынша байқалатын және күтілетін гетерозиготалардың орташа 
көрстекіші келесідей болды: Ho=0,780±0,016 және Hе=0,765±0,010. Жалпы популяциядағы 
субпопуляциялар үшін әрбір локус негізінде есептелген Райт Ф-статистикасы (Fst) мәндері 
0,001 мен 0,056 аралығында ауытқыды, ал Шеннон индексі 1,68±0,04 мәнімен сипатталды. 
Зерттеуге алынған популяциялардың генетикалық полиморфизмі көрші елдерде өсірілетін 
жылқы популяцияларымен салыстырылды. Салыстырмалы талдау нәтижелері зерттеуге алынған 
іріктемедегі даралардың генетикалық әртүрлілік деңгейі жоғары екенін көрсетті.

Түйін сөздер: жылқы, популяция, ДНҚ микросателлиттері, генетикалық әртүрлілік.
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Assessment of genetic polymorphism of horse populations bred 
 in Kyzylorda and Karaganda regions

A comparative analysis of the genetic diversity and variability of horse populations bred in Ky-
zylorda and Karaganda regions was made on the basis of 25 microsatellite markers (VHL20, HTG4, 
AHT4, HMS7, COR18, AHT5, HMS6, ASB23, TKY312, TKY343, LEX33,  HMS3, COR58, HMS5, ASB2, 
TKY321, TKY301, TKY337, TKY374, HTG7, UM11, TKY394, UM32, HMS1 and TKY294). All loci used 
in the study were polymorphic. A total of 192 alleles were identified in the Kyzylorda horse population, 
and 194 alleles in the Karaganda horse population. The number of alleles in the general population 
ranged from 3 to 14. The highest effective number of alleles for both populations was determined at 
the COR58 locus, and the lowest value was observed at the HMS1 and TKY294 loci in Kyzylorda and 
Karaganda horses. The average rate of observed and expected heterozygotes for both populations was as 
follows: Ho=0.780±0.016 and He=0.765±0.010. Wright’s F-statistic (Fst) values calculated on a per-
locus basis for subpopulations in the total population ranged from 0.001 to 0.056, and Shannon’s index 
was characterized by a value of 1.68±0.04.The genetic polymorphism of the studied populations was 
compared with horse populations bred in neighboring countries. The results of the comparative analysis 
showed that the individuals in the study sample had a high level of genetic diversity. 
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Оценка генетического полиморфизма популяций лошадей разводимых в 
Кызылординской и Карагандинской областях

Проведен сравнительный анализ генетического разнообразия и изменчивости популяций 
лошадей Кызылординской и Карагандинской областей на основе 25 микросателлитных 
маркеров (VHL20, HTG4, AHT4, HMS7, COR18, AHT5, HMS6, ASB23, TKY312, TKY343, LEX33,  
HMS3, COR58, HMS5, ASB2, TKY321, TKY301, TKY337, TKY374, HTG7, UM11, TKY394, UM32, 
HMS1 и TKY294). Все локусы, использованные в исследовании, были полиморфными. Всего в 
Кызылординской популяции лошадей выявлено 192 аллеля, в Карагандинской – 194 аллеля. 
Количество аллелей в общей популяции колебалось от 3 до 14. Наибольшее эффективное число 
аллелей для обеих популяций было определено в локусе COR58, а наименьшее – в локусах 
HMS1 и TKY294. Средняя доля наблюдаемых и ожидаемых гетерозигот для обеих популяций 
была следующей: Ho=0,780±0,016 и He=0,765±0,010. Значения F-статистики Райта (Fst), 
рассчитанные по локусам для субпопуляций в общей популяции, варьировали от 0,001 до 
0,056, а индекс Шеннона характеризовался значением 1,68±0,04. Генетический полиморфизм 
изучаемых популяций сравнивали с популяциями лошадей, разводимыми в соседних странах. 
Результаты сравнительного анализа показали, что особи изучаемой выборки имели высокий 
уровень генетического разнообразия.

Ключевые слова: лошадь, популяция, микросателлиты ДНК, генетическое разнообразие.

Кіріспе

Мал тұқымдардың генетикалық құрылымын 
зерттеу үшін, сонымен қатар олардың шы ғу 
тегін бақылау және анықтау үшін полиморфты 
қан жүйесінің локустары мен ДНҚ микросател-
литтерінің рөлі зор [6,8,14]. Аталған локус-
тар идеалды генетикалық маркерлер болып та-
былады және көптеген теориялық және прак-
тикалық мәселелерді шешу үшін биологияда 
кеңінен қолданылады [15,3,10]. Бұл генетикалық 
маркерлер тұқымдардың, линиялардың, тұқым-
дастардың генетикалық құрылымын зерттеуге, 
олардың гетерогенділігін, гомозиготалылығын 
анықтауға және шаруашылыққа пайдалы бел-
гілер бойынша асыл тұқымды малдарды өсі-
ру процесінде тұқымда болатын өзгеріс тер ді 
ба қылауға мүмкіндік береді [16,18,9]. Ауыл 
шаруашылығы малдарының генетика лық әртүр-
лілігі мен өзгергіштігін зерттеуде гене тикалық 
маркерлердің ішінде микросател литті локустар 
кең қолданысқа ие. Мысалы, Бүкілресейлік 
мем лекеттік мал шаруашылығы ғылыми-зерт-
теу институтының ғалымдары (Н.А. Зиновьева, 
Н.И. Стрекозов, Л.А. Молофеева) ірі қара 
мал популяциясының генетикалық поли мор-

физміне микросателлитті локустар арқы лы 
салыстырмалы талдау жасаған [17]. Харзи-
нова В.Р. мен Зиновьева Н.А. ірі ақ, беркшир, 
дюрок және ландрас атты шошқа тұқымда ры-
ның аллелофондын зерттеуде 11 микросател-
лит ті маркерді қолданған [23]. Храброва Л.А. өз 
әріптестерімен жер гілікті жылқы тұқымдас та-
рының аллело фон дына ДНҚ маркерлері бойын-
ша салыс тыру жұмыстарын жүргізген [25]. 
Елімізде де бірнеше ғалымдар отандық ауыл 
шаруа шылығы мал тұқымдарына, оның ішінде 
атап айтқанда Мусабаев Б.И. және т.б. алатау (ірі 
қара) тұқымының [20], Кикебаев Н.А. Қостанай 
(жылқы) тұқымының [19], Бурабаев А.А. қой 
тұқымдарының [13] генетикалық әртүрлілігін 
микросателлитті локустар ар қылы зерттеген. 
Сонымен қатар, Бейшова И.С. өз әріптестерімен 
Қостанай тұқымының популяцияларына мик рса-
теллитті локус тар арқылы генетикалық зерт теулер 
жүр гізген [11]. Дегенмен, қазақтың басқа отан-
дық жылқы тұқымдары молекулалы-генетикалық 
тұрғыдан зерттеулер жүргізуді қажет етеді. Осыған 
орай біздің зерттеу жұ мысы Қарағанды және Қы-
зылорда өңірінде өсірілетін жылқы популя ция  ларына 
мирко сателлитті маркерлер негізінде молеку лалы-
генетикалық тұрғыдан сипаттама беруге арналады.
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Зерттеу материалдары мен әдістері
Зерттеу нысаны Қазақсатанның 2 гео-

графиялық аймағында өсірілетін жыл қы 
популяцияларынан 60 бас, оның ішін де Қарағанды 
аймағынан 25 дара және Қызылорда аймағынан 
35 дара іріктеп алын ды. Статистикалық талдауға 
“Халық ара лық жануарлар генетикасы қоғамы 
(ISAG)” ұсынған 25 микросателлитті локус-
тар арқылы генотиптеу жүргізілген нә ти же лер 
алынды. Аллельдердің саны мен кездесу жиілігі, 
олардың тиімділігі, байқалатын және күтілетін 
гетерозиготалар дәрежесі және популяциядағы 
генетикалық дифференциацияны (Fst) есептеу 
үшін GenAlEx6.502 компьютерлік бағдарламасы 
қолданылды [7]. 

Аллельдердің кездесу жиілігі төменде көрсе-
тілген формула арқылы анықталды:

FreqAllele_x =  [2]            (1)

Мұндағы Nxx – X (XX) аллелі үшін 
гомозиготалардың саны, ал Nxy – X аллелі бар 
гетерозиготалардың саны (Y кез келген басқа ал-
лель болуы мүмкін). N = даралар саны. Аллель 
жиілігін әртүрлі аллельдердің пропорцияларын 
тікелей санау арқылы да анықтауға болады.

Зерттеудегі гетерозиготалық және фикса-
ция индексін анықтау үшін келесі формулалар 
қолданылады:

 Ho =   [2]             (2)

Мұндағы Hо – байқалатын гетерозигота-
лар, яғни берілген локуста гетерозиготалы N 
даралардың үлесі.

       Hе = 1 – S

Мұнда, He – күтілетін гетерозиготалар, 
яғни кездейсоқ шағылысу кезінде күтілетін 
гетерозиготалықтың үлесі және pi – бұл 
i-аллельдің жиілігі.

Жылқы популяциясындағы аллельдер эф-
фективтілігі төменде көрсетілген формула бой-
ынша есептелді:

                  (4)

Мұндағы Ne – популяциядағы біркелкі және 
жиі кездесетін аллельдердің саны. Зерртелген 

әрбір популяция үшін Ne локусының жиілігі 
есептеледі.

Шеннон индексін есептеу барысында келесі 
формула қолданылды:

                   (5)

Мұнда, pi – i-аллельінің жиілігі, ал, ln – на-
турал логарифм. Бұның He көрсеткіштен 
айырмашылығы 1-мен шектелмейді. Сол себепті 
генетикалық әртүрлілікті өлшеу үшін жақсы 
көрсеткіш болып табылады.

Зерттеліп отырған популяцияның диффе-
ренциация дәрежесін бағалау үшін Райттың 
(Wright’s) үш түрлі F-коэффициенті қолданылды.

1). FIS – субпопуляцияға қатысты жеке ин-
дивидтер ішіндегі инбридинг коэффициенті. Ол 
субпопуляцияда кездейсоқ емес шағылысу салда-
рынан жеке индивидтің гетерозиготалылығының 
төмендеуін өлшейді:

FIS =  [1]                         (6)

Мұнда, Hs – субпопуляцияда күтілетін 
гетерезиготалардың орташа мәні, ал Hi – 
субпопуляцияда байқалатын гетерозиготалардың 
орта мәні болып табылады.

2). FIT – жалпыға қатысты жеке индивидтер 
арасындағы инбридинг коэффициенті. Бұл 
статистика субпопуляциялардағы кездейсоқ емес 
шағылысудың да, субпопуляциялар арасындағы 
генетикалық дифференциацияның да әсерін 
ескереді:

      FIT = [1]                     (7)

Мұндағы HT – жалпы популяцияға қатысты 
күтілетін гетерозиготалардың орташа мәні, HI – 
субпопуляцияда байқалатын гетерозиготалардың 
орта мәні болып табылады.

3). FST  – жалпыға қатысты субпопу ля-
циялардағы инбридинг коэффициенті. Бұл стати-
стика субпопуляциялар арасындағы генетикалық 
дифференциацияның өлшемін береді. Яғни, суб-
популяциялар арасында бөлінген жалпы гене-
тикалық әртүрліліктің (гетерозиготалықтың) 
үлесі.

          FST =   [1]                     (8)
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Зерттеу нәтижелері мен талқылаулар
Зерттеуге алынған жылқы популяцияла-

рына генетикалық сипаттама беру барысында 
қолданылған 25 микросателитті локустар бойын-
ша Қызылорда жылқы популяциясында (Поп1) 
жалпы 192 аллель анықталса, ал Қарағанды 
жылқы популяциясында (Поп2)194 аллель 
анықталды. TKY343 локусы екі популяция бой-
ыншада ең жоғарғы аллелдер санын (Поп1 – 
TKY343=14 және Поп2 – TKY343=11) көрсетті. 
Зерттеуге алынған екі популяцияда ең төменгі 
аллельдер саны (Поп1 – 3 және Поп2 – 3) HMS5 
локусында байқалды. Жалпы популяциядағы ал-
лельдер саны 3 пен 14 аралығында ауытқыды. 
Әрбір локус негізінде табылған аллельдердің 

кездесу жиілігі екі популяцияда әртүрлі пайыз-
бен ерекшеленді. Мысалы, Поп1 іріктемелерінде 
LEX33 локусында табылған 201 аллелінің кез-
десу жиілігі (54,3%) ең жоғары көрсеткішке ие 
болса, ал Поп2 іріктемелерінде TKY294 локу-
сында анықталған 224 аллелі 54 пайыз  кезде-
су жиілігімен ең жоғарғы мәнге ие болды (Су-
рет 1, 2). Қызылорда популяциясында 25 STR-
локусы арқылы табылған аллельдер санының 
орташа мәні 7,68±0,50 тең болды. Қарағанды 
жылқыларындағы орташа аллельдер саны 
7,76±0,41 мәнімен сипатталды. Ал зерттеуге 
алынған жалпы іріктемедегі аллельдер саны  
орташа есеппен 7,72±0,32 көрсеткішіне  
тең болды. 

 

1-сурет – TKY294 локусы бойынша табылған аллельдер саны мен олардың кездесу жиілігі

2-сурет – LEX33 локусы бойынша табылған аллельдер саны мен олардың кездесу жиілігі

Екі популяцияға салыстырмалы талдау жасау 
барысында аллельдердің тиміді саны есептелді. 
Екі популяция үшін ең жоғарғы аллельдердің 
тиімді саны COR58 (Поп1 – 8,22 және Поп2 
– 7,62) локусында анықталды, ал керсінше ең 
төменгі көрсеткіш Қызылорда және Қарағанды 
жылқыларында HMS1 және TKY294 локуста-
рында байқалды (Сурет 3). Аллельдердің тиімді 

санының орташа мәні Қарағанды іріктемелерінде 
(Ne=4,66±0,25)   Қызылордаға (Ne=4,59±0,29) 
қарағанда жоғарырақ екені анықталды. Жалпы 
популяция үшін бұл көрсеткіш 4,62±0,19 мәніне 
тең болды. 

Микросателлитті локустар негізінде 
генетикалық әртүрлілік деңгейін бағалау ба-
рысында қолданылатын көрсеткіштердің бірі 
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Шеннон индексі болып табылады. Біздің зерт-
теуге алған популяцияларға Шеннон әртүрлілігі 
есептелді. Зерттеу тобындағы дараларды гено-
типтеуде қолданылған 25 STR маркерлерінің 
ішінде TKY343 (I=2,26)  және COR58 (I=2,14)
локустары Қызылорда және Қарағанды попу-
ляцияларында Шеннон әртүрлігі бойынша ең 

жоғарғы көрсеткішке ие болса, ал екі популяция 
бойынша да HMS5 (I=1,09) локусы ең төменгі 
мәнге ие болды. Әр популяция үшін есептел-
ген Шеннонның орташа мәні Поп1және Поп2 
іріктемелерінде 1,67±0,06 және 1,69±0,05 тең екені 
анықталды. Жалпы популяция бойынша атал ған 
көрсеткіш  1,68±0,04 мәнімен сипатталды. 

3-сурет – Зерттеуге алынған екі популяция бойынша аллельдер саны, аллельдердің  
тиімді саны және Шеннон индексі нәтижелері

Зерттеуге алынған іріктемедегі даралардың 
генетикалық өзгергіштік дәрежесін бағалау 
үшін байқалатын және күтілетін гетерозиго-
талар деңгейі есептелді. Зерттеу нәтижелеріне 
сүйенсек, әрбір локус бойынша есептелген 
күтілетін және байқалатын гетерозигота-
лар деңгейінің көрсеткіштері әртүрлі екенін 
көрсетті. Мысалы, ең жоғарғы байқалатын ге-
терозиготалар мәні Поп1 даралары үшін AHT4 
және COR58 локустарында анықталса, ал ең 
төменгі мән  HMS1 локусында анықталды. 
Аталған популяцияда күтілетін гетерозиго-
талар деңгейі 0,54 (HMS1) пен 0,87 (COR58) 
аралығында ауытқыды (Сурет 4). Қарағанды 
популяциясы бойынша ең жоғарғы және ең 

төменгі байқалатын және күтілетін гетерозиго-
талар мәні TKY312 (Ho=0,960) және TKY321 
(Hо=0,520), COR58 (Hе=0,869)  және TKY294 
(Hе=0,646)  локустарында байқалды (Сурет 
5). Поп2 іріктемелері бойынша анықталған 
байқалатын гетерозиготалардың орташа ша-
масы (Ho=0,787±0,023) Поп1іріктемелеріне 
(Ho=0,773±0,022)  қарағанда салыстыр-
малы түрде жоғары болды. Күтілетін 
гетерозиготалардың орташа мәні екі популяция 
үшін ұқсас екені анықталды. Жалпы екі по-
пуляция бойынша байқалатын және күтілетін 
гетерозиготалардың орташа көрстекіші  
келесідей болды: Ho=0,780±0,016 және 
Hе=0,765±0,010. 
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4-сурет – Қызылорда аймағында өсірілетін жылқы популяциясы бойынша  
байқалатын және күтілетін гетерозиготалар дәрежесі

5-сурет – Қарағанды аймағында өсірілетін жылқы популяциясы бойынша  
байқалатын және күтілетін гетерозиготалар дәрежес

Субпопуляциядағы даралар мен жалпы по пу-
ляциядағы даралардың инбридинг коэф фи циентін 
және жалпы популяциядағы субпопуляциялардың 
инбридинг коэффициентін бағалау мақсатында 
Райт Ф-статистикасының үш мәні (Fis, Fit және 
Fst)  әрбір локус бойынша зерттеуге алынған попу-
ляциялар үшін анықталды. Fis және Fit нәтижелері 
субпопуляция мен жалпы популяциядағы дара-
ларда VHL20, HTG4, TKY312, HMS3, COR58, 

TKY321, TKY301, TKY337, HTG7 және 
TKY294 локустары бойынша гетерозиготалар 
артықшылығы байқалғанын көрсетті. Жалпы 
популяциядағы субпопуляциялар үшін әрбір локус 
негізінде есептелген Fst мәндері 0,001 мен 0,056 
аралығында ауытқыды. Райт Ф-статистикасының 
үш индексі бойынша анықталған орташа мәндер 
келесідей: Fis=-0,017±0,015, Fit=-0,001±0,016 және 
Fst=0,016±0,002 (Сурет 6). 
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6-сурет – Райт Ф-статистикасы бойынша алынған нәтижелердің көрсеткіштері

ТАЛҚЫЛАУЛАР

Микросателлитті локустар негізінде жа-
нуарлардың генетикалық әртүрлігін бағалауда 
популяция немесе тұқым бойынша анықталған 
аллельдер санының орташа көрсеткіші маңызды 
құрал болып табылады. Екі популяция бойынша 
анықталған аллельдердің орташа саны (Nа=7,72) 
орыстың ауыржүкті жылқы популяциясынан 
(Nа=6,12)  жоғары болды. Зерттеуге алынған 
қазақтың жылқы популяцияларында генетикалық 
әртүрлілік жоғары екені анықталды. Әдебиеттік 
көптеген зерттеулерге сүйенсек жылқы по-
пуляциялары мен тұқымдары арасында әрбір 
STR-локусында анықталған аллельдер санының 
ерекшеліктері байқалады. Біздің зерттеуге алған 
Қызылорда және Қарағанды жылқы популяци-
яларында  аллельдер саны ең жоғары TKY343 
локусында анықталды   (Поп1 – TKY343=14 
және Поп2 – TKY343=11). Ал, Тувин жылқы по-
пуляцияларында ASB17 локусында (Nа=10) ең 
жоғарғы аллельдер саны табылған [21]. Ресейде 
өсірілетін тазақанды міністі жылқыларында [4] 
ASB2 локусында  алллельдер саны 9 тең болса, 
Қызылорда және Қарағанды жылқыларында ал-
ллельдер саны 8 және 10 тең екені анықталды. 
Яғни, әрбір микросателлитті локустар негізінде 
салыстырмалы талдау нәтижелері аллель-
дер саны бойынша популяциялар бір-бірінен 
ерекшеленетінін көрсетті. Сонымен қатар 

табылған аллельдердің кездесу жиілігі де белгілі 
бір нақты тұқымдар немес популяцияларды си-
паттауда айтарлықтай маңызға ие екенін айтуға 
болады.  Поп1 және Поп2 іріктемлерінде кездесу 
жиілігі ең жоғары LEX33 локусында табылған 
201 аллелі мен TKY294 локусында анықталған 
224 (54,0%)   аллелі болды. Сол сияқты Влади-
мир ауыр жүктасымалдағыш жылқы тұқымының 
популяциясында кездесу жиілігі жоғары ал-
лельдер AHT4L (0,507), HTG10R (0,488) және 
HMS1(0,699) локустарында анықталса, ал 
советтік ауыр жүктасымалдағыш жылқы ге-
нофондында HTG6O (0,825), HTG10M (0,535) 
және CA425N (0,500) локустарында анықталды 
[12].  Келесі ретте генетикалық әртүрлілікті тал-
дау үшін әр локус бойынша аллельдердің тиімді 
саны есептеліп, әр популяция үшін олардың 
орташа мәні салыстырмалы талданды. Аталған 
көрсеткіш Қарағанды мен Қызылорда попу-
ляциясында генетикалық әртүрлілік деңгейі 
шамалас екенін көрсетті. Жалпы популяция-
да анықталған аллельдердің тиімді санының 
орташа мәні (4,63±0,19) салыстырмалы түрде 
17 микросателлитті локустар арқылы зерттел-
ген Қырғыз жылқы популяциясынан төмен 
(4,888±0,330), бірақ Тувин жылқыларының 
көрсеткішінен (4,20) жоғары болуымен сипат-
талды [21, 5]. 

Шеннон индексі белгілі бір биоәртүрлілікті 
бағалауда кеңінен қолданылады. Бұл индекс 
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іріктемеде бар түрлердің санын және әр түр үшін 
жеке даралардың салыстырмалы санын ескере 
отырып есептеледі. Яғни, ол түрлер санының 
байлығы мен көптігі туралы мәліметтерді 
көрсетеді. Зерттеуде қолданылған барлық ло-
кустар бойынша екі популяцияды анықталған 
Шеннон мәнінің орташа көрсеткіші 1,68±0,04 тең 
болды, стандартты мән негізінде қарастырсақ, 
біздің популяциялардағы әртүрлілік деңгейі ор-
таша (1,5˂) деп баға беруге болады [22].

Белгілі бір популяциядағы, табындағы не-
мес отардағы ауыл шаруашылығы малдары 
үнемі динамикалық жағдайда болады, себебі 
табиғи факторлар мен селекцияның нәтижесінде 
генетикалық өзгерістер мен іріктеуге ұшырап 
отырады. Сонымен қатар, белігілі бір мақсатқа 
жету үшін селекционерлер ата-аналық жұптарды 
іріктеу және жұптастыру жұмысын жүргізіп оты-
рады, соның салдарынан популяцияда кездейсоқ 
шағылысуға қарағанда инбридинг дәрежесі 2-4 
есеге жоғарылап отырады. Гетерозиготалықты 
анықтау арқылы генетикалық өзгергіштік пен 
инбридинг дәрежесін бақылап отырады.  Са-
лыстырмалы түрде Қызылорда жылқы попу-
ляциясына қарағанда Қарағанды жылқы попу-
ляциясында байқалатын және күтілетін гете-
розиготалар үлесі жоғары екендігі байқалды. 
Ал, зерттеуге алынған қазақтың жылқы попу-
ляциясынды жалпы жалпы байқалатын және 
күтілетін гетерозиготалардың орташа дәрежесі, 
сәйкесінше, 0,78±0,02 және 0,77±0,01 болды. 
Генетикалық өзгергішітігін бағалау барысын-
да жалпы екі популяцияда да гетерозиготалар 
артықшылығы байқалды. Қызылорда популя-
циясында гетерозиготалар артықшылығы 1,1 
% құраса, ал Қарағанды популяциясында 1,9 % 
құрады. Біздің зерттеу популяцияда анықталған 
генетикалық өзгергіштік деңгейі Печорский 
(Ho=0,732 және Hе=0,705) жылқыларына 
қарағанда жоғары, яғни қазақтың жылқыларында 
популяцияішілік инбридинг орын алмағанын 
дәлелдейді [24].

Субпопуляциядағы даралар мен жалпы по-
пу ляциядағы инбридинг коэффициентін есеп-

теу нәтижелеріне сүйенсек, қолданылған 25 
микро са теллитті локустардың 44% популя-
цияда попу ля цияішілік инбридингтің болма-
уымен сипатталды. Жалпы зерттеуге алынған 
популяцияда Fis -0,017 көрсеткішімен сипат-
талды. Осыған ұқсас нәтиже  Тува жылқы попу-
ляциясында (Fis=-0,008) анықталды [16]. Ал ке-
рісінше тұқымішілік инбридинг орыстың ауыр 
жүк тасымалдағыш (Fis=0,031) және ресей де 
өсі рілетін таза қанды жылқы (Fis=0,001 тұ қым-
дарында анықталған [18]. Жалпы попу ляциядағы 
суб популяциялардың инбридинг ко эф фициентін 
ба ғалауда, Fst (0,016) нәтижесі зерттеуге алын-
ған екі популяция арасында дивер ген ция дең-
гейі (Fst˂0,05) төмен екенін көрсетті. Алын ған 
нәтиже бойынша популяциялар ара сын да ми-
грация жүріп жатқанын тұжырым дауға болады. 

Қорытынды

STR-маркерлері негізінде жылқы популя ция-
ларының полиморфизмін салыстырмалы түрде 
бағалау нәтижелері табылған аллельдердің са-
нына байланысты әр популяцияның өзіндік 
генетикалық әртүрлілігі болатындығын көрсетті.  
Алынған нәтижелер, 25 микросателитті локу-
стар бойынша Қызылорда жылқы популяция-
сында жалпы 192 аллель, ал Қарағанды жылқы 
популяциясында 194 аллель анықталды. Со-
нымен қатар, екі популяциядағы генетикалық 
өзгергішітік деңгейін салыстырмалы бағалауға 
мүмкіндік берді. Райттың F-статистикасы по-
пуляцияда гетерозиготалы даралардың басым 
екенін және популяциялар арасында миграция 
орын алғанын көрсетті. Зерттеу барысында 
қолданылған 25 микросателитті локустар зерт-
телген жылқы популяцияларының генетикалық 
әртүрлігі мен өзгергіштігі және инбридинг 
коэффициентін бағалауда мол ақпаратқа ие екені 
анықталды. 

«Зерттеу жұмыстары Қазақстан Респу
бликасы ауыл шаруашылығы министрлігімен 
қаржыландырылды (BR10764999)»
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