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OSSZEFOGLALAS

A gidran hagyomanyos magyarorszagi lofajta tobbszor is a kihalas szélére keriilt. A tobbszori palacknyakhatas ellenére, genetikai diver-
zitasanak egy részét megorizte, fogathajtasban és dijugratasban is igen komoly eredményeket ér el. Hazankon kiviil csak Bulgaria és Romd-
nia rendelkezik még kisebb gidran dallomannyal, ezért a vilagordkség szempontjabdl is fontos fajtatisztan torténd fenntartasa. Tanulmanyunk
alapjat a gidran kancak mitokondrialis DNS szakaszainak vizsgalata adja, kihasznalva a mtDNS specialis oroklédési sajatsagait. Vizsgalataink
soran 251 kancatol vett szorminta vizsgalatat végeztiik el, melyek kiilonbozd magyarorszagi ménesekbdl szarmaztak, és az altalunk vizsgalt sza-
kaszok a citokrom b és a D-loop régioban talalhatéak. A beérkezé mintdk koziil a végsé analizis sordn a citokrom b régio esetén 251, a D-loop
régio esetén pedig 246 minta keriilt értékelésre. A vizsgalt két régio eltérd mutdcios rataval rendelkezik, ennek megfelelden kiilonbozik a haplo-
tipusok szama és a mintdink haplotipusokba térténd besorolasa is. A két régio haplotipusai nagyrészt megfeleltethetéek a méneskonyvi kanca-
csaladokkal, esetleges méneskonyvi elirasrol csak par esetben beszélhetiink. Fontos lehet azoknak a kancacsaladoknak a megdrzése, te-
nyésztésben tartasa, melyek molekularis genetikailag is igen diverznek mutatkoztak a t6bbi kancacsaladhoz viszonyitva, viszont a kihalds szé-
lére keriiltek.

Kulcsszavak: mitokondrialis DNS, citokrom b, D-loop, gidran, kancacsalad, méneskonyv
SUMMARY

The traditional Hungarian horse breed, Gidran has been close to the edge of extinction several times. Despite the multiple bottleneck
effect, the breed has retained a part of its genetic variability, and performed prominently in carriage driving and show-jumping competitions.
Maintaining of the Gidran breed is important in the point of view of world heritage; because besides Hungary, smaller Gidran populations
exist only in Bulgaria and Romania. Taking advantage of the special inheritance features of mtDNA, our study focused on two mtDNA regions
of Gidran mares. Altogether, 251 hair samples from various Hungarian studs were examined. The analysis was successfully made in case
of 251 samples of the cytochrome b and in case of 246 samples of D-loop regions. Because of the distinct mutation rates of the two mtDNA
markers, the number of the haplotypes and the way of grouping samples into haplotypes was different. Our key finding was that most
haplotypes may be compatible with mare families of the stud book; however incidental mistakes in stud book have occurred only in a few
cases. Our results indicate the importance of the preservation and breeding those mare families, which are molecular genetically more diverse
than the others, and are in the edge of extinction.

Keywords: mitochondrial DNA, cytochrome b, D-loop, Gidran, mare family, studbook

BEVEZETES val és 21 ménnel rendelkezik. Hazankon kiviil Bulga-
ridban és Romaniaban talalhatéak még kisebb gidran

A gidran lofajtanak kiilonleges genetikai értéke populaciok (kevesebb, mint 50 10). A romaniai és bul-
miatt fontos a tenyésztésben tartasa, Iétszamadata miatt gariai populdciok statusza kritikusnak mondhatd, a
génmegodrzésre szorul, hazai kitenyésztése folytan vé- hazai populaciok statusza sem ad megnyugvasra okot,
delmet érdemel. A gidran a tudatos tenyésztéi munka- a veszélyeztetett kategoriaba tartozik (DAD-IS, 2014).
nak koszonhetéen Mezohegyesen alakult ki, s sport- Az el6bb leirtakbol egyértelmiien kovetkezik, hogy a
teljesitményét tekintve immar 150 éve az élvonalban gidran fajta genetikai diverzitasanak a megdrzése a je-
van. Az eredeti gidran allomanyt tizenhat ¢sanyara lenleg aktiv tenyésztokozdsségnek €s kutatoi allomany-

lehetett visszavezetni, de az idk soran sajnos tdbb csa- nak egyarant fontos feladata. 1992-t61 a Kisbéri-félvér
lad is kihalt. A roman megszallast kovetden hatalmas ¢és Gidran Létenyészto Orszagos Egyesiilet a fajta fenn-
veszteség érte a fajtat, az akkori leltar szerinti majd- tartdja és a nemesitdje, igy szervezett keretek kozott
nem szaz gidran kancabol minddssze tizenharom egyed folyik a tenyésztés.

maradt meg (Mihok et al., 2003). Késoébb sikeriilt a Napjainkban egyre inkabb jellemz6, hogy a kiilon-
kancalétszamot ndvelni, viszont a II. vilaghaboru utan boz6 nemzetek torekednek a sajat, 6shonosnak szamito
csak huszonnyolc menekitett kanca érkezett vissza N¢é- fajtaik megdrzésére, aminek soran a tudomany gyakor-
metorszagbol. Sajnos elmondhato, hogy a gidran eurod- latra értett eredményeit igyekeznek beépiteni a tenyész-
pai viszonylatban az egyik leghanyatottabb sorst ha- tési programjaikba. Gyakoriak a genetikai diverzitasuk
tas félvér populacio (Mihok, 2002). A FAO DAD-IS megtartasara, valamint novelésére iranyul6 kutatasok,
(Domestic Animal Diversity Information System database sokszor a molekularis genetika eszkdztarahoz nytlnak

of the FAO; internet cim: http://dad.fao.org/) adatai segitségiil a megvalositas folyamataban (Yang et al.,
alapjan a magyarorszagi gidran allomany 298 kanca- 2002, Lopes et al., 2005). Egyes gének, szakaszok mar-
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kerként szolgalhatnak, amelyek segithetnek a kiilon-
bozo fajtak genetikai diverzitasanak feltérképezésében.
A diverzitassal kapcsolatos vizsgalatok soran leggyak-
rabban hasznalt markerek k6z¢ a DNS mikroszatellitek,
SNP-k (Single Nucleotide Polimorphism), Y-kromo-
szoéma és mitokondrialis DNS szakaszok tartoznak. A
mitokondrialis szekvenciadk az evolicids és filogene-
tikai kutatasokhoz alapot kinal6 szakaszokat jelente-
nek, mint példaul a citokrém b (CYTB), citokrom c
oxidaz (COI/II), riboszomalis RNS gének (16S, 58S,
28S) és a fehérjét nem kodold hipervariabilis (D-loop)
régi6 (Bruford et al., 2003).

Tanulmanyunk alapjat a gidran kancéak mitokond-
ridlis DNS szakaszainak a vizsgalata adja, kihasznalva
a mtDNS specialis 6roklodési sajatsagait. A mtDNS
ugyanis tobb tulajdonsagat tekintve is kiilonbozik a
genomialis DNS-t6l. Anyai agon 6roklodik és a hiba-
javitas hianya kovetkeztében polimorfizmusok gyak-
rabban alakulnak ki. Az altalunk vizsgalt szakaszok
kozott a legfontosabb kiilonbség, hogy a citokrom b
kédol fehérjét, mig a D-loop-rol nem irddik at fehérje,
ennek kdszonhetden nincs rajta szelekcios nyomas,
hipervariabilis. A mtDNS citokrom b génjének kiilon-
boz6 szakaszait tobb tanulmany is hasznalta mar filo-
genetikai analizisekhez (Esposti et al., 1993), ugyan-
akkor a D-loop régio vizsgalata is igen gyakori kiilon-
b6z6 diverzitas vizsgalatokban (Jansen et al., 2002,
Cieslak et al., 2010, Priskin et al., 2010). A szekven-

ciak kozotti kiilonbségek egyik legszemléletesebb ab-
razolasi médja a torzsfakészités, mely soran a gene-
tikailag egymashoz leginkabb hasonlit6 egyedek azo-
nos, mig a kiilonb6z6 egyedek tdvolabbi dgakra keriil-
nek egymastdl a vizsgalt szakasz tiikrében.

ANYAG ES MODSZER

Vizsgalataink soran tobb mint 250 kancatol vett
szOrminta vizsgalatat végeztiik el, amelyek kiilonbozd
magyarorszagi ménesekbdl szarmaztak. A vizsgalathoz
a torzskonyvi nyilvantartas szerinti valamennyi, ma
1étez6 kancacsaladbol sikeriilt a mintdk beszerzése,
amik az alabbiak: borodi 1-es, borodi 2-es, borodi 3-as,
borodi 5-6s, borodi 6-0s, borodi 7-es, borodi 14-es,
borodi 17-es, borodi 18-as, borodi 19-es, mez6hegyesi
1-es, mezShegyesi 2-es, mezdhegyesi 3-as, mezdhe-
gyesi 4-es, mezbhegyesi 5-0s, mezéhegyesi 6-0s, me-
zOhegyesi 7-es, mezbhegyesi 8-as, mezOhegyesi 9-¢s,
mezohegyesi 11-es, mezéhegyesi 12-es, mezéhegyesi
13-as, mezOhegyesi 14-es, mezéhegyesi 15-0s, mezo-
hegyesi 17-es, mezOhegyesi 18-as, mez6hegyesi 19-es,
mez6hegyesi 21-es, népies 9-es, népies 22-es, népies
23-as. A beérkez6 mintak koziil a végsd analizis soran
a citokrom b régi6 vizsgalatanal 251, a D-loop régional
pedig 246 minta keriilt értékelésre. A DNS izolalasa
szO6rhagymabol tortént (FAO/IAEA, 2004). A PCR so-
ran a kovetkezd primerparokat alkalmaztuk:

— D-loop régioban: 15444F 5°-ACCATCAACACCCAAAGCTG-3’
15742R 5’-GCTGATTTCCCGCGGCTTGGTG-3’ (Priskin et al., 2010);

— Cyt-b régioban:

14115F5’-TTCCCACGTGGAATCTAACC-3’

15206R5°-ACTAACATGAATCGGCGGAC-3’ (Sziszkosz et al., 2013).

A mintak szekvenalasat az Eurofins MWG Operon
¢és a Macrogen Europe cégek végezték. Az eredmények
bioinformatikai értékelése soran a leolvasott nukleoti-
dok helyességét a Codon Code Aligner v. 4.2.7 (Codon
Code Corporation, 2014) programmal ellenériztiik. A
szekvencidkat a ClustalW (Larkin et al., 2007) prog-
rammal hasonlitottuk dssze, a statisztikai analizisek so-
ran a jModelTest (Posada, 2008), MEGAG6 (Tamura et
al.,2013) és a dnasp5 (Rozas et al., 2009) programcso-
magokkal szamoltunk. A filogenetikai fak készitése
soran a Maximum-Likelihood, ,,legnagyobb valdszi-
nliség” modszert alkalmaztunk (Hasegawa et al., 1985).
Kitekintésként (outgrup-ként) mindkét esetben a sza-
mar (E. asinus, NC001788) szekvenciajat hasznaltuk.
Az illesztés utan a végso statisztikai értékelés soran a
citokrom b région beliil 684 nukleotidnak, a D-loop
région belill pedig 197 nukleotidnak a vizsgalata valo-
sult meg.

EREDMENYEK

A szekvencidk ellenérzése és korrigaldsa utan a
filogenetikai torzsfa elkészitése kovetkezett. Mindkét
régidra kiilon-kiilon készitettiink filogenetikai torzs-
fakat, az els6 abran a citokrom b régid vizsgalata altal
kapott eredmények lathatdak (1. abra), mig a masodik
abra a D-loop régio analizise altal kapott eredményeket
tartalmazza (2. abra). A nagy egyedszamra valo tekin-
tettel a torzsfa kor alakban keriilt dbrazolasra és a jobb

atlathatosag kedvéért a sziirke kiilonb6z6 arnyalatai
jelzik a kiilonb6z6 haplotipusokat. Mindkét filogene-
tikai fa bemutatasanal a belsé korben talalhatoak a
mintak egyedi azonositoi, mely alapjan a kancak egy-
értelmiien beazonosithatéak, a méneskonyvekben
visszakereshetdek. A kiilsd koriven az egyed torzs-
konyvi nyilvantartas szerinti kancacsaladba sorolasa
lathato.

A vizsgalt régiok eltéré mutacios rataval rendel-
keznek, ennek megfelelden kiilonbdzik a haplotipusok
szama ¢és a mintdink haplotipusokba torténd besorolasa
is. A citokrom b szakasz vizsgélata soran a 31 torzs-
konyv szerinti kancacsaladdal szemben 24 haplotipust
sikeriilt elkiiloniteni. Egyes haplotipusok esetében
mindkét régio vizsgalatanal azonos eredményeket kap-
tunk, ugyanazok az egyedek kertiltek egy-egy haplo-
csoportba, viszont egyes kancak esetében nem igy tortént.

Osszesen 163 minta esetében mondhatjuk el, hogy
a kapott eredmények megegyeznek a méneskonyvi
adatokkal. Ezekben az esetekben vagy az egyik vagy
mindkét régional a haplotipusokba sorolas azonos volt
a méneskonyv szerinti kancacsaladokkal, tehat az egy
haplotipusba sorolt egyedek egy kancacsaladba tartoz-
nak. Az 6sszes egyedszamot tekintve 11 esetben mond-
hatjuk azt, hogy olyan haplocsoportba kertiltek, melyek
mas kancacsaladokra jellemzdek, igy valamilyen el-
térésrol lehet sz6. A tizenegybdl két minta esetében
mindkét marker vizsgalata ezt tamasztja ala.
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Megjegyzés: Maximum Likelihood fa elkészitése soran az ugynevezett bootstrap, azaz megismételhet6ségi érték 1000 volt, kitekintésként a
szamar (Equus asinus) szekvenciajat hasznaltuk

Figure 1: Circular shape phylogenetic tree based on Cyt-b regions of 251 Gidran mares

Note: 1000 bootstrap replications were used for the preparation of Maximum Likelihood tree, DNA sequence of donkey (Equus asinus) was
used as an outgroup

Az egyiknél (sajat azonositom szerint: 11-es, ménes-

2-es, mezohegyesi 3-as, mezéhegyesi 19-es, borodi 2-es,
konyvi azonosito: GI01040Gi21) mindkét marker sze-

rint a mez6hegyesi 4-es kancacsaladba tartozik, ugyan-
akkor a méneskonyv szerint a mezohegyesi 2-esbe. A ma-
siknal a méneskonyv szerint a mezéhegyesi 19-es kanca-
csaladba tartozik (egyéni azonosito szerint: 24-es, a
méneskonyvi azonositd: GI198045Gill), mig eredmé-
nyeink alapjan mindkét marker szerint a borodi 6-os
kancacsaladba tartozo egyedekkel alkot egy haplotipust.
A D-loop régio vizsgalatakor tobb haplotipust alla-
pitottunk meg, 32 haplotipus kiiloniilt el. Ennek ko-
szonhetden olyan kancacsaladok is feltérképezhetokke
valtak, melyeket a citokrom b régi6 vizsgalataval nem
sikertilt elkiilonitentink. Ilyenek voltak a mezéhegyesi

viszont egyes kancacsaladok vizsgélatanal a citokrom b
régio mutatkozott informativabbnak, igy a borodi 14-es,
a borodi 18-as, a mez6hegyesi 1-es kancacsaladok (7.
abra) egyedei kiilon haplotipusba rendezédnek. A bo-
rodi 1-es és a borodi 7-es kancacsaladok egyedei a D-
loop régid vizsgalata alapjan ugyanabba a haplotipusba
tartoznak, elkiilonitésiik a citokrom b régié alapjan sem
sikeriilt. Az alabbi kancacsaladok elkiilonitése nem si-

keriilt egyik régi6 esetében sem: mezéhegyesi 7-es, 8-as,

11-es, 13-as, 14-es, 5-0s, illetve a borodi 18-as ¢s a né-
pies 23-as. Erdekes, hogy a mezéhegyesi 4-es kanca-
csalad egyedeire mindkét markernél két kiillonbozo
haplotipus is jellemzd volt.
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Megjegyzés: Maximum Likelihood fa elkészitése soran az tgynevezett bootstrap, azaz megismételhetoségi érték 1000 volt, kitekintésként a
szamar (Equus asinus) szekvenciajat hasznaltuk
Figure 2: Circular shape phylogenetic tree based on D-loop regions of 246 Gidran mares
Note: 1000 bootstrap replications were used for the preparation of Maximum Likelihood tree, DNA sequence of donkey (Equus asinus) was
used as an outgroup

KOVETKEZTETESEK rol csak 2-3 esetben beszélhetiink. Azokban az ese-

tekben, ahol a két régio vizsgalata eltérd eredmények-

A gidran fajta életben tartasa elkotelezett génmeg- hez vezetett tovabbi analizisek javasoltak. Fontos lehet

Orzési munka eredménye, a genetikai sokszinliségének azoknak a kancacsaladoknak a megérzése, melyek mo-

amegorzése, illetve novelése tovabbi cél lehet, nem csak lekularis genetikailag is igen diverznek mutatkoztak a

a tenyésztok szamara. Jelen tanulmanyban a ménes- tobbi kancacsaladhoz viszonyitva, ugyanakkor mar csak
konyvi adatokat és a molekularis genetikai egybeesé- par kanca van a tenyésztok kezén.

seket hasonlitottuk 0ssze a gidran lovak kancacsalad- o o
jainal a mtDNS két kiilonb6z6 szakasza alapjan. Eddi- KOSZONETNYILVANITAS
gi vizsgalataink szerint elmondhato, hogy tébb marker

hasznalata megbizhatobb eredményhez vezethet a kanca- Ezuton is szeretnénk kdszonetet mondani a Kisbéri
csaladok ellenérzése soran. Az altalunk vizsgalt két ré- ¢és Gidran Lotenyészt6 Orszagos Egyesiiletnek a tanul-
gi6 haplotipusai nagyrészt megfeleltethetéek a ménes- many finanszirozasaért és a mintak rendelkezésre bo-
konyvi kancacsaladokkal, esetleges méneskonyvi elirds- csatasaért.
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