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XYPAAHI'YH

Mowuron 6omnon [Nammap yynmap, Tac, Japxan omruitn 6onon Lun agyyHsl ONyJALUIH TEHETHK OJIOH SIH3
Oariter MyntuiokycsiH JJHX-uitn ACC- 6a GAG-ISSR mapkepsH moauMophu3Mo0p TeJIOeTYYIIH CyAJIaB.
Mouron yynaznpuiid anyyaa ACC-ISSR-DNA mapkepsin 14 gparment, lapxan omruiia anyyHn 15 ¢pparmenr,
wun agyysan 21 dbparment, Toc omruite agyysn 23 dparment 6a [Nanmap yynapuida axyysa 29 ¢parmeHt
6aiiB. [Tomumopd ¢parMeHTHIH XyBb Hb XaMruiiH ux Oyroy 91,3% Tac agyyHsl mOMyJSIUMA, XaMTHiAH Oara
Oytoy 46,7% [apxan oMruitH amyyssl momymanup Oaitraar TortooB. GAG-ISSR-DNA wmapkepe 12
¢parment MoHron yynapuiia anyyHn, Hapxan omruita anyyun 14 ¢parment, Lun anyynn 14 ¢dparment, Tac
omruiiH amyyan 18 ¢parment 6a [ammap yymnpwita anxyyan 24 ¢gparment 6aiis. [lomumopd dbparmeHTsH
XyBb Hb XaMI'iiH ux Oyioy 64,2% Ilun agyyHsl nomyJasuui, XaMruidH O6ara Oytoy 25% Monron yyazpuiin
aAyyHBl TOMyJsaun Oaifraar TortooB. Tac amyy He Monromn, Nammap yynmp, Hapxan 6a un agyyHs!

nomyJsaguac CYpFHﬁH TCHCTUK TOTTOLIOOPOO HUJIIIIA XOJACOH Oaliraa Hb axurjaraas.

TYJIXYYP YI': Monron anyy, renetuk oJioH sia3 Oaiinan, JIHX-ISSR mapkepsin nonumopduzm

OPILINJI

Mosron aayy Hb MaHail OpHBI Oalraib Lar yypblH
HOXIION] JacaH 30XUICOH CYPIMVIdH O031433PI3IAT
Majjiaraassl OHIUIOTTON foM. OpuMH yex HyTTHiAH
YYJLAPUIH MaJIbIH NOMYJISLUA T€HETUK OJOH Tepell
XDJIOAPHNT CyaJICHAAp YP>KIJI CENIEKIINMIH aXKITBIH Y
AIITUIT TO3IUTYYJISXHUIHH 33p3TiR?d 3KOJOTHIH 3M33T
OaluibIl  maBaH Tyylax, SH3 OYpHH ©BYHH
YYCTAT4HUI TICBIPTIH Oaiix 33par OMOJOTHH YHOIT
NIMHK YaHapell HOXIENAYY/DK Oalijar TeHEeTHK
HOOILUIT YHAIMX a4 xonbormontoil. OpuuH yen
MaJIbIH MOMYJISIUMAH TeHETUK TOTTOLUMKH CyJanraar
MOJIEKYJ] TEHETHMKUIH TYBIIUHJ ©PIreH allMurjiax
TyXallH YVYJIpPUMH MajblH TE€HETHUK HOeLHIr
TOHOPXOiIIoX OoicoH Oaitna [1] .

Snon 6a A3WiH OpPHYYIBIH aayyHBl YYJIAPYYAHHAT
JHX-MuUKpocaTeJUIMTUHH ~ aHAMU3]]  TYIIMIJIDH
CyJabk MOHTOJI aIyYHBI TEHETUK OJIOH SIH3 OaiIbIH
TYBIIUH o©HAep Oaliraar OO0JIOH SMOHBI aAyy
CONOHTOCBIH  XOHT0Op JaMKMH HPCAIH  MOHIOJ
aJyyHaac rapanTail 00J0XBIT TOTTO0Xk?? [2]. MoHTON
O0ojoH  xoiWx EBpombiH  OpHYYIOBIH — aayyHBI
YYJIPYYAUHH XOOPOHIBIH (UIOTeHe3 XO0J10oor

CylaDK 3Ir33p aayy Hb TECHETUKHUHH XYBBJ OHp
Oaifraar axwurnacan Oaiina [3]. DBaitranuiin sH3
OypuiiH Oycan Gaiiraa MOHIOJN aJyyHBI TOMYJISALUIT
OXV-piH Ausrait  Casanpl HYTTMHH — agyyHBI
nomymaumynrail - xapsiyynan  JITHX-ISSR-DNA
MapKepaap TeNeeNyYIdH CyJalDK TOBHMH MOHIOI
aJlyyHBl TEHETHK TOTTOI HWJIIZJ eBepMell Oaiiraar
WIPYYIICOH OaiiHa [4].

MoHroyiblH Ta3ap3yiiH sSH3 OypuitH Oycan Oaiiraa
aJyyHbl TOMYJSIUAH TEHETHK TOITLBII MOJIEKYJI
TeHEeTHKHIH TYBIUIMHI XapblLyyJlaH CyJajcHaap
TyXallH TOIyJIAIUIAH TEHETUK TOTTIBIH 3KOJOTH-
TEHETHKHIH YHAJITIAT XUHX OOJIOMKTOH FOM.
Monron amyyHsl TEHETHK OJIOH SH3 Oaifman,
reHoreorpad 0a TEHETHUKMHH HOOUMHH IOTL
CyJlanraar XUiCHI?P MUHKIDX yXaaHbl IIXHD MAIJIAT
XYPUMTIIyyJax a4 XoJIOOIrI0NTOH IOM.

bun MoHros agyyHsl TaBaH INOINYJISIUUWH T'€HETHK
OJIOH $H3 OalAnbIH cyAaiaraar MYJbTHIOKYCHIH
JHX-ISSR  (Inter Simple Sequence Repeat)
MapKepbIH MOJMMOP(HU3MOOP TOIO6IYYISH CyATIaB.
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CYIAJTAAHBI MATEPHUAJL APTA 3YI

Cynanraana JlyHAroBs ailMruitH OHIOPIINIT CyMBIH
60 anyyr, Xescren aiimruiin llaraanHyyp cymbIH
Hapxan yynapuitn 48 anyy, XeBcresl allMruitH
TocoHLPHI?1 cyMblH Monron yyaapuiiH 51 anyy,
VYBe aiimruita Tac cymbin 50 anyy, XaHTuH aliMruiiH
Tanmap cyMbIH 55 anyyr xampyyJiaB.

Anyynsl nycHaac JJHX-r ExtraGene™ Prep xutuiin
(IsoGene, Moscow) apraap suraB. ['en ommpyymax
PCR-u ypBameir GenePak PCR Core xuruniin
ypBapkaap sByymk, ACC-, GAG-ISSR wmapkepwuiir
(ACC)G, (GAG)sC mpaiimepaap TyC, TyC

HUMIDTKYYIIB. AMIUIMGUKAUIH TOPUM:  DXHHUH
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neHatypanu - 2 muH 95°C, nenatyparu 30 cex 95°C,
npaiimep cyyx 30 cek 55°C, Huitmarxun 2 muH 72°C.
Tercrenuitn HuimEkmwI 10 Mmun 72°C. Meuneruitn
TOO - 37.

Cypanraana xamparicaH afyyHbl —[OMYJSILUIH
TeHETHK TOITLBIH KU cypanraar Ilpuuapapin
STRUCTURE V2.3.4. (Pritchard et al., 2000)
HPOTPAMMBIT ALIUTJIAH XUIB.

1-p 3ypar masp anyynsl ACC-ISSR-DNA (1-6) 6a
GAG-ISSR-DNA wmapkepsin (7-12) sH3 OYpwHiiH
¢dbparMeHTHHT 2%-H arapo3bIH renb
91eKTpOo(OPE3UIH apraap suracaH IYHT XapyyJiaB.

(TSP £ et 1) I T |

1-p 3ypar. Anyynast ACC- 6a GAG-ISSR-DNA-MapkepsIH Teib 31eKTpodoperpaMm

CYJAJITAAHBI YP IYH

Bun Mownron 6oson [ammap yynasp, Tac, dapxan
oMor, IIun agyyHBI MOMySIMIAH TeHETHK TOTTIIBIH
cynanraar ISSR-DNA mapkepsiH nonnmopduzmMoop
TOJNOONYYJPH Cylairaa sByyJaB. AJyYyHBI I39PXH
YYAI3p, omruiid nmonyssuuitn ACC- 6a GAG-ISSR-

DNA mapkepbiH TOIUMOPGU3MBIT Cyalicad IyHT 1,
2-p XYCHOI'T3A XapyyJuiaa.

Anyynsl  TaBan nomymauuitH  ACC-ISSR-DNA
MapKepblH MOJIMMOP(U3MBIT CcydaincaH AyHT 1-p
XYCHAI'T3 XapyyJaB.
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XycHort 1
Mowroun anyyHs! Yyiip, omruitH ACC-ISSR-DNA mapkepbiH onumMoppuzm
JHX-®parmMeHThH TlasTans
No XIMXKI)I v i — = =
OHTOJI apxaj i 3C aap
Neoo Xowoo, xm sy (n=48)  (n=50)  (n=48)  (n=48)
1 Al 2500-2300 - - - 0.042 0.17
2 A2 2100-2000 - - - 0.458 0.425
3 A3 1900-1800 - - 0.111 - 0.234
4 A6 1550-1500 - - 0.6 0.188 0.043
5 A7 1450-1400 0.390 - 0.222 0.771 0.829
6 A8 1350-1300 0.196 - 0.067 0.646 0.064
7 A9 1290-1240 - 0.427 1 0.125 0.064
8 Al10 1230-1180 - - - 0.292 0.957
9 All 1170-1120 1 0.711 - 0.27 -
10 Al2 1110-1060 - - 0.933 0.146 0.128
11 Al3 1050-1000 0.314 0.371 1 - 0.617
12 Al4 990-940 0.010 - - - 0.128
13 AlS 930-880 0.406 0.323 1 - 0.489
14 Al6 870-820 0.802 1 - 1 0.489
15 Al7 810-760 - - 1 - 0.702
16 AlS8 750-720 1 1 0.289 0.25 -
17 Al9 710-680 - - 1 0.5 1
18 A20 670-640 0.860 1 1 0.646 0.447
19 A21 630-600 - - 0.378 0.375 0.404
20 A22 590-560 - - - 0.938 0.822
21 A23 550-530 1 1 0.933 0.958 0.893
22 A24 520-500 1 1 - - 0.021
23 A25 490-470 - - - - 0.021
24 A27 430-410 1 1 - 1 1
25 A28 400-380 - - 1 0.02 -
26 A29 370-360 - - - 0.042
27 A30 350-340 - 1 0.156 0.126 0.064
28 A3l 330-320 1 0.856 - 0.833 0.936
29 A32 310-300 - - 1 0.042 -
30 A33 290-280 - 0.405 0.133 0.5 0.298
31 A34 270-260 - 0.196 0.8 - 0.106
32 A35 250-240 - - 0.467 - 0.064
33 A36 230-220 1 1 0.8 0.958 0.15

1-p xycHarmac xapaxany ACC-ISSR-DNA wmapkepsin 14 dparmeHT MOHTON YYaapuitH momyismun, 15
tdhparmenT [apxan oMruiiH axyyHsl nomyssinun, 21 ¢parment Hun anyyssr nomymsmua, 23 ¢parment Tac
OMTHIHH ayyHbI mommyJsiuy 6a 29 dparmenT ["anmmap yynapuitH anyyHbl TOMYJISIUA WIDPCIH OaliHa.
ACC-ISSR-DNA mapkepbIH noauMopd ¢hparMeHTsIH XyBb Hb MOHIOM YYJIIPHIH axyyHbl nonyssiuua 50%,
Hapxan omruita anyyan 46.7%, un agyyan 61.9%, Tac omruiin axyynn 91.3% 6a lammap yynapuiin
anyysn 86.2% OaiiB.

Xoépayraap XycHartaa Monron agyyssl TaBad nonysauuitn GAG-ISSR-DNA mapkepbiH noauMop(u3MeIr
cymancaH AYHT xapyynaB. YyHadc xapaxang GAG-ISSR-DNA mapkepsia 12 ¢parmenT MoHTON YyIapuitH
anyynsl momynsuuz, 14 ¢parment Hapxan oMmruiiH amyyHsl nomyisiuuza, 14 ¢parment un agyyssr
momyssiiug, 18 dparment Tac omruitH agyyssl monyssmun 6a 24 ¢parment [ammap yynapuitH agyyHsI
MOy JISIM, WII3PCOH OaifHa.

GAG-ISSR-DNA mapkepsia noauMopd ¢pparMeHTsIH XyBb Hb MOHT O YYJIApHitH nomyisiun 25%, Jlapxan
omruiiH anyyHn 35.7%, lun anyyan 64.2%, Tac omruiin amyyna 55.6% 06a [ammap yyazpuiiH agyyHza
33.33% 0Gaiis.
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XyCHAIT 2

Mowuron anyyHsl yyiaasp, omruith GAG-ISSR-DNA mapkepsiH noauMopduzm

JHX-®parMeHThIH Tastams
No XIMXKII = i — = =

OHTOJI apxaj ui 3C aJap

Neo Xowoim, xSy (n=48)  (n=50)  (n=48)  (n=48)
1 G3 1900-1800 - - - - 0.063
2 G4 1750-1700 1 0.856 - - -
3 G5 1650-1600 - - - 0.729 0.979
4 G6 1550-1500 - - - 0.083 0.208
5 G7 1450-1400 1 1 0.889 0.688 1
6 G8 1350-1300 - - 0.111 - -
7 G10 1230-1180 1 1 0.133 - 0.104
8 Gl11 1170-1120 - - - - 1
9 G12 1110-1060 1 0.7500 - 0.708 0.188
10 G13 1050-1000 1 0.8557 0.089 1 1
11 G14 990-940 - - 0.022 - 0.646
12 G15 930-880 - - - - 0.167
13 Gl16 870-820 0.0712 - 1 - 0.292
14 G17 810-760 0.515 1 0.044 1 1
15 G18 750-720 - 0.0758 1 - -
16 G19 710-680 - - - 1 1
17 G20 670-640 1 1 1 0.5 -
18 G21 630-600 0.358 1 - 1 1
19 G22 590-560 1 1 1 0.813 1
20 G23 550-500 - - 0.756 - -
21 G24 520-500 1 1 - 1 1
22 G25 490-470 - 0.1220 0.356 - -
23 G26 460-440 - - - 1 1
24 G28 400-380 1 1 0.333 1 1
25 G29 370-360 - - 1 0.75 1
26 G30 350-340 - 1 - - -
27 G31 330-320 - - - 0.917 -
28 G32 310-300 - - - 1 1
29 G33 290-280 - - - - 1
30 G37 210-200 - - - 0.708 -
31 G38 180-160 - - - 0.229 1

Anyynsl TaBad nomyssinnidiH ACC- 6a GAG-ISSR-DNA mapkepaap TeneenyyiI3H WIIPXUHICIH IeHETHK
tortisIr [Ipuaapaers STRUCTURE V2.3.4 nporpammaap 0010BCpyyiaH 5 KiactepT XyBaarjaax Oaiiraaraap
Hb XUIIWH Y3COH AYHT 2,3-p 3ypraap xapyyJjas.

2-p 3ypart ACC-ISSR-DNA mapkepaap teneenyyiadH 1. Tac omruiin anyy, 2. I'ammap yyaapuiin anyy, 3.
Hapxan omruiin anyy, 4. lun amyy 6a 5. MoHron yyimpuidH anyyHbl HOMYJSIIMHAH T€HETHK TOTTIIT,
rypasayraap 3ypar 1339p GAG-ISSR-DNA mapkepaap teneenyymdH 1. Tac omruita anyy, 2. Jlapxax omruitn
anyy, 3. lllun anyy, 4. MoHron yynapuiia aayy, 5. ["ammap yyaapuiie axyyHbI MOMYJISIAWH T€HETUK TOTTIBIT
xapyyJcaH 00JHO.

Xoépayraap 3ypraac xapaxasj aJyyHsl TaBaH nonyJssaiuac [anmap yynmp, Hapxan, [IHun, Monron yynapuitn
a/TyyHBI TIOITYJISIIINY /] Hb T€HETHUK TOTTLIOOPOO CTAaTUCTUKHIH XyBB/ OOAUTOM siiraartaii 6aiiraa Hb ayKUTIargax
Oaifna. Xapun Tsc OMIHMHH amyyHBl TEHETUK TOITOL Hb Oycal aayyHbl MOMYJSLMyNaac WIT3I surapy
JaJaxTryd Oaiiraa Hb Xaparmax OaiHa. ['ypaBayraap 3ypraac Xxapaxaa CyaaiTraan]l XaMparjcad aayyHbl TaBaH
MNOMYLJISIIK Hb T€HETHUK TOITHOOPOO CTAaTUCTHKHUIH XyBbJ OOAMTOM suraarail Oaiiraa Hp axxurnargax OaiHa.
I'ypaBayraap xycuarmac xapaxan ACC-ISSR-DNA mapkep TaBaH agyyHA XYBbCIBIH TYBIIMHTI9P33 GAG-
ISSR-DNA mapkepTaii Xxapbllyynaxan ux Oaiiraa Hb aKWTIIariaB.
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3ypar 2. ACC-ISSR-DNA-mapkepaap TeneenyyidH
WIBPXUHIICOH ayyHbl TaBaH NOMYJISLUAH CYprHifH T€HETUK TOTTOII

1

3ypar 3. GAG-ISSR-DNA-mapkepaap TeneesyyiI3H
WIDPXUIIICOH aJlyyHbl TaBaH MOMYJISIIUNAH CYpPTUiTH T€HETUK TOT'TOI]

XycHorT 3
ACC-6a GAG-ISSR mapxkepsiH XyBbcanblH TYBIHH (Fst)

No Cynanraanm xamparjacad ACC-ISSR mapxkepsiH GAG-ISSR mapkepsia

i anyy F cratuctukuiin y3yymonr F cratucTukuiin y3yymanrt

1 lNammap yynasp 0.6458 0.8950

2 Mowuron yynmp 0.6247 0.7353

3 Tac omor 0.7599 0.9199

4 Hapxam omor 0.4093 0.8245

5 un anyy 0.8006 0.8481

Mowurou, anmap yyamp, Japxan, Tac omor 6a Iun agyyHbl HOMyJSIIAYABIH (QHIIOTEHETUKUIH X0JI000T
TOAOPXOMJICOH AYHT 4-p 3yparT XapyyJjas.

VYr 3yparHaac xapaxan Tac agyy Hb Oycanm 4 HONyJSIIMIH aayyHaac CYPTHMH T€HETHK TOTTOII0OPOO
XapbLAHTyH X0NACOH Oaiiraa Hb Xaparaax OaiHa.
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4-p 3ypar. AQyyHbI TaBaH MMOMYJISIAWH CYPTUHH (GHUIOTEHETHK 3ypariial

IIYYH X3JIJIIDXYH

ManbIH TeHeTHKHIH cyJanraar 0eeMHiH T€HOMBIH
mynbTiiokychiH ISSR-PCR (Inter Simple Sequence
Repeat-polymerase chain reaction)-DNA mapkepbin
MOTMMOP(MU3MBIT AIIMITIAH XMHX Hb MAI33JUIMHH
aryyigamk HWXTAH 0a YHOITIH TOHOT TOXeepeMK
maapyiararyi yqup nomyJisiuiH FeHEeTHK TOITOLbIH
CyJairaaHji TYTr33MaJI aluriaar 6aiina [5]. AxyyHsl
TeHETHK OJIOH 5IH3 OalUIblH CyJairaar sByyJaxasn
ACC- 06a GAG-ISSR-DNA-mapkep XaMruii
TOXHPOMIKTOUT TOTTOOXK?D [6].

Mowuron, Tammap yynzpuitn 6onon Tac, Hapxan
omor, LIni agyyHsl TOMyIAIUITH T€HETUK TOTTOIBIH
cynanraar ACC- 6a GAG-ISSR-DNA wmapkepbin
OJIMMOP(U3MOOp  TOIOONYYIPH TOJOPXOMIOX0.
SAT33p MapKephlH sfH3 OypuiiH (parMeHTYYyIuilH
WIBPIIP3> OOJOH XyBbcal UXTIH Oaifraa HL Oycan
CyIUlaay/iblH MOHI'OJI aIyyHbl MOJIEKYJ F€HETHKUIHH
cynanraarai jayik Oaitna [2, 7]. ['eHomm00 X0BOpP
alenh OYXWil, TOCBIpJAT dYamBap cadrTait 0a
HyTarnax Oaiiraa ra3pblHXaa HOXLeJJ TOWA caifH

JAYTHIJIT

1. Mownron yynapuiin agyynag ACC-ISSR-DNA
MapkepbiH 14 dparment, [ammap yynnpuitH
anyyHn 29 ¢parment, [lapxax oMruiiH agyyHnI
15 ¢parment, Tac omruiid agyyna 23 ¢gparmenr,
lIun amyyan 21 dparment Oaiiraar TOTTOOB.
[onumop¢ ¢parMeHTHIH XyBb Hb XaMI'HHH HX
oytoy 91,3% Toc oMruifH aayyHbI MOMYJIISINL,

30XMIICOH HYTTHMH YYJIIpUHH anyyr cyaigax Hb
gyxan oM. un anyynsl nomymsauung GAG-ISSR-
DNA MapkepslH XOBOp HII' (parMeHT Oaiiraa Hb
axuriaraiaa. Tdc OMIMMH aayyHbl TOMYJISIU
noauMop(GU3MBIH  TYBIIMH MXT3H 5 Qparment
Oaiiraaruiin 33pATIPd XaMTHHH OJIOH TOIUMOPd
(parMeHT TOXHONIOK Oaiiraa 6a (1-p XYCHAIT) 3HD
anyy Oycan aayyHaac TMONMyJALMHH —TEHETHK
TOTTLIOOPOO XapbLUAHTYH XOJIACOH Hb (4-p 3ypar) 9H?
aayyHbl DSKOJOTHHH OHIIOTTOM X0JI000TO# Oaiix
MarajyuiajTau.

MOHTOJIBIH SIH3 OYpUIH DKOJIOTUIH HeXI1e Oaiiraa
Mownron 6a ammap yynnpuita 6omon Tac, Japxan
omor, Iun agyyHs! MOMyNAUUNAH T€HETUK TOTTLHIT
ACC- 0a GAG-ISSR-DNA MapKephIH
noauMop(U3MBIH  TyClaMKTaiiraap cyAajicaHaap
ACC-ISSR-DNA wmapkep Hb MOMYJSAINA IOTOPXH,
GAG-ISSR-DNA mapkep Hb NOMyJIALN XOOPOH/IBIH
XYBBCIBIT YHAJDX3J WIYY TOXHPOMKTOWT TOTTOOB
(3-p xycHorT).

xaMruiiH Oara Oyioy 46,7% Jlapxang oMruiiH
aJyyHbl OMYJISIIUA OaliHa.

2. Mownron yynmpuith amyyan GAG-ISSR-DNA
MmapkepbiH 12 dparment, [ammap yyanpuiin
anyyun 24 dparmenrt, Tac omruitH amyyam 18
¢parment, [Hapxag owmruitH anyyHn 14
¢parment, un anyynn 14 ¢parment OaiiHa.
[omumopd ¢parMeHTBIH XyBb Hb XaMI'MHH HX
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Oytoy 64,2% Ilun agyyHbl NOMyISLIM, XaMIHIH
bara Oyioy 25% MoHron YYIApUAH amayyHBI
nomysuy Oaiiraa Hb HIPIB.

3. MoHron agyyHsl TaBaH HOMYJIALU TyC OypwiiH
TIOTOPXH TeHEeTHK 0J10H stH3 Oafimer ACC-ISSR-
DNA wmapkepaap, MNOMyJSIUMHH XOOPOHABIH
TeHETUKAWH sraar GAG-ISSR-DNA
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ABSTRACT

Genetic diversity of Mongolian horse populations from different geographical areas were studied using genetic
polymorphism of the ACC- and GAG-ISSR- DNA marker types. In the horse breed Mongolian were
distributed 14 fragments, in Darkhad horse 15 fragments, in horse populations Shil 21 fragments, Tes 23
fragments and in Galshar horse population 29 fragments of ACC-ISSR marker and in Mongolian horse 12
fragments, in Darkhad horse 14 fragments, Shil horse 14 fragments, Galshar horse 24 fragments and in horse
population Tes 18 fragments of GAG-ISSR marker.

Comparative analyses of genetic structures in horse breeds Mongolian, Darkhad and Shil on the ACC- and
GAG-ISSR marker polymorphism indicated statistically significant genetic differences of these horse
populations.

KEYWORD: Mongolian horse, genetic diversity, polymorphism ISSR-DNA



