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Археозоологические материалы из поселения Абылай позволили впервые оце-
нить и охарактеризовать роль лошади в хозяйстве населения раннего железного века 
степной зоны Азии. Это пока единичные данные и результаты исследования новых 
поселений, возможно, дополнят и уточнят полученную картину.  
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The abundance of horse osteological assemblages in the Russian and Mongolian steppes opens 

for large-scale ancient DNA investigations, in a manner that is reminiscent of recent work in ancient 

human genomics. We screened the endogenous DNA content of a total of 170 skeletal remains from 

34 locations and identified a significant number of archaeological sites with exceptional post-mortem 

DNA preservation levels. Animal sex-ratios were generally found to be unbalanced, most often, but 

not exclusively, in favour of males. Preliminary analyses of genome-wide patterns of DNA variation 

in five specimens suggests a lack of geographical and/or temporal differentiation amongst the domes-

tic horses investigated. Further DNA sequencing is, however, required to test whether this pertains to 

the limited amount of genetic data currently available. Metagenomic sequencing data from a limited 

number of specimens were tentatively assigned to known horse parasites and/or pathogens. The bac-

terium Erysipelothrix rhusiopathie, which was previously identified in a sample of Przewalski’s horse 

that died in Halle (Germany) at the beginning of the 20th century, was found in investigated ancient 

horse from the site Monostoy-Nuga (Mongolia). The presence of bacterial pathogen of animals and, 

occasionally, humans, Staphylococcus lentus was detected in the horse population of the site Zoo-

longiyn am (Mongolia). In the last site and in the site Shohidon (Tajikistan) there were horses in-

fected with the protozoa Eimeria tenella. The obtained results are paving the way for a future charac-

terization of ancient horse diseases and epidemics. 
 

В течение последних лет при помощи анализа древней ДНК произошло переос-
мысление процесса одомашнивания лошадей с самых ранних этапов и до современ-

ности [Orlando, 2020]. Такие исследования показали, что происхождение генетиче-
ского состава многих популяций остается еще до конца невыясненным. При этом 

было выявлено неожиданное разнообразие генетических линий лошадей в начальный 

период доместикации [Schubert et al., 2014a; Librado et al., 2015; Librado et al., 2017; 

Gaunitz et al., 2018; Fages et al., 2019]. Несмотря на то, что уже получено около  
200 полных геномов разных лошадей, имеющихся данных пока недостаточно для 
решения ряда научных проблем, так как результаты часто ограничены количеством 

особей и числом археологических памятников, охватом регионов и/или хронологиче-
скими рамками. Такая ситуация, например, актуальна для изучения лошадей пазы-

рыкской культуры раннего железного века. Только для коней из одного археологиче-
ского комплекса было проведено глубокое геномное исследование (памятник Берель, 
Восточный Казахстан) [Librado et al., 2017]. Однако количество костных и других 
останков лошадей, найденных в курганах Алтая скифо-сакского времени [Тишкин, 

Дашковский, 2003, с. 144–150], является существенным и заслуживает целенаправ-
ленных молекулярно-генетических анализов. Чтобы лучше охарактеризовать генети-
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ческий состав популяций пазырыкских лошадей, реконструировать возможные эво-
люционные корни у таких же животных предшествующих периодов, а также опреде-
лить их возможное наследие после раннего железного века, была собрана обширная 
коллекция костных остатков от скелетов лошадей из  России, Монголии, Китая и 

Таджикистана. Эти данные в общем виде представлены на рис. 1, там же указано со-
отношение выявленных полов1

. Хронология комплекса Зоолонгийнам на данном эта-
пе требует уточнения с помощью радиоуглеродного анализа, поэтому пока конкрет-
ные цифры не отмечены, а дается такое обозначение: XX-XX_CE. По ряду памятни-

ков имеются результаты радиоуглеродного датирования (см., например, [Molodin et 

al., 2016]). Такая работа будет реализована практически по всем перспективным об-
разцам. Задача данной публикации заключается в том, чтобы продемонстрировать 
основные направления намеченной и выполняемой программы исследований. 

 

 
Рис. 1. Расположение 36 исследованных археологических памятников на карте-схеме  

и соотношение полов исследованных лошадей. 
 

Рассматриваемая коллекция включает в себя 13 различных видов костных остат-
ков от лошадей (рис. 2) и охватывает в общей сложности 36 археологических памят-
ников (рис. 1). Анализ древней ДНК был проведен в Лаборатории молекулярной ан-

тропобиологии и визуализации синтеза AMIS (CNRS UMR 5288, Тулуза, Франция), 
которая оснащена самым современным оборудованием и имеет все степени защиты 

от возможных контаминаций. Выделение древней ДНК проводилось по оптимизиро-

ванному и измененному методу Янга [Gamba et al., 2017]. Выделенная ДНК подвер-
галась мягкой ферментативной обработке смесью урацил-ДНК-гликозилазы и ДНК 

гликозилазы-лиазы для частичного устранения влияния посмертного повреждения 
ДНК на последующие анализы [Rohland et al., 2015]. Были приготовлены библиотеки 

ДНК с тремя индексами, их парноконцевое неглубокое секвенирование осуществля-
лось на секвенаторах Illumina. Последовательности ДНК выравнивали на референс-
ный геном лошади EquCab3 [Kalbfleisch et al., 2018], используя программу Paleomix 

[Schubert et al., 2014a] и оптимальные условия картирования [Schubert et al., 2012]. 

Фракция последовательностей ДНК, которая может быть уверенно каптирована на рефе-
ренсный геном лошади, предоставила возможность оценить содержание эндогенной ДНК, 

которая является показателем общего уровня сохранности ДНК (рис. 2). В общей сложно-
сти 13 различных видов остеологического материала были подвергнуты неглубокому сек-

                                                      
1
 Размер нарисованных квадратов пропорционален количеству проанализированных образцов (это 

число, следующее за знаком #) по каждому обозначенному памятнику, рядом с названием которого пред-
ставлена информация о датировке в соответствии с археологическим контекстом. 
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венированию методом дробовика или случайного фрагментирования для оценки содержа-
ния эндогенной ДНК. Как и ожидалось, пирамидальные части височной кости показали в 
целом более высокую степень сохранности ДНК, чем другие костные образцы. Тем не ме-
нее некоторые зубы, верхняя челюсть, лучевая и сесамовидная кости также показали от-
личную сохранность. Содержание эндогенной ДНК в них варьирует в пределах 50–75%. 

Остеологический материал из отдельных памятников дал исключительно хорошие резуль-
таты. Например, среднее содержание эндогенной ДНК в зубах и пирамидальных частях 
височной кости лошадей из пазырыкского некрополя Ханкаринский дол примерно равно 
70,2% (при анализе 23 образцов). Сохранность ДНК в образцах из других памятников явля-
ется умеренной. Хорошо известно, что на посмертную деградацию ДНК влияют факторы 

окружающей среды. Данное обстоятельство находит отражение в материалах аржано-
майэмирского времени из Монголии. Например, среднее содержание эндогенной ДНК в 
зубах и пирамидальных частях височных костей лошадей из жертвенников археологиче-
ского комплекса Ганга цагаан эрэг равно примерно 7,3% (при анализе 18 образцов). 

 

 
 

Рис. 2. Содержание эндогенной ДНК в остеологическом материале  
(количество образцов – 170; различные цвета ассоциированы с 36 разными исследованными 

археологическими памятниками). 
 

В целом, полученные результаты указывают на многообещающие возможности 

для дальнейшего геномного анализа остеологических материалов от древних лоша-
дей по всему рассматриваемому региону (рис. 1), поскольку костные образцы из не 
менее чем 28 памятников имеют содержание эндогенной ДНК, превышающее 25%. 

Данные неглубокого секвенирования были подвергнуты конвейерной обработке 
последовательностей через Zonkey [Schubert et al., 2017]. Получено подтверждение, 
что все проанализированные образцы принадлежат лошадям. Кроме того, фракция 
прочтений, выровненных на аутосомы и Х-хромосомы, помогла определить пол у 
113 особей (рис. 1). Оказалось, что практически во всех условных популяциях преоб-

ладали жеребцы (в среднем ~2,6 жеребцов приходилось на одну кобылу). Соотноше-
ние полов имело выраженные географические закономерности. Большинство таких 

памятников, с которых получено существенное количество материалов для палеоге-
нетических исследований, расположены в Монголии (например, Хантайн тов и Мо-

ностой-Нуга). Необходима последовательная работа, чтобы детально установить, 
отражают ли эти результаты конкретные стратегии организации табунов коней или 
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зафиксированные показатели демонстрируют недостаточную выборку образцов от 
лошадей из разных памятников. Эти все сведения можно будет сравнивать с наблю-

дениями археологов и заключениями археозоологов. 
Дальнейшее секвенирование генома методом дробовика или случайного фрагмен-

тирования было проведено для того, чтобы охарактеризовать полногеномные вариации 

ДНК у 44 образцов, которые имеют высокое содержание эндогенной ДНК. Полученных 
данных секвенирования оказалось достаточно для сбора полных геномов лошадей со 
средней глубиной покрытия (~ 0,25X). Хотя секвенирование ДНК исследуемых образцов 
еще продолжается, большой объем собранной информации позволяет сделать предвари-

тельный вывод о том, что исследуемые лошади не принадлежали к линии Equus lenensis 

(Ленская лошадь). К ней, по уже опубликованным данным, относится образец возрастом 

примерно 24 тыс. лет из памятника Мерзлый Яр в Туве [Fages et al., 2019]. Это позволяет 
предположить, что такая древнейшая линия лошадей, вероятно, исчезла к концу эпохи 
бронзы и началу раннего железного века (рис. 3А). Ни один из указанных образцов не 
попал в пределы кластера или рядом c данными по другой ныне вымершей древней ли-

нии лошадей, существовавшей на Пиренейском полуострове [Fages et al., 2019], или с 
кластером энеолитических коней из Ботая или Борлы-4 (Казахстан). Таким образом, все 
исследованные образцы, вероятнее всего, относятся к современной линии одомашнен-

ных лошадей. Исходя из полученных данных секвенирования, не было обнаружено 
сильных географических и/или временных различий (рис. 3B). Это было особенно харак-
терно для образцов от лошадей из памятника Катанда-II [Пластеева и др., 2018], резуль-
таты исследований которых перекрывают весь диапазон анализа главных компонент, 
занятого данными по костям из всех других исследованных археологических памятни-

ков. Однако это может быть связано с ограниченной разрешающей способностью теку-
щего набора последовательностей. Он включал только 33 из 260 однонуклеотидных по-
лиморфизмов, охватываемых, по меньшей мере, половиной образцов с минимальной 

частотой аллелей 5%. Прежде чем делать окончательные выводы, необходимо провести 

дальнейшее секвенирование древней ДНК имеющихся и других образцов из костных 
остатков пазырыкских лошадей. Наша текущая задача состояла в том, чтобы охарактери-

зовать последовательности полного генома 44 образцов с минимальной средней глуби-

ной покрытия 1–2 раза. Целевое обогащение участков генома, ассоциированных с раз-
ными мастями, размерами корпуса и скоростью бега [Cruz-Davalos et al., 2017], поможет 
определить ключевые фенотипические признаки лошадей рассматриваемых популяций. 

На заключительном этапе уже имеющиеся данные секвенирования подвергались ав-
томатической конвейерной обработке metaBIT, предназначенной для определения метаге-
номного содержимого выделенной ДНК [Louvel et al., 2016]. Стоит обратить внимание на 
следующие полученные результаты. Так, для одного зуба лошади из памятника Моностой-
Нуга (Монголия) была получена значительная доля прочтений секвенирования, ассоцииро-
ванных с Erysipelothrix rhusiopathie. Данный вид бактерий является хорошо известным па-
тогеном домашних животных и был ранее идентифицирован в образце от лошади Прже-
вальского, которая погибла в Галле (Германия) в начале XX в. [Der Sarkissian et al., 2015]. 

Есть сообщения о ряде смертельных случаев от этой бактерии у современных лошадей. 
Присутствие такого патогена в крови одной лошади из памятника Моностой-Нуга может 
указывать на то, что к раннему железному веку эта болезнь уже была распространена у 
домашних животных. Кроме указанного случая, одна таранная кость лошади из памятника 
Зоолонгийн ам (Монголия) содержала значительное количество Staphylococcus lentus, кото-
рый представляет собой бактериальный патоген для животных и эпизодически для людей. 
Наконец, Eimeria tenella была предварительно идентифицирована в двух других образцах 
из того же памятника и в одной сесамовидной кости из раннесредневекового некрополя 
Шохидон [Тишкин и др., 2019]. Этот паразит принадлежит к типу простейших Apicomplexa 

phylum. Он обнаруживается у разных животных, в том числе у лошадей. Установлено, что 
представители рода Eimeria вызывают инфекцию [Dubey, Bauer, 2018, с. 58–70]. Необхо-
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дима дальнейшая работа по выяснению того, могли ли выявленные патогены вызвать ги-
бель животных и как их геномы отличаются от геномов современных представителей. 

 

    А  В 
 

Рис. 3. Анализ главных компонент образцов, для которых получены полные геномы с ~0.25X глубиной 

покрытия. A: различные образцы, подвергающиеся дальнейшему секвенированию, показаны в оттенках 
оранжевого цвета и сравниваются с ранее опубликованными геномами с понижением выборки до образцов 
с ~1X средней глубиной покрытия [Schubert et al., 2014b; Librado et al., 2015; Gaunitz et al., 2018; Fages  

et al., 2019]; минимальная частота аллелей равна 5%, минимальное качество картирования и оснований 

равны, соответственно, 25 и 20, в то время как транзиции и триаллельные сайты не учитывались; анализ 
включал в себя 33260 аутосомных участка, которые были покрыты по меньшей мере в 50% образцов; 

Equus lenensis = синий, ботайские лошади = светло-зеленыей; архаичные и вымершие иберийские лоша- 
ди = розовый. Отдельные символы и/или цвета связаны с каждым археологическим объектом и аннотированы 
только один раз: ARI = Аржан-1, BIV = Бике-V, CHI = Чинге-Тэй-I, EH = Эрээн хайлаас, GT = Ганга цагаан 

эрэг, KAII = Катанда-II, KD = Ханкаринский дол, KT = Хантайн тов, KU = Куюм, HL = Логово гиены,  

MN = Моностой-Нуга, SH = Шохидон, TVI = Телеутский Взвоз-I, UR = Ушкийн-Увэр, YAII = Яломан-II, 
ZA = Зоолонгийн ам; B: тот же анализ, ограниченный 44 образцами, которые указаны в исследовании. 

 

Кратко представленные результаты являются только частью большой програм-

мы по изучению древних лошадей Алтая и сопредельных территорий. 
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