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ÖSSZEFOGLALÁS

A gidrán hagyományos magyarországi lófajta többször is a kihalás szélére került. A többszöri palacknyakhatás ellenére, genetikai diver -

zi tásának egy részét megőrizte, fogathajtásban és díjugratásban is igen komoly eredményeket ér el. Hazánkon kívül csak Bulgária és Romá-

nia rendelkezik még kisebb gidrán állománnyal, ezért a világörökség szempontjából is fontos fajtatisztán történő fenntartása. Tanulmányunk

alapját a gidrán kancák mitokondriális DNS szakaszainak vizsgálata adja, kihasználva a mtDNS speciális öröklődési sajátságait. Vizsgálataink

során 251 kancától vett szőrminta vizsgálatát végeztük el, melyek különböző magyarországi ménesekből származtak, és az általunk vizsgált sza-

ka szok a citokróm b és a D-loop régióban találhatóak. A beérkező minták közül a végső analízis során a citokróm b régió esetén 251, a D-loop

régió esetén pedig 246 minta került értékelésre. A vizsgált két régió eltérő mutációs rátával rendelkezik, ennek megfelelően különbözik a haplo -

típusok száma és a mintáink haplotípusokba történő besorolása is. A két régió haplotípusai nagyrészt megfeleltethetőek a méneskönyvi kanca -

családokkal, esetleges méneskönyvi elírásról csak pár esetben beszélhetünk. Fontos lehet azoknak a kancacsaládoknak a megőrzése, te -

nyésztésben tartása, melyek molekuláris genetikailag is igen diverznek mutatkoztak a többi kancacsaládhoz viszonyítva, viszont a kihalás szé -

lére kerültek. 

Kulcsszavak: mitokondriális DNS, citokróm b, D-loop, gidrán, kancacsalád, méneskönyv

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. 
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BEVEZETÉS

A gidrán lófajtának különleges genetikai értéke
miatt fontos a tenyésztésben tartása, létszámadata miatt
génmegőrzésre szorul, hazai kitenyésztése folytán vé -
delmet érdemel. A gidrán a tudatos tenyésztői munká-
nak köszönhetően Mezőhegyesen alakult ki, s sport -
teljesítményét tekintve immár 150 éve az élvonalban
van. Az eredeti gidrán állományt tizenhat ősanyára
lehetett visszavezetni, de az idők során sajnos több csa -
lád is kihalt. A román megszállást követően hatalmas
veszteség érte a fajtát, az akkori leltár szerinti majd-
nem száz gidrán kancából mindössze tizenhárom egyed
maradt meg (Mihók et al., 2003). Később sikerült a
kancalétszámot növelni, viszont a II. világháború után
csak huszonnyolc menekített kanca érkezett vissza Né -
metországból. Sajnos elmondható, hogy a gidrán euró -
pai viszonylatban az egyik leghányatottabb sorsú há -
 tas félvér populáció (Mihók, 2002). A FAO DAD-IS
(Domestic Animal Diversity Information System database
of the FAO; internet cím: http://dad.fao.org/) adatai
alapján a magyarországi gidrán állomány 298 kancá-

val és 21 ménnel rendelkezik. Hazánkon kívül Bulgá -
riában és Romániában találhatóak még kisebb gidrán
populációk (kevesebb, mint 50 ló). A romániai és bul-
gáriai populációk státusza kritikusnak mondható, a
hazai populációk státusza sem ad megnyugvásra okot,
a veszélyeztetett kategóriába tartozik (DAD-IS, 2014).
Az előbb leírtakból egyértelműen következik, hogy a
gidrán fajta genetikai diverzitásának a megőrzése a je-
lenleg aktív tenyésztőközösségnek és kutatói állo mány -
nak egyaránt fontos feladata. 1992-től a Kisbéri-félvér
és Gidrán Lótenyésztő Országos Egyesület a fajta fenn -
tartója és a nemesítője, így szervezett keretek között
fo lyik a tenyésztés.

Napjainkban egyre inkább jellemző, hogy a külön-
bö ző nemzetek törekednek a saját, őshonosnak számító
fajtáik megőrzésére, aminek során a tudomány gyakor -
latra értett eredményeit igyekeznek beépíteni a te nyész -
tési programjaikba. Gyakoriak a genetikai diverzitásuk
meg tartására, valamint növelésére irányuló kutatások,
sokszor a molekuláris genetika eszköztárához nyúlnak
segítségül a megvalósítás folyamatában (Yang et al.,
2002, Lopes et al., 2005). Egyes gének, szakaszok mar -
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ker ként szolgálhatnak, amelyek segíthetnek a külön-
böző fajták genetikai diverzitásának feltérképezésében.
A diverzitással kapcsolatos vizsgálatok során leggyak -
rabban használt markerek közé a DNS mikroszatelli tek,
SNP-k (Single Nucleotide Polimorphism), Y-kromo -
szóma és mitokondriális DNS szakaszok tartoznak. A
mitokondriális szekvenciák az evolúciós és filoge ne -
tikai kutatásokhoz alapot kínáló szakaszokat jelen te -
nek, mint például a citokróm b (CYTB), citokróm c
oxi dáz (COI/II), riboszómális RNS gének (16S, 5S,
28S) és a fehérjét nem kódoló hipervariábilis (D-loop)
régió (Bruford et al., 2003).

Tanulmányunk alapját a gidrán kancák mitokond -
riális DNS szakaszainak a vizsgálata adja, kihasználva
a mtDNS speciális öröklődési sajátságait. A mtDNS
ugyanis több tulajdonságát tekintve is különbözik a
genomiális DNS-től. Anyai ágon öröklődik és a hiba-
javítás hiánya következtében polimorfizmusok gyak -
rab ban alakulnak ki. Az általunk vizsgált szakaszok
között a legfontosabb különbség, hogy a citokróm b
kó dol fehérjét, míg a D-loop-ról nem íródik át fehérje,
ennek köszönhetően nincs rajta szelekciós nyomás,
hipervariábilis. A mtDNS citokróm b génjének külön-
böző szakaszait több tanulmány is használta már filo-
genetikai analízisekhez (Esposti et al., 1993), ugyan -
akkor a D-loop régió vizsgálata is igen gyakori külön-
böző diverzitás vizsgálatokban (Jansen et al., 2002,
Cieslak et al., 2010, Priskin et al., 2010). A szekven-

ciák közötti különbségek egyik legszemléletesebb áb -
rá zolási módja a törzsfakészítés, mely során a ge ne-
tikailag egymáshoz leginkább hasonlító egyedek azo -
nos, míg a különböző egyedek távolabbi ágakra kerül-
nek egymástól a vizsgált szakasz tükrében. 

ANYAG ÉS MÓDSZER

Vizsgálataink során több mint 250 kancától vett
szőrminta vizsgálatát végeztük el, amelyek különböző
magyarországi ménesekből származtak. A vizsgálathoz
a törzskönyvi nyilvántartás szerinti valamennyi, ma
létező kancacsaládból sikerült a minták beszerzése,
amik az alábbiak: borodi 1-es, borodi 2-es, borodi 3-as,
borodi 5-ös, borodi 6-os, borodi 7-es, borodi 14-es,
borodi 17-es, borodi 18-as, borodi 19-es, mezőhegyesi
1-es, mezőhegyesi 2-es, mezőhegyesi 3-as, mezőhe-
gyesi 4-es, mezőhegyesi 5-ös, mezőhegyesi 6-os, me -
ző hegyesi 7-es, mezőhegyesi 8-as, mezőhegyesi 9-es,
mezőhegyesi 11-es, mezőhegyesi 12-es, mezőhegyesi
13-as, mezőhegyesi 14-es, mezőhegyesi 15-ös, mező -
hegyesi 17-es, mezőhegyesi 18-as, mezőhegyesi 19-es,
mezőhegyesi 21-es, népies 9-es, népies 22-es, népies
23-as. A beérkező minták közül a végső analízis során
a citokróm b régió vizsgálatánál 251, a D-loop régiónál
pedig 246 minta került értékelésre. A DNS izolálása
szőrhagymából történt (FAO/IAEA, 2004). A PCR so -
rán a következő primerpárokat alkalmaztuk:

AGRÁRTuDOMÁNYI KözLEMÉNYEK, 2015/65.

70

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

– Cyt-b régióban:    14115F5’-TTCCCACGTGGAATCTAACC-3’
15206R5’-ACTAACATGAATCGGCGGAC-3’ (Sziszkosz et al., 2013).

A minták szekvenálását az Eurofins MWG Operon
és a Macrogen Europe cégek végezték. Az eredmények
bioinformatikai értékelése során a leolvasott nukleoti-
dok helyességét a Codon Code Aligner v. 4.2.7 (Codon
Code Corporation, 2014) programmal ellenőriztük. A
szekvenciákat a ClustalW (Larkin et al., 2007) prog -
rammal hasonlítottuk össze, a statisztikai analízisek so -
rán a jModelTest (Posada, 2008), MEGA6 (Tamura et
al., 2013) és a dnasp5 (Rozas et al., 2009) programcso -
ma gokkal  számoltunk. A filogenetikai fák készítése
során a Maximum-Likelihood, „legnagyobb való szí -
nű ség” módszert alkalmaztunk (Hasegawa et al., 1985).
Kitekintésként (outgrup-ként) mindkét esetben a sza-
már (E. asinus, NC001788) szekvenciáját használtuk.
Az illesztés után a végső statisztikai értékelés során a
citokróm b régión belül 684 nukleotidnak, a D-loop
régión belül pedig 197 nukleotidnak a vizsgálata való-
sult meg.

EREDMÉNYEK

A szekvenciák ellenőrzése és korrigálása után a
filogenetikai törzsfa elkészítése következett. Mindkét
régióra külön-külön készítettünk filogenetikai törzs-
fákat, az első ábrán a citokróm b régió vizsgálata által
kapott eredmények láthatóak (1. ábra), míg a második
ábra a D-loop régió analízise által kapott eredményeket
tartalmazza (2. ábra). A nagy egyedszámra való tekin-
tettel a törzsfa kör alakban került ábrázolásra és a jobb

átláthatóság kedvéért a szürke különböző árnyalatai
jel zik a különböző haplotípusokat. Mindkét filoge ne -
tikai fa bemutatásánál a belső körben találhatóak a
minták egyedi azonosítói, mely alapján a kancák egy -
értelműen beazonosíthatóak, a méneskönyvekben
visszakereshetőek. A külső köríven az egyed törzs -
köny vi nyilvántartás szerinti kancacsaládba sorolása
látható.

A vizsgált régiók eltérő mutációs rátával rendel -
kez nek, ennek megfelelően különbözik a haplotípusok
száma és a mintáink haplotípusokba történő besorolása
is. A citokróm b szakasz vizsgálata során a 31 törzs -
könyv szerinti kancacsaláddal szemben 24 haplotípust
sikerült elkülöníteni. Egyes haplotípusok esetében
mind két régió vizsgálatánál azonos eredményeket kap-
tunk, ugyanazok az egyedek kerültek egy-egy haplo -
csoportba, viszont egyes kancák esetében nem így tör tént.

összesen 163 minta esetében mondhatjuk el, hogy
a kapott eredmények megegyeznek a méneskönyvi
ada tokkal. Ezekben az esetekben vagy az egyik vagy
mindkét régiónál a haplotípusokba sorolás azonos volt
a méneskönyv szerinti kancacsaládokkal, tehát az egy
haplotípusba sorolt egyedek egy kancacsaládba tartoz-
nak. Az összes egyedszámot tekintve 11 esetben mond-
hatjuk azt, hogy olyan haplocsoportba kerültek, melyek
más kancacsaládokra jellemzőek, így valamilyen el -
térésről lehet szó. A tizenegyből két minta esetében
mindkét marker vizsgálata ezt támasztja alá.
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1. ábra: A 251 gidrán kanca citokróm b régiójának analízisével elkészített cirkuláris filogenetikai törzsfa

Megjegyzés: Maximum Likelihood fa elkészítése során az úgynevezett bootstrap, azaz megismételhetőségi érték 1000 volt, kitekintésként a
szamár (Equus asinus) szekvenciáját használtuk

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 (saját azonosítóm szerint: 11-es, ménes -
könyvi azonosító: GI01040Gi21) mindkét marker sze -
rint a mezőhegyesi 4-es kancacsaládba tartozik, ugyan -
 akkor a méneskönyv szerint a mezőhegyesi 2-esbe. A má -
siknál a méneskönyv szerint a mezőhegyesi 19-es kanca -
családba tartozik (egyéni azonosító szerint: 24-es, a
mé neskönyvi azonosító: GI98045Gi11), míg eredmé -
nye ink alapján mindkét marker szerint a borodi 6-os
kan cacsaládba tartozó egyedekkel alkot egy haplotípust.

A D-loop régió vizsgálatakor több haplotípust álla -
pí tottunk meg, 32 haplotípus különült el. Ennek kö -
szön hetően olyan kancacsaládok is feltérképezhetőkké
váltak, melyeket a citokróm b régió vizsgálatával nem
si került elkülönítenünk. Ilyenek voltak a mezőhegyesi

2-es, mezőhegyesi 3-as, mezőhegyesi 19-es, borodi 2-es,
viszont egyes kancacsaládok vizsgálatánál a citokróm b
régió mutatkozott informatívabbnak, így a borodi 14-es,
a borodi 18-as, a mezőhegyesi 1-es kancacsaládok (1.
áb ra) egyedei külön haplotípusba rendeződnek. A bo -
rodi 1-es és a borodi 7-es kancacsaládok egyedei a D-
loop régió vizsgálata alapján ugyanabba a haplotípusba
tartoznak, elkülönítésük a citokróm b régió alapján sem
sikerült. Az alábbi kancacsaládok elkülönítése nem si -
ke rült egyik régió esetében sem: mezőhegyesi 7-es, 8-as,
11-es, 13-as, 14-es, 5-ös, illetve a borodi 18-as és a né -
pi es 23-as. Érdekes, hogy a mezőhegyesi 4-es kanca -
csa lád egyedeire mindkét markernél két különböző
haplo típus is jellemző volt.
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KÖVETKEZTETÉSEK

A gidrán fajta életben tartása elkötelezett génmeg -
őrzési munka eredménye, a genetikai sokszínűségének
a megőrzése, illetve növelése további cél lehet, nem csak
a tenyésztők számára. Jelen tanulmányban a ménes -
könyvi adatokat és a molekuláris genetikai egybe esé -
se ket hasonlítottuk össze a gidrán lovak kanca család-
jainál a mtDNS két különböző szakasza alapján. Eddi -
gi vizsgálataink szerint elmondható, hogy több marker
használata megbízhatóbb eredményhez vezethet a kanca -
családok ellenőrzése során. Az általunk vizsgált két ré -
gió haplotípusai nagyrészt megfeleltethetőek a ménes -
könyvi kancacsaládokkal, esetleges méneskönyvi el írás -

ról csak 2–3 esetben beszélhetünk. Azokban az ese -
tek ben, ahol a két régió vizsgálata eltérő eredmé nyek -
hez vezetett további analízisek javasoltak. Fontos lehet
azoknak a kancacsaládoknak a megőrzése, melyek mo -
lekuláris genetikailag is igen diverznek mutatkoztak a
töb bi kancacsaládhoz viszonyítva, ugyanakkor már csak
pár kanca van a tenyésztők kezén.
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2. ábra: A 246 gidrán kanca D-loop régiójának analízisével elkészített cirkuláris filogenetikai törzsfa

Megjegyzés: Maximum Likelihood fa elkészítése során az úgynevezett bootstrap, azaz megismételhetőségi érték 1000 volt, kitekintésként a
szamár (Equus asinus) szekvenciáját használtuk

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
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