
Уважаемые господа, пользователи сайта или соответствующей программы! 

Этот материал мы публикуем для лучшего понимания того, как работать с нашим сайтом on line и с 

программой, которую Вы можете скачать с сайта и применить ее off line.  

Здесь цитируется одна из научных статей соответствующей тематики и по ходу цитирования демонст-

рируется как расчеты, упомянутые в статье, могли бы быть проделаны с помощью нашего сайта on 

line или с помощью программы, которую Вы можете скачать с сайта и применить ее off line. 

Вначале мы указываем название уважаемого журнала, где была опубликована статья, ее реквизиты и 

список авторов статьи. 
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Н.В. ГУТОРОВА, Н.В. ДАНИЛЬЧЕНКО, С.В. НИКИТИН 
 

Оценивали генетическую структуру трех популяций лошадей орловской и русской рысистых пород по аллелям системы D групп крови. Для 

идентификации аллелей и генотипов по фенотипам использовали ограниченные панели антисывороток-реагентов. Рассматриваются различия между 

породами и географически разобщенными популяциями лошадей, обусловленные векторами естественного и искусственного отбора. 
 

Известно, что система D групп крови лошадей контролируется тесно сцепленными генами, так называемыми комплекс-

ными аллелями (гаплотипами), каждый из которых детерминирует фиксированный набор антигенов, передающийся потомству как 

единая феногруппа. Среди млекопитающих, имеющих генетические системы с аналогичной детерминацией, у домашних лошадей 

система D групп крови является одной из наиболее сложных. В настоящее время известно 17 антигенов (Da, Db, Dc, Dd, De, Df, 

Dg, Dh, Di, Dk, Dl, Dm, Dn, Do, Dp, Dq, Dr), образующих феногруппы, генетический контроль которых осуществляется 24 ком-

плексными аллелями (D
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) (1, 2). Поэтому применение даже полной панели антисывороток-реагентов ко всем 

17 антигенам не позволяет однозначно идентифицировать многие генотипы по фенотипу. Ситуация осложняется еще и тем, что в 

последнее десятилетие сократилось производство реагентов. В то же время высокий полиморфизм и сложная комплексная детер-

минация феногрупп D-системы групп крови отражают ее селективную значимость. В связи с этим определение уровня полимор-

физма этой системы имеет научно-теоретическое значение при оценке микроэволюционных процессов в ходе отбора. В популяци-

ях лошадей для определения частоты аллелей и генотипов D-системы групп крови используют косвенные методы анализа, в част-

ности соотношение Харди-Вайнберга (3). 

В задачу нашей работы входила оценка частоты аллелей системы D групп крови в трех популяциях орловских и русских 

рысаков, а также различий между этими породами. 

Методика. Объектом исследования служили три выборки (n = 341) лошадей: I (n = 176) и II (n = 70) — соответственно 

русские и орловские рысаки (из Западной Сибири), III (n = 95) — орловские рысаки (из европейской части России). Образцы крови 

лошадей сибирских и европейской популяций тестировали соответственно в Новосибирском аграрном университете и Всероссий-

ском НИИ коневодства (ВНИИК) по единой методике при использовании антисывороток-реагентов производства ВНИИК (4-6). 

При типировании животных применяли семь антисывороток-реагентов, которые позволяли выявить только семь соответствующих 

антигенов системы D групп крови (Da, Dс, Dd, De, Df, Dh, Dm). В связи с этим 24 аллеля мы распределили по 10 группам, объеди-

нив аллели с идентичными  фрагментами  (молекулярными  маркерами  гаплотипов), — так называемые условные аллели, частоту 

которых и определяли в исследуемых выборках животных (табл. 1). 

 

1. Группировка аллелей системы D групп крови лошадей рысистых пород для анализа генетической структуры популяций 
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Вот как это выглядит в нашем софте. 
 

Поясним, что из статьи ясно, что здесь имеются (в нашей терминологии) 7 тестов a, c, d, e, f, h, m и 10 аллелей. А именно, аллели  

a d, c m, c e f m, c e m, c f m, d e, d f, d h m, d, реагирующие на соответствующие тесты (и только на них и реагирующие) и аллель – 

(минус), ни на один из этих тестов не реагирующий.  

 

При использовании сайта on line Вам надо авторизоваться (если это не было сделано ранее) и войти. При авторизации достаточно 

просто указать придуманные для себя логин и пароль, а затем использовать их при входе. Авторизация обеспечит сохранение Ва-

ших задач и не допустит, чтобы Ваши задачи были доступны посторонним. Ни адрес электронной почты, ни телефон, ни номер 

банковской карты мы не спрашиваем. Затем надо щелкнуть по кнопке ―Сформировать новую задачу‖ и в открывшемся окне запи-

сать исходные данные задачи – список аллелей. Для этого надо сперва щелкнуть по страничке с карандашом в столбце ―Редакти-

рование‖ в списке аллелей (для каждой строки надо открывать редактирование отдельно), а затем вводить наименования аллелей. 

Для цитируемой статьи скрин экрана с записью этих исходных данных выглядит так: 

 

 

 
 

 

Теперь надо щелкнуть мышкой на зелененькой птичке слева на информационной строке с первыми десятью аллелями и затем – по 

кнопке ―НАЧАТЬ РАСЧЕТ‖. Затем придется немного подождать и Вам будет выдано следующее окно. О нем поговорим позже. 



 

При работе с программой (off line) надо нажать в главном меню кнопку ‖Новая задача‖ и ввести наименования аллелей. Соответ-

ствующий скрин окна программы выглядит так: 

 

 

 
 

 

В программе все поля открыты для редактирования. Просто введите наименования аллелей. Затем нажмите кнопку ―Проверка и 

переход к фенотипам‖ и получите следующий экран. О нем поговорим позднее. 

 

Возвращаемся к цитированию статьи. 
 

**************************************************************************************************************** 

 

Статистическую обработку данных проводили по Лакину (7). Предполагалось, что частота условных аллелей в выборках 

должна иметь значения, близкие к ожидаемым по Харди-Вайн-бергу, поэтому ее определяли по максимуму правдоподобия: Lh = 

nilog(Pi), где ni — фактическое число конкретных фенотипов, Pi — частота фенотипа в популяции, теоретически ожидаемая по 

Харди-Вайнбергу (табл. 2). Достоверность соответствия частоты аллелей, рассчитанной по Lh, оценивали на основании совпаде-

ния фактического и теоретического числа фенотипов по критерию 2
 (8). Степень отклонения фактического числа фенотипических 

классов от ожидаемого оценивали по коэффициенту корреляции (r). 



 
 

2. Характеристика выявляемых фенотипов по системе D групп крови лошадей рысистых пород 
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П р и м е ч а н и е: р — частота условных аллелей в популяции. 

Особое примечание 1. Цифр, указанных в скобках в исходной статье нет. Они помещены авторами сайта. 

Их смысл разъясняется ниже. 

Особое примечание 2. В последней строке приведенной выше таблицы допущена (как мы полагаем) опе-

чатка (лишний плюс в столбце De). Она должна выглядеть так: 
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Вот как это выглядит в нашем софте. 

 
Ниже приведены скрины экранов сайта и программы, сформированных после указаний списка аллелей. Видно, что программы 

автоматически сформировали списки фенотипов и генотипических составов классов. Они полностью совпадают с аналогичными 

данными таблицы 2, приведенной в статье, но иначе упорядочены. Именно на номера строк на этих экранах указывают цифры в 

скобках, добавленных нами в исходную таблицу 2.  Так, например, пятой строке таблицы 2 соответствует строка 12 в наших экра-

нах. Нам представляется, что Вы легко поймете принцип упорядочения фенотипов, примененный в программах…. Формулы ожи-

даемых частот фенотипов программы знают и используют в расчетах, а показывать их на экране, вроде бы, необходимости нет. 

Это просто формулы закона Харди-Вайнберга. 

В эти экранные формы надо внести данные о поголовье фенотипов. При on line работе (на сайте) перед вводом надо нажать на кар-

тинку в поле ―Редактирование‖, а после ввода – зеленую птичку в том же поле. Окончив ввод поголовья фенотипов, нажмите 

кнопку ―Пересчитать сумму факт. кол.‖. После этого Вы увидите суммарное поголовье и сможете проверить правильность ввода 

поголовья фенотипов. Если есть ошибки, можно их исправить, вновь включив режим редактирования и правильно завершив ре-

дактирование. Если все верно, нажмите на кнопку ―ПРОДОЛЖИТЬ РАСЧЕТ‖. Получите результаты, которые мы рассмотрим ни-

же.  

Здесь фактическое поголовье заполнено по данным таблицы 4 цитируемой статьи. На первом скрине взяты данные I выборки 

(nфакт), на втором – данные выборки II, на третьем – данные выборки III. Причем ввод данных в последней строке не завершен, на-

до еще щелкнуть по зеленой птичке слева. 

 

 

 
 

 

 



 
 

 
 



При работе off line (с программой) поля поголовья всегда открыты для редактирования. Подсчет суммарного оголовья здесь будет 

осуществлен автоматически. Ничего специально для редактирования и подсчета суммарного поголовья в off line программе нажи-

мать не надо. А после ввода поголовья надо нажать кнопку ―Начать расчет‖. На скрине представлен экран программы до внесения 

данных о поголовье фенотипов. Поскольку последовательности фенотипов в on line и в off line тождественны, заполнить таблицу 

не сложно, используя приведенные выше скрин-шоты on line варианты. 

 

 
 

 

Возвращаемся к цитированию статьи. 
 

**************************************************************************************************************** 

 

Результаты. Лошади рысистых пород в разных выборках существенно различались по частоте аллелей системы D групп 

крови (табл. 3). При этом различия между европейской и сибирской популяциями орловских рысаков были аналогичны таковым 

между орловскими и русскими рысаками.  Частота аллеля  D
cm  

(модальная для всех трех популяций) у ор- 

ловских рысаков из европейской части России была в 1,5-2,0 раза выше, чем 

в сибирских популяциях. 

Следовательно, по этому параметру внутрипородная изменчивость 

значительно превосходит межпородную. Орловские рысаки из Западной 

Сибири, характеризовались высокой частотой аллелей D
df

 и D
–
, которые в 

других популяциях встречались очень редко (0,3-0,5) или даже практически 

отсутствовали. 

Для более полной количественной оценки различий между популя-

циями мы рассчитывали генетические дистанции по частоте как фенотипов, 

так и аллелей системы D: 
 

Сравниваемые популяции лошадей По частоте фенотипов По частоте аллелей 

Русская рысистая (сибирская популяция)— 

орловская рысистая (европейская популяция) 0,1429 0,0322 

Орловская рысистая (сибирская популяция)— 

орловская рысистая (европейская популяция) 0,2683 0,0622 

Русская рысистая (сибирская популяция)— 

орловская рысистая (сибирская популяция) 0,2830 0,0843 

 

 

 

 

3. Частота аллелей D-системы групп крови 

лошадей рысистых пород 
 

Аллель I выборка II выборка III выборка 

Dad 0,20 0,11 0,17 

Dcm 0,29 0,21 0,41 

Dcefm 0,04 0,01 0,01 

Dcem 0,07 0,05 0,05 

Dcfm 0,03 0,01 0,01 

Dde 0,18 0,10 0,07 

Ddf 0,03 0,12 0,05 

Ddhm 0,05 0,08 0,07 

Dd 0,10 0,18 0,15 

D– 0,01 0,13 0,01 

П р и м е ч а н и е. Описание вариантов см. в разделе «Ме-

тодика». 



 

 

Вот как это выглядит в нашем софте. 
 

 

 

Наши программы всегда работают только с одной популяцией. Потому и сравнение популяций здесь не предусмотрено. Соответ-

ственно, нет и расчета генетических дистанций. Зато сведения о популяциях более подробны, чем в цитируемой статье.  

Результаты расчета занимают довольно много места. Мы ограничимся рассмотрением результатов, полученных on line  для выбор-

ки I и выборки III таблицы 4 цитируемой статьи. Сразу скажем, что результаты вполне соответствуют данным цитируемой статьи. 

Отметим, что и результаты по выборке II также вполне согласуются со статьей. Мы не будем приводить результаты расчетов off 

line как из-за слишком большого объема данных, так и по тому, что они полностью соответствуют on line результатам, хотя и от-

личаются по форме. 

Итак, ниже приведены три скрина результатов для выборки I. Это скроллинги одного ―длинного‖ окна результатов. 

 

 
 

Отчет по аллелям хорошо совпадает с данными по выборке I таблицы 3 исходной статьи. Незначительное различие может быть 

объяснено спецификой округлений в расчетах. Отметим, что контрольный расчет, проведенный нами с использованием Excel, 

ближе к нашим результатам, чем к данным статьи. 

Сравнение результатов, полученных по критерию максимума правдоподобия, с результатами, полученным по двум другим крите-

риям, демонстрирует устойчивость решения. 

Аналогов отчета по тестам и отчета по генотипам в статье нет. 

 

 



 
 

 

 

 
 



Отчет по фенотипам также хорошо согласуется с данными таблицы 4 цитируемой статьи. О расхождениях – их причины те же, что 

и отмеченные выше.  Как и отмечено ранее, контрольный расчет, проведенный нами с использованием Excel, ближе к нашим ре-

зультатам, чем к данным статьи. 

Наиболее существенны ―Интегральные результаты расчета‖. Значения вероятности соответствия закону Харди-Вайнберга, равное 

0 (по критерию хи-квадрат) указывает на то, что рассматриваемая популяция этому закону не соответствует. Следовательно, все 

результаты расчетов, несмотря на их стабильность и на соответствие статье, строго говоря смысла не имеют…. Это отмечено в 

цитируемой статье (например, в таблице 4) и там же даны пояснения этого.  

Ниже даны скрин-шоты для выборки III.  

Пояснения к ним аналогичны, за исключением того, что значения вероятности соответствия закону Харди-Вайнберга, равное 0,473 

(по критерию хи-квадрат) указывает на то, что рассматриваемая популяция хорошо соответствует этому закону и результаты рас-

четов статистически значимы. Это так же соответствует материалам цитируемой статьи. 

 

 
 

 



 

 
 

Ну, собственно, на этом данный пример использования нашего софта и завершен. Но цитирование статьи будет продолжено, по-

скольку в оставшейся части статьи содержатся сведения, на которые мы здесь ссылались.  

Нам осталось пожелать всяческих успехов специалистам, использующих наши программы. Что и де-

лаем. Успехов!!! 
 

Завершаем цитирование статьи. 
 

**************************************************************************************************************** 
 

 
 

Дистанции, рассчитанные по частоте аллелей, оказались существенно меньше, чем по частоте фенотипов групп крови, од-

нако тенденция была сходной. Так, наименьшая дистанция выявлена между популяциями русского и орловского рысака из евро-

пейской части России, а наибольшая — между рысаками русской и орловской пород из Сибири. Внутрипородные географически 

разобщенные группировки рысаков орловской породы занимали промежуточное положение, располагаясь по этому показателю 

ближе к популяциям из Западной Сибири. 

Поскольку значения частот аллелей рассчитывали по максимальному правдоподобию с предположением о соответствии 

соотношению по Харди-Вайнбергу, то заранее ожидалось, что расхождение по фактической и теоретической частоте фенотипов 

будет минимальным. Однако оказалось, что по этому показателю различия в популяции русских рысаков были статистически зна-

чимыми, тогда как в двух популяциях орловских рысаков — соответствовали соотношению по Харди-Вайнбергу (табл. 4). 

При расчете коэффициентов корреляции между фактическим и теоретически ожидаемым числом фенотипических классов 

соответствующие комплексные фенотипы были обозначены как феногруппы по принципу присутствия в эритроцитах тех или 

иных сочетаний антигенов D-системы групп крови. Это соответствие оказалось максимальным в III и минимальным — в I выбор-

ке; орловские рысаки II выборки занимали промежуточное положение, приближаясь к показателям лошадей из I выборки. Анализ 

полиморфизма по аллелям D-системы групп крови показал, что различия между популяциями лошадей одной и той же породы из 

географически удаленных регионов (II и III выборки) могут быть столь же значительными, как и между породами, несмотря даже 

на неоднократный завоз производителей из других районов. 

Различная степень отклонения изучаемых популяций от состояния равновесия по Харди-Вайнбергу свидетельствует об 

участии высокополиморфной D-системы  групп  крови в формировании общей приспособлен- 
4. Фактическое (nфакт.) и ожидаемое (nтеор.) число фенотипов системы D групп крови в различных популяциях лошадей рысистых 

пород 
 

Комплексные фенотипы по наличию 

антигенов 

I выборка 

(n = 176) 

II выборка 

(n = 70) 

III выборка 

(n = 95) 

Da Dc Dd De Df Dh Dm nфакт. nтеор. nфакт. nтеор. nфакт. nтеор. 

+ – + – – – – 2 14,78 3 5,62 9 7,91 

– + – – – – + 25 15,82 6 6,91 18 16,75 

– + – + + – + 1 6,65 0 0,64 0 1,02 

– + – + – – + 2 8,25 4 2,56 2 4,23 

– + – – + – + 3 3,33 0 0,48 0 0,81 

– – + + – – – 11 12,67 5 5,04 3 2,59 

– – + – + – – 1 1,32 8 6,22 1 1,76 

– – + – – + + 1 2,38 3 3,92 2 2,59 



– – + – – – – 2 2,11 8 5,54 0 2,42 

– – – – – – – 0 0,02 1 1,18 0 0,01 

+ + + – – – + 18 20,42 5 3,23 10 13,24 

+ + + + + – + 9 2,82 2 0,15 0 0,32 

+ + + + – – + 16 4,93 0 0,77 6 1,62 

+ + + – + – + 4 2,11 0 0,15 1 0,32 

+ – + + – – – 8 12,67 0 1,54 2 2,26 

+ – + – + – – 0 2,11 2 1,85 0 1,62 

+ – + – – + + 6 3,52 3 1,23 1 2,26 

– + + + – – + 27 25,27 6 4,90 6 7,54 

– + + – + – + 6 4,44 5 3,95 8 4,28 

– + + – – + + 5 5,10 2 2,35 8 5,45 

– + + – – – + 16 10,21 3 5,29 16 11,69 

– + + + + – + 7 7,00 0 1,54 0 1,12 

– + + + + + + 0 0,70 0 0,11 0 0,13 

– + + + – + + 1 1,23 0 0,56 0 0,67 

– + + – + + + 1 0,53 0 0,11 0 0,13 

– – + + + – – 2 1,90 1 1,68 1 0,67 

– – + + – + + 2 3,17 3 1,12 1 0,93 

– – + + + + + 0 0,53 0 1,34 0 0,67 

Достоверность различий (Р) < 0,001 Нет Нет 

Коэффициент корреляции (r) 0,80 0,85 0,93 

П р и м е ч а н и е. То же, что в табл. 3. 

 

ности особей и их сообществ, а также о различной интенсивности протекающих в этих популяциях селективных процессов. Воз-

можно, это отклонение оказывает влияние и на расхождение векторов отбора, при различных вкладах естественного и искусствен-

ного отбора в формирование генофонда популяции. 

В европейской популяции орловских рысаков, предковой как по отношению к сибирской популяции, так и к рысакам рус-

ской породы влияние отбора было минимальным. Это объясняется тем, что рысаки европейской популяции обитают в «первичном 

ареале» — «центре происхождения» (по Вавилову) (9). При этом можно предположить, что генофонд орловской рысистой породы 

наиболее консолидирован, а изменения, при-вносимые искусственным отбором, незначительны и не приводят к существенным 

отклонениям от ожидаемых по соотношению Харди-Вайнберга. 

Четкая дифференциация западно-сибирской группировки орловских рысаков от европейской популяции по частоте алле-

лей D
df

 и D
–
, скорее всего, обусловлена генетико-автоматическими процессами, «эффектом основателя». В то же время незначи-

тельное отклонение от соотношения Харди-Вайнберга может быть обусловлено естественным отбором в пользу наиболее адапти-

рованных к местным условиям особей. Влияние искусственного отбора в этом случае менее вероятно, так как отбор в обеих попу-

ляциях орловских рысаков проводят по одному и тому же комплексу признаков, в который не входят группы крови (последние 

используют лишь для иммуногенетической экспертизы родословных) и относительно одинаковыми методами. 

В отличие от орловских рысаков при разведении русской рысистой породы регулярно использовали прилитие крови ло-

шадей американской селекции (стандартбредная «кровь»). Значительное нарушение соотношений Харди-Вайнберга в изучаемой 

популяции русских рысаков имеет двойственную природу и является результатом суммарного действия естественного и искусст-

венного отбора. Поскольку русские рысаки представляют собой «продукт» относительно недавнего скрещивания двух фенотипи-

чески и генетически разнородных пород с продолжающимся прилитием крови лошадей американской селекции, при их разведе-

нии в условиях Западной Сибири должно выщепляться значительное число особей, генотипы которых могут оказаться относи-

тельно менее адаптивными. В результате избирательной гибели (преимущественно на ранних этапах онтогенеза) или выбраковки 

таких особей естественным образом соотношение генотипических и фенотипических классов в популяции нарушается. 

Необходимо отметить, что селекцию русских рысаков в отличие от орловских проводят в последнее время не по комплек-

су признаков, а главным образом по признакам резвости, что опять же должно сопровождаться смещением равновесия по частоте 

генотипических классов. 

Таким образом, значительные отклонения по соотношению фенотипов и генотипов генетических систем лошадей рыси-

стых пород обусловлены совместным действием естественного и искусственного отбора. Исключительная полиаллельность, высо-

кая полиморфность и возможная ассоциированность D-системы групп крови лошадей с некоторыми морфофизиологическими 

признаками свидетельствуют о необходимости использования в селекции генетических маркеров (10, 11). 
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GENETIC STRUCTURE OF POPULATIONS OF THE HORSE  

TROTTER BREED ON ALLELES OF SYSTEM D OF BLOOD GROUPS 
 

S.P. Knyazev, R.M. Dubrovskaya, N.S. Fadeeva, N.V. Gutorova, N.V. Danil’chenko, S.V. Nikitin 
 

S u m m a r y 
 

The authors used the original technique for identification of alleles and genotypes on the phenotypes by means of limited panel of antiserum-reagents and popula-
tion-genetic analysis for the purpose of estimation of genetic structure of three horse populations of the Orlov and Russian trotter breed on alleles of  D system of blood groups. 
The differences between the breeds and geography disconnected animals populations were revealed, that is due to different vectors of the natural and artificial selection. 


