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1. BEVEZETES

A vilaghiri hagyomanyos magyar lofajtakat folyamatos szakszeri tenyésztoi
munkaval alakitottak ki, és mara a kulturalis 6rokségiink részét képezik. Ezért kiemelt
jelentdségli a jellegzetes tulajdonsagok és az értiik felelos gének megorzése, illetve a
fenntarthato fejlédés elvét szem el6tt tartva a génkészlet vizsgalata (Balog, 1997; Mihok,
2016).

A hagyomanyos magyarorszagi l1ofajtak koziil a gidran rendelkezik az egyik
legkisebb populéacidval, mely jelentds kultartorténeti és genetikai értéket is képvisel a
magyar allattenyésztésben (Mihok, 2006b). A hucul fajta a tenyészkancak szamat
figyelembe véve szintén a veszélyeztetett csoportba soroland6 (Jakabova és mtsai, 2009).
Ezen fajtdk értékes génkészletének megorzéséhez nélkiilozhetetlen genetikai
struktirdjanak feltérképezése, mely hasznos lehet az egyes fajtak fajtavédelmi terveihez,

genetikai statuszuk megértéséhez.

Az anyai agon 6roklédé nagyfokt polimorfizmussal jellemezheté mitokondrialis
DNS (mtDNS) kivaloan alkalmas anyai vonalak genetikai strukturajanak vizsgalatara
(Jianxing és mtsai, 2012; Taberlet és mtsai, 2011). Az utdbbi évtizedben tobb
kutatocsoport is felhasznalta a citokrom b (CYTB) gén vagy a kontroll régié — mas néven
D-loop — mitokondrialis DNS szekvencidkat a haziasitott, valamint az 0Osi lovak
szarmazasi kapcsolatanak feltérképezésére. A fehérjét nem kodold D-loop régid a legtobb
eml6s mitokondrialis genomjanak legpolimorfabb szakasza (Lopes és mtsai, 2005). A
kontroll régio mellett, Gjabban a fehérjekodolo CYTB szekvencia polimorfizmusainak
vizsgalata is fontos szerepet t6lt be a szarmazas-ellenérzések soran, emellett kitlin6en

hasznalhato filogenetikai vizsgalatokban is.

Dolgozatom f6 célja a gidran és a hucul kancavonalak diverzitdsanak
meghatarozasa volt a fenti mtDNS markerek segitségével. Tovabbi céljaim koz¢é tartozott
a méneskonyvekben esetlegesen el6forduld hibak vagy elirasok felderitése mellett az
mMtDNS alapt modszer hatékonysaganak vizsgalata a kancacsaladok haplotipus alapjan

valod elkiilonitésében.



Munkank soran az alabbi célokat tiztiik ki:

e A magyarorszagi 16fajtdk genetikai struktirdjanak feltérképezése ¢és

karakterizaldsa mitokondrialis DNS markerek alkalmazasaval.

e A gidran és hucul 16fajtak haplotipusainak kimutatasa €s genetikai diverzitasanak

vizsgalata a mitokondrialis markerek segitségével.

e Bioinformatikai  analizissel a magyarorszagi hucul  kancadllomany

Osszehasonlitasa a GenBank-ban elérhetd poni, illetve kislopopuléaciokkal.

e A vizsgalatba bevont gidran és hucul kancak méneskonyvek adatainak és a
molekularis filogenetikai eredmények Osszehasonlitidsa, az esetleges eltérések

megallapitasa érdekében.



2. IRODALMI ATTEKINTES

2.1 A génmegorzés és szerepe az dllattenyésztésben

Az Egyesiilt Nemzetek Szervezete (ENSZ) 1992-es Rio de Janeiro-i Kornyezet és
Fejlédés konferencidjan elfogadtdk a bioldgiai sokféleségrdl szolo egyezményt.
Egyetértés sziiletett abban, hogy — a vad allatok mellett — a haziasitott fajtak megorzése
a biodiverzitas védelméhez tartozik, és a haziallatokat is a védendé biologiai alapok kdzé
kell sorolni (Ldng, 2003). Magyarorszag koran elismerte a génmegdrzés fontossagat és a
veszélyeztetett fajtdk megmentése érdekében Iépéseket tett, majd az errél szolo

egyezményt az 1995. évi LXXXI. térvényben mondta ki (Mihok, 2006a).

Az egyezmény megalkotasaban fontos szerepet jatszott, hogy a haziallatok és a
termesztett szantofoldi novények genetikai sokféleségének megdrzése sokaig elmaradt az
emberiség tudataban a vadon €16 allatok, illetve a természeti értékek védelmétdl (Bodo,

2002; Kopasz, 2005).

Az allattenyésztés legfobb feladata, hogy az emberiség sziikségleteit kielégitse,
igy a tenyészté ennek megfelelden hatarozza meg a céljait (Bodo, 1991). Az elmult
évtizedekben a fogyasztoi igények nagyban megvaltoztak, amelyekhez a tenyésztdknek
is alkalmazkodniuk kellett. A valtozasok kovetkeztében a szelekcio f6 hajtdereje egyfeldl
a fogyasztok kiszolgalasa — példaul a nagyobb tejhozam — masrészrdl a fertézésekkel,
betegségekkel ellendllobb egyedek tovabb tenyésztése, valamint az 6roklédo betegségek
korai felismerése és kisziirése lett (Olsen és mtsai, 2016; Ibdriez-Escriche és mtsai, 2014).
Az Gjonnan felmeriild igények, illetve ,,mesterséges” tevékenységek negativ velejaroja
lehet, hogy a kevésbé kedvez6 tulajdonsagokkal biro, feleslegesnek tiing fajtak hattérbe
szorulhatnak, vagy akar a teljes eltiinés sz¢lére is keriilhetnek. Fontos viszont szem el6tt
tartani azt a tényt, hogy az évek — akar évszazadok — elteltével megvaltozhatnak a
fogyasztoi elvarasok, aminek kovetkeztében olyan tulajdonsagok, jellegek valhatnak

nélkiilozhetetlenné, melyeket ma még kevésbé tartanak fontosnak (Mihok, 2013).

A valtoz6d kornyezeti feltételek mellett az alkalmazkodéas csak akkor lehet
eredményes, ha az adott faj vagy fajta kellden tdmaszkodhat a valtozatos genotipusaira
(Balog, 1997). A modern allattenyésztés addig bizonyul hasznos tevékenységnek, amig a
genetikai  elszegényedés, a  populacidk  diverzitdsanak  csokkenésének a
megakadalyozasara is iranyul (Bods, 2002). igy a fajok és fajtadk hosszu tava
fennmaradasanak feltétele a diverzitds megorzése és a génkészlet fenntartdsa. A
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haziallatok génjeinek és fenotipusos jellemzdinek megérzése — ahogy azt Bodo (1991) is
leirta — egyfajta ,,genetikai kornyezetvédelem”, mert az aktudlisan népszeri fajtak
egyeduralma, illetve az egyformasag ellen torekszik. A géntartalékok védelme magaban
foglalja a megdrzést, fenntartast, az egyenletes hasznositast, tovabba a természetes

kornyezet helyreallitasat és fejlesztését is (Bodo, 1991).

A génmegodrzés modszere lehet ex situ, amikor féleg mélyhiitében tarolt minta-
gylijteményekrdl beszéEliink, illetve in situ, amikor a minta €16 allatokbdl all az eredeti

kornyezetiikben (Angydn és mtsai, 2009).

A genetikai erdéforrasok védelme a génmegdrzés legfontosabb feladata. A
génmeglrzés soran szem el6tt kell tartani: 1.) az allat gazdasagilag el6nyos
tulajdonsagait, 2.) az alkalmazkodoképességet és 3.) a genetikai valtozatossaganak

megodrzésére valo torekvést (Besze, 2010).

A felsoroltakon kiviil nem elhanyagolhatd esztétikai és etikai szempontok
figyelembe vétele sem. Ezenkiviil a legtobb fajtat gyakran a nemzeti 6ntudattal, kulturalis
értékekkel is azonositjdk, igy a torténelmi szempontbol értékes fajtdk védelme is

kiemelten fontos (Novotni, 2012).

Jelenleg a nem gazdasagos haziallatfajtak fenntartasa minden olyan orszagnak a
feladata, amely torédik hagyomanyainak megérzésével (Mihok, 2016). Magyarorszagon
mar a hatvanas évek kozepétdl kezdve szervezetten folyik az ilyen célu megel6zd
tevékenység. Azoknak a fajtaknak, amelyek a masodik vilaghdborti utin még maradtak,
allami tamogatassal ¢és feliigyelet mellett torvényben szabalyozva folyik a védelmiik
(Bodo, 2002). A prevencio mellett nélkiilozhetetlen a hungarikumot jelentd
haziallatfajtak értékes, egyedi tulajdonsagainak a feltarasa is, és a - fenntarthat6 fejlédés
elvét szem el6tt tartva — a génkészlet vizsgalata, géntartalékok védelme (Bodo, 2002).
Géntartaléknak azoknak — az altalaban kis 1étszdmu — populéacioval biré haziallatok
genetikai er6forrasat nevezziik, amelyek a jelenlegi termelési és kereskedelmi trendnek

nem felelnek meg, nem versenyképesek (Bodo, 1991).

A hivatalos génmeg6rzési programok kezdetben csak a létszamfenntartisra
szoritkoztak (Matyas, 2002). A fajtamegdrzés érdekében az egyedszamnal még fontosabb
a fennmarado6 populacié mindségét megdrizni, illetve a genetikai diverzitasat fenntartani
(Hecker és Bodo, 1998). A modern felfogasnak és a génmegérzési stratégiaknak

koszonhetden napjainkban sor keriilhet a ritka, de annal értékesebb genotipusok



szaporitasara, megorzésére is. Kiemelt jelentdségli, hogy ne csak a ,,fajta nevét” mentsiik

meg, hanem a jellegzetes tulajdonsagokat, illetve az azokért felelds géneket (Bodo, 2002).

A fajtavédelmi terveihez nélkiilozhetetlen a fajtak genetikai struktardjanak
feltérképezése, genetikai statuszuk megértése. Az elmult kozel fél évszazad soran egyre
hatékonyabb modszerek 4llnak a tenyészt6k rendelkezéseire a génkészletének
meghatarozasara a molekularis biologia hatalmas fejlédésnek koszonhetéen (Cloete és
mtsai, 2014; Phua és mtsai, 2014). Igy a modern kor adta tudoméanyos moédszereket
alkalmazva, a kutatasok soran szerzett eredményeket, tapasztalatokat igyekeznek a
tenyésztok beépiteni a programjaikba (Beuzen és mtsai, 2000; Dekkers és mtsai, 2002).
Ebbol adodoan elterjedtek a molekularis genetikai modszereken alapuld, a genetikai
diverzitas meg6rzésére, novelésére iranyuld kutatasok (Yang és mtsai, 2002; Lopes és

mtsai, 2005; Széke és mtsai, 2004; Kusza és mtsai, 2015).

A fajtan beliili genetikai diverzitas meghatarozasat és a fajtak kozotti genetikai
tavolsaganak hatékony feltérképezését a molekularis markerek teszik lehetévé. Ezek a
markerek lehetnek konzevalt gének, illetve fajtaspecifikus DNS szekvenciarészletek is
(Yang és mtsai, 2013; Larson és mtsai,2013; Kusza és mtsai, 2015). A diverzitas
vizsgalatok soran leggyakrabban hasznalt markerek k6zé a DNS mikroszatellitek, SNP-
k (Single Nucleotide Polimorphism), Y-kromoszoma polimorfizmusok és mitokondrialis
DNS szakaszok tartoznak (Ellegren és mtsai, 2016; Vignal és mtsai, 2002). A
mitokondrialis DNS szekvenciak koziil fontos megemliteniink a citokrém b, citokrom c
oxidaz 1 és 2 (COI/II), riboszomalis RNS (16S, 5S, 28S) géneket, valamint a fehérjét nem
kodold hipervariabilis D-loop régiot is, melyek kivald alapot kindlnak a kiilonb6z6
evolucios és filogenetikai kutatasokhoz is (Bruford és mtsai, 2003; Ming és mtsai, 2016;

Liu és mtsai, 2016).

2.2 Hagyomanyos magyar lofajtak

A 16 (Equus caballus) evolucioja hetven millio év alatt ment végbe. A fejlodés
eredményeként a Fold jelenlegi 16allomanya tobb mint hatvan milli6é (Bodo és Hecker,
1998; Brady 2016). A 16 az egyik legrégebben hazasitott allat és kozel hatezer éve tarsa
az embernek (Librado és mtsai, 2016; Vilstrup és mtsai, 2013) és jelenleg is kiemelt
szerepet jatszik az ember életében, annak ellenére is, hogy gazdasagi hordereje mar

kevésbé jelentés (Bodo és mtsai, 1998; Geldnyi és Obddovics, 2014). A valtozatos

10



hasznositasnak kdszonhetéen egymassal tobb rokon fajta is keletkezett (Mihok és mtsai,
2001; Vilstrup és mtsai, 2013), melyek csoportositasa még a gyakorlott szakember

szamara sem egyszeri feladat (Mihok és mtsai, 2003a).

A Magyarorszagon kitenyésztett lovak egykor vilaghirnevet szereztek maguknak
és a kulturdlis orokséglink részét képezik. Hazank l6dlloméanya a két vilaghdborut
kovetden degradalodott és jelenleg is csokkend tendencidt mutat, ennek ellenére tovabbra
is sok lofajtaval biiszkélkedhetiink (Mihok, 2016). Az 1990-es években megalakult
16tenyészt egyesiiletek f6 tevékenysége a hagyomanyos magyar 16fajtak folyamatos
szakszeri (Bébolnan, Hortobagyon, Kisbéren, Mezdhegyesen ¢és Szilvasvaradon)

fenntartasa (Bokor és mtsai, 2013; Ocsag, 1992; Novotni, 2012; Mihok és mtsai, 2003a).

Hagyomanyos hidegvérii 16fajtaink kozé tartozik a magyar hidegvéri 16 és a
murakozi (Ocsag, 1995; Tozsér és Bedd, 2009), mikézben a murakozi 1ényegében
felszamolodott. Hagyomanyos melegvérii 16fajtaink kozé soroljuk a Mezohegyesen
kitenyésztett noniuszt, gidrant, furioso-north start, Babolnan 1étrejétt shagya arabot, a
Kisbéren vilaghiriivé valt kisbéri félvért (Ocsag, 1984; Hecker 2014; Mihék, 2014c),
Magyarorszag teriiletén tobb mint 100 éve 1étezé lipicai lovat (76¢h, 1980) és a hucult
(Mihék, 2006¢).

2.2.1 A gidran fajta

A gidran (1. 4bra) az egyik legkisebb populacioval rendelkezd, hagyomanyos
magyar 16fajta (Pataki, 1996). A hazai kitenyésztés fajta kiilonleges genetikai értékkel
bir, ezért kiemelten fontos a tenyésztésben tartasa. A fajtaalapitd sarga mént, Gidran
Senior arab telivért bar6 Fechtig vasarolta Egyiptomban 1816-ban (Mihék, 2006b).
Gidran Senior késobb Babolnan hat térzsmént adott, koziiliikk Gidran II nevi fia keriilt
Mez6hegyesre, ahol vegyes kancaanyagot fedezett (a fajta genealogiailag nagyon
hasonlitott a noniuszra vagy a mezOhegyesi félvérre) (Mihok, 2006b). A gidran
tulajdonképpen a mezéhegyesi sarga ménesbdl alakult ki (Mihok és Ernst, 2015).
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1. abra: Harom éves fiatal gidran kanca (Foto: Novotni P.)

Az eredeti gidran allomany tizenhat 6skancara vezethet6 vissza. A fajtava alakitas
soran angol telivér méneket hasznaltak, és az F1 kancékat fajtatiszta gidran ménnel zartak
vissza (Mihok, 2006b). Igy elkeriilték a rokontenyésztést, viszont eldsegitették a fajta
kiillemi és teljesitmény-értékének javitdsat. A gidran 6nalld torzskonyvét 1855-t6l

vezetik (Jonas és mtsai, 2006).

A meénes allomanya a 19. szazad elején, kozel szaz térzskancaval stabilizalodott.
A kialakult populacié mérete miatt lehetdvé valt a fajta utanpotlasigényének biztositasa,
a genetikai divergencia is megfelelonek bizonyult. Sajnos, az 1920. marcius 20-an, a
roman megszallast kovetden, az akkori leltar szerinti kilencvennyolc gidran kancabol
minddssze tizenharom egyed maradt meg (Mihok és mtsai, 2003b). Bar késébb az
allomany kancalétszamat 1944-re sikeriilt kilencvenre megnovelni, a II. vilaghaboru utan

csak huszonnyolc kanca érkezett vissza a németorszagi Bergstettenbdl.
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A két vilaghabort kozotti idészakban konszolidalodott a fajta angol-arab jellege,
eltlintek a hasznalatbéli problémak, viszonylag rovid id6 alatt alakult ki egy értékes,
kivalo allomany. 1957-ben a teljes gidran populaciot Mezéhegyesrdl a Dalmandi Allami
Gazdasagba helyezték at, és par év elteltével a gidran allomany minddssze harom

fajtatiszta ménre ¢€s tizenhat torzskancara csokkent le (Mihok, 2006b).

A gidran eurdpai viszonylatban az egyik leghanyatottabb sorsu hatas félvér
populacié (Mihok és Ernst, 2015). Annak ellenére, hogy a gidran lovak szama az elmult
években stabilizalodott és folyamatos névekedésnek indult (2. abra), a hazai populaciok
statusza sem ad megnyugvasra okot, a veszélyeztetett kategdriaba tartozik. A romaniai és
bulgariai populaciok statusza kritikusnak mondhato (DAD-IS, 2014). A FAO DAD-IS
(Domestic Animal Diversity Information System database of the FAO; internet cim:
http://dad.fao.org/) adatai alapjan a magyarorszagi gidran allomany 6sszesen 391 (298
kanca és 21 mén) egyeddel rendelkezik.

Egyértelmi tehat, hogy a gidran fajta genetikai diverzitdsanak a megorzése a
jelenleg aktiv tenyésztokozosségnek és kutatdi allomanynak egyarant fontos feladata
(Mihok és mtsai, 2003b). 1989-t61 szervezett keretek kozott folyik a tenyésztés, a Kisbéri-

félvér és Gidran Lotenyészto Orszagos Egyesiilet a fajta fenntartdja.
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2. abra: A magyarorszagi gidran egyedszam alakulasa a FAO-DAD adatbazis alapjan
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2.2.2 A hucul fajta

A fajta a nevét egy etnikai népcsoport, a huculok utan kapta, akik Magyarorszag-
Bukovina-Galicia hatarteriiletein — az erd6s Karpatok athatolhatatlan hegyi rengetegében
— ¢ltek. (Mihok, 2014c). A legkorabbi hiteles emlitése a fajtanak 1792-bdl szarmazik,
amikor Radautz nyari legeléjén Lucsinan ménest alapitottak. A teriileti elszigeteltség és
a sz€lsGséges kornyezeti hatashoz valo alkalmazkodni tudas kovetkeztében hucul fajtaban
az immigracio csak elvétve fordult eld. Ennek, illetve a népcsoport banasmoédjanak, s
foleg a hasznalatnak koszonhetden, egy rendkiviil ellenalld, igénytelen, primitiv jellegt
fajta alakulhatott ki. Kiilonleges értékmérd tulajdonsaga a feltétlen munkakészség, a

paratlan megbizhatosag és a kiilonos ellenalld képesség (Mihok, 2006¢).

A, O s > NG > C

3. abra: Goral Fiirge hucul mén (Fot6: Haga Zs.)

A hucul 131-138 cm bottal mért marmagassagu, Szine legtobbszor soététpej,
egérfako, vagy fako, de akad fekete és Lengyelorszagban jellemz6 a tarka is (Mackowski
és mtsai, 2015; Jakabova és mtsai, 2009; Mihok és mtsai, 2003c) (3.4bra).
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A hucul kiemelkedd tulajdonsagait els6sorban a hegyvidékeken hasznositottak,
hiszen tokéletesen alkalmazkodott a hegyi koriilményekhez, a zord iddjarashoz, a
szegényes taplalékhoz. Munkakészsége kiemelkedd, a rogds hegyi utakon is biztos a
1épte, malhas allat. A 19. szazadban a lovakat az osztrak-magyar hadseregben hasznaltak,

foleg a kialakult nehéz koriilményeket miatt (Mihok, 2014Db).

A fajtdnak mar az 1790-es évek elején ménese volt Lucsinan és Radautzon. Az
1990-es évek elején létrehozott Huzul International Federation (a hucultenyésztés
nemzetk6zi szervezete) altal elfogadott genealogiai vonalak a kovetkezék: Goral, Hroby,

Ousor, Pietrosu, Prislop, Gurgul és Polan (Mihok, 2014c).

Ezeknek a vonalaknak a tisztasdganak a megorzése, a folyamatos tenyésztés a
vonalak megdrzése céljabal elengedhetetlen, azonban 101j vonalak alapitdsa nem indokolt
(Mihok, 2006c; Rola és mtsai, 2011). Az allomany génfrekvenciajara hatassal volt a
tobbszori palacknyakhatas. Ilyenkor a populacio létszama lecsokken, majd ismét
megnovekszik, de a létszam késobbi ndvekedése beszikiilt genetikai varianciaval

rendelkez6 populaciobol torténik (Bodo, 1991; Mihok, 2011a).
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4. abra: A magyarorszagi hucul egyedszam alakulasa a FAO-DAD adatbazis alapjan

A palacknyak-hatast a fajta fennallasa ota kétszer szenvedte el (Mihok, 2014a).
Tehat a hucul populaciot legalabb kétszer érte olyan, genetikai variancidjat
nagymértékben csokkentd hatas, mely utan a Iétszdm novekedése egy besziikiilt genetikai

valtozatossagl egyedszambol zajlott le (Kusza és mtsai, 2013).
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Szinte minden fajtanal el6fordul, hogy haboruk, vagy természeti katasztrofa okan
feljegyzések, torzskonyvek vesznek el, vagyis egyedeket akar csak egyetlen generacioig
lehet azonositani (Mihok, 2016). Az elsé vilaghdbora alatt az allomany Oriasi
veszteségeket szenvedett (Mihok, 2014a). Sajnos a gidranhoz hasonléan, magyarorszagi

hucul populacié is igencsak megtépazodott a haboruk kovetkeztében.

Az 1950-es években Anghi Csaba, a Févarosi Allatkert igazgatoja a még fellelhetd
egyedeket Osszegyljtotte (Mihok, 2014b). Ma az Aggteleki Karszton tenyésztik, 2015-
ben mar 140 kanca €It itt. 2004-ben génmegOrzési tamogatasban részesithetd allatfajtak
kozé soroltatott. Legnagyobb 1étszamil kancacsaladjai az Arvacska, és az Aspirans, de
tovabbi lucsinai, szlovak és lengyel kancacsaladok is bekeriiltek a tenyésztésbe (Mihok,
2014c). Ahogy azt a FAO-DAD adatbazis adatai is mutatjak, a hucul egyedszam

Magyarorszagon is folyamatos novekedést mutat (4. bra).

A tenyésztOk hatékonysaganak koszonhetéen a hucul lovak populécidja
vilagviszonylatban napjainkra meghaladja az ezer egyedszamot. Ma az Osztrak—Magyar
Monarchia utdédallamaiban, illetve Lengyelorszdgban tenyésztik a fajtat, de genetikailag
legértékesebb allomanyai ma is a Karpatokban taldlhatok. A fajta tenyésztoi
Lengyelorszagban, Szlovékidban, Romanidban, Csehorszagban, Ausztridban ¢és
Magyarorszagon vannak (Komosa és mtsai, 2009) (5. abra). Tenyészté6 kozpontja
Romanidban Lucsina; Lengyelorszagban, Gtladyszow, Odrzechowa, a Besszadoki
Nemzeti Park Szlovakidban, Kistapolcsany és Kassa. Magyarorszagon legnagyobb
tenyészetet az Aggteleki Nemzeti Park tart fenn! A fajta genetikai diverzitasanak
bovitését hazankban ismételt importok segitik (Mihok, 2011a).
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29 0.27%

B Magyarorszag (2012)
B Szlovakia (2014)

m Lengyelorszag (2014)
i Csehorszag (2015)

B Ausztria (2012)

m Németorszag (2015)

5. abra: A hucul fajta egyedszamainak megoszlasa a Kkiilonb6zé orszagok kozott a FAO-DAD

adatbazisa alapjan. Zardjelben a bejegyzés idépontja.

A fajta fenntartasa soran kovetendd elv az eredeti értékmérd tulajdonsagok
megtartasa, tovabba a palacknyakhatason atesett Allomanyban a minél nagyobb genetikai
variancia megérzése. Ezt segiti a minél tobb genealdgiai vonal/torzs és kancacsalad

fenntartasa. (Mihok, 2011b).
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1. tablazat: A hucul fajta nemzetkozi szervezete altal elfogadott kancacsaladok

Orszag Hucul kancacsalad
1 Panca, 2 Lucina, 3 Tatarca, 4 Kitca, 5 Plosca, 11 Rotunda,
Romania .
12 Sarata, 17 Aglaia, 86 Deremoxa, 17 Paskana
Soloviki 825 Agla, 882 Gelnica, 862 Dagmar, 39 Franca, 48 Mulica, 90
slovdiaa Macocha, 70 Sekacka, 19 Kavka, Bukovina
23 Klapta, 11 Zuza, 18 Barna, Valuta, 111 Rumiva, 108 Morsina,
Csehorszag
84 Hurka, 25 Zemla
Agatka, Bajkalka, Czeremcha, Basia, Nowosacecka, Goralka,
I lors~d Laliszka, Nakoneczna, 84 Polonina, Polanka, Pastuszka, Reda,
CNSYEiOrSIas | szroczka, Zyrka, Wrona, Wydra, Wolga (Az utdbbi harom csaladot
magyar eredetlinek tartjak).
Magyarorszdg | Arvacska, Aspirans

A jelenlegi hucul kancacsaladok (1. tablazat) adjak a fajta teljes genetikai
szerkezetét. Azt azonban csak remélni lehet, hogy ez alig kevesebb, mint a fajta
fénykoraban meglévé allomanynagysag idején volt. Miutan egy gocbdl tortént a fajta
(huculvidék Bukovindban, Lucsina kornyékén) kirajzasa, és az akkori idoben sz6 nem
volt génmeg0rzésrol, az egyes orszagokban 1évo és elfogadott kancacsaladok atfedéseket
mutathatnak, de atfedések lehetnek a habortis események sok mindent megsemmisito

hatasa miatt is (Mihok, 2011b).

A fajta fenntartasa nemzeti keretek kozott, de nemzetkozi integracioban folyik.
Minden résztvevd orszag igyekszik a lehetd legtobb kancacsaladot fenntartani, a fajtara
jellemzé értékméré tulajdonsagok megtartasa érdekében. Az adott fajta genetikai
allomanyat az 6sszes egyed genotipusa adja. Szamolva a veszteségekkel (egy egyed, vagy
csoport altal hordozott specidlis génallomannyal), csak akkor van esély a valoban hucul
egyedek tenyésztésére, ha minél tobb alapitora visszavezethetd allatok csoportjaval

rendelkeziink (Mihok, 2016).
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2.3 A kancacsaladok jelentdsége a lotenyésztésben — torténeti dttekintés

Torténelmi adatok alapjan, a lovak szarmazéasat mar a hdaziasitds kezdetén
rogzitették. Horn (1955) Altaldnos allattenyésztés cimii konyvében talalhato egy
koriilbeliil 5000 éves ,,szarmazasi lap” Mezopotamiabol. A lofejek harom csoportba
oszthatok rajta: felallo sorénytiek (feltehetden vad mének), lelogo sorényliek (feltehetden
domesztikalt mének) és sorény nélkiiliek (kancdk). Az arab természettudomany és
irodalom segitette az ismeretek atmentését. Az elsé szervezett ¢s meghatarozott tava arab

loversenyek a 7. szazadban Medina kdzelében keriiltek megrendezésre (Hecker, 2014).

Européban Johann Christoph Justinus (1756-1824) hivta fel eldszor a figyelmet a
szdrmazas fontossagara. Eldtte ugyanis nem volt a lovaknak szdrmazdsi lapjuk,
anyakonyvi kivonatuk. Egyediil a szarmazas orszagat tartottak fontosnak. Napoleon
legy6zése utan Justinust a csaszari €s kiralyi udvari ménesek fofeliigyel6jévé nevezik ki.
1815-ben a ,,Lotenyésztés tokéletesitésének altalanos alapelvei” miivében fejti ki ujszeri
tudomanyos nézeteit (Hecker, 2014). Megfigyelte, hogy az angolok a kiralyi kancak
(Royal Mares) kialakitasa soran keletrél hoztak be lovakat és az arab mintat kovetve mas
lovakkal torténd keveredés nélkiil tenyésztették tovabb. Torzskonyveket, szarmazasi
lapokat hoztak 1étre és az orszagbdl valo Kkitiltassal sujtottak a lovak kiilfoldre torténd
eladasat. A szdrmazds mellett a teljesitményt is fontosnak tartottdk. Lovaikat
versenyeztették és csak a legjobbakat szaporitottak tovabb (v. Oettingen, 1910; Blaine,
1840). Igy Justinus harom kritériumot allapitott meg, melyeket a tenyészallatokkal
szemben tamasztottak: 1.) a bizonyitott szarmazas, 2.) a bizonyitottan jo teljesités és 3.)
a megbizhat6 Orokités. A versenylotenyésztésben nyert tapasztalatokat Angliaban egyéb
allatfajok tenyésztése soran is alkalmazzak. Justinus elmélete a torzskonyvezések
bevezetését és elterjedését segitette, igazi attorésként lehetett felfogni az eurodpai

allattenyésztésben (Hecker, 2014).

Magyarorszagon a Csekonics Jozsef vérteskapitany altal kezdeményezett és Il.
Jozsef csaszar altal alapitott Mez6hegyesi Ménesben (1785) kezdettdl fogva feljegyezték
a csikok szarmazasat és a torzskonyveket nagy pontossaggal vezették (Fehér és Javorka,

2004).

Az angol méneskonyv, a General Stud Book I. kdtete 1793-ban jelent meg és

tartalmazta az angol versenyfut6 lovak szarmazasi adatait. Késobb az 1900-as évek elején
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kezdték azokat a lovakat angol telivérnek nevezni, melyeknek minden ése a General Stud

Book I. kotetére vezethetd vissza (Platt, 1973; Willett, 1991).

A 19. szazadban az arabok kiilondsen az anyai szarmazasnak tulajdonitanak
jelentdséget. Koziiliik a legértékesebbek Mohamed kedvenc kancainak egyenes agon
leszarmazottjait tartottak (Hecker, 2014). Ezeket a kancakat Hadudi-nak, azaz
fedezémént ad6 kancdknak nevezték. A tiszta anyai szarmazast mindennél fontosabbnak

tekintették, akarmilyen szép volt vagy akarmilyen magas teljesitményt ért el egy mén
(Hecker, 2014).

Anglidban hasonl6 elven alakult ki az ,,Inbred Dams” elmélet, mely szerint a
legértékesebb kanca a kivald orokitdkre rokontenyésztett. A fedezOmének kivalasztasanal
is az arabhoz hasonld volt a helyzet, a kancacsalad minésége itt is dont6 szerepet jatszott
(Hecker, 2014). Bar6 Hoeller Moric az angol elméletek ismerdje is kiemelte a szarmazas
fontossagat és az anyai agon torténd visszavezethetOséget. Tudasat a méneskonyvek

tanulmanyozasara épitette (Fehér és Javorka, 2004).

Bruce Lowe huszévnyi versenyeredmény tanulméanyozasa utan allt eld
elméletével. Anglia harom fontos versenyének az Oaksnak (a Kanca Dijnak), a Derbynek
és a St. Legernek a gy6ztes lovait a kezdetektdl kancacsaladok szerint rendszerezte (Lowe
és Allison, 1898). Legelészor visszavezette a General Stud Bookban feltiintetett alapito
kancakig, beszamozta 6ket 1-43-ig, de ez a szam késobb még emelkedett. A gy6ztes lovak
kancacsaladok szerinti rendezése soran azt tapasztalta, hogy kilenc olyan csaladd van,
melyek az elsé osztalyu versenylovak szarmazasaban nélkiilozhetetlennek tiintek (Lowe
és Allison, 1898). A kancacsaladokat ,,gy6ztes” és ,,0rokit6” kancacsaladokra osztotta.
Szamrendszere alapjan egyértelmiien latszodott, hogy egy sikeres versenylo
szdrmazéasanak els6 harom Osi sordban a ,,gydztes” ¢és ,,0rokitd” csaladok erds
kombinécioja lehet a siker titka. Feljegyzéseit 1895-ben kiadtak, a kancacsaladok
rendszerét és szamozasat a méneskonyvek atvették (Hecker, 2014). Lowe munkassaga a
kancacsalad értékére véglegesen felhivta a figyelmet, annak ellenére is, hogy modszerét
nem mindenhol tudtak sikeresen alkalmazni a tenyésztések soran (Chalkley és mtsai,
1978).

Holsteinben az els6 tenyésztd egyesiiletek mar az 1830-as években megalakultak
és itt is megtortént a kancacsaladok beszamozasa (Hecker, 2014). A holsteini tenyésztok

a mai napig tudjak, melyik 16 melyik kancacsaladhoz tartozik és allitdsuk szerint a
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kancacsaladok 13-15%-a adja a legjobb sportlovaik és fedez6 ménjeik tobb mint 80%-at,

a tobbi adja a tomeget.

A lotenyészté szakemberek korében a mai napig ismert jelenség, hogy egyes
kivalo orokitok kancai tiinnek ki, mig a mének nem sok sikert hoznak. Napjainkban pedig
azt is tudjuk, hogy a tobb évszazados megfigyelések helyesek, a kancak anyai agon
visszavezethetOk az Osi alapitdoig és a mitokondridlis DNS anyai Oroklddése
kovetkeztében a kancak egyes génjeiket mindig az anyuktol kapjak (Hecker, 2014,
Mihok, 2014a).

2.4 A molekularis genetika szerepe a diverzitasvizsgalatokban

A molekuldris biologiai moddszerek intenziv fejlddése manapsdg olyan
lehetdségeket kinal, melybdl az allattenyésztd igényeihez és lehetéségeihez mérten
valogathat (Mrode és mtsai, 2016; Duensing és mtsai, 2014). A haszonallatok genomikai
programjainak sikere mellett (Daetwyler és mtsai, 2014) a géntérképezések (McKay és
mtsai, 2007), a bioinformatika el6térbe keriilése (Li és mtsai, 2016) mind azt tiikrozik,
hogy a molekuldris szinten zajlo torténéseket a génvédelemben és a tudatos

allattenyésztésben is figyelembe kell venni (Mihok, 2014b).

A molekularis filogenetika — a molekularis biologiai modszerek fejlddésének
kovetkeztében — gyorsan terjedd ¢és fejlddd tudomdanyteriiletté 1épett eld. Amig a
klasszikus filogenetikai megkdzelités az €l6lények morfologiai megfigyelésén alapul,
addig a molekularis filogenetika a homolog DNS vagy a fehérjék aminosav szekvenciak
Osszehasonlitdsa révén kiilonbozé organizmusok vagy gének kozotti kapcsolatokat
vizsgalja. A szekvencidk kozotti kiilonbségek az évek soran végbemend molekularis

evolucio hatasara kialakult genetikai tavolsagot jelentik (Beuzen és mtsai, 2000).

A molekularis filogenetikai vizsgalatok az alabbi fobb 1épéseket foglalhatjdk magukba

(Yang és mtsai, 2013):

e A vizsgalni kivant é161ény, populécio kivalasztasa.

e A céljainknak leginkabb megfelel6 marker kivalasztasa.
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e Laboratoriumi vizsgalatok (mtDNS izolalasa, restrikcids enzimek alkalmazasa, a
kivant DNS szakasz felszaporitasa specialis PCR primerek segitségével, DNS

szekvenalas).

e A szekvenalas sordn kapott szekvencidk tobbszoros illesztése bioinformatikai

szoftverek segitségével.

e Az evolucids modell kivalasztasa és a filogenetikai fa elkészitéséhez megfeleld

modszer meghatérozasa.

e A fa megbizhatosaganak megallapitasa (bootstrap).

A molekularis filogenetikai vizsgélatok eredményei — példaul a taxonok kozotti
leszdrmazési kapcsolatok — a bazissorrend vizsgalata alapjan legjobban torzsfan
abrazolhatok (Hillis és mtsai, 1992). A torzsfa egyrészt a vizsgalt populaciobol, masrészt
a hozza vezet6 agakbol all (Rutschmann, 2006), lehetnek gyokeres és gyokértelen fak. A
gyokeres faknal létezik egy alapvetd eldgazési pont, melybdl kiindulva minden egyes
vizsgalt taxonhoz el lehet jutni. A gyokértelen faknal kozds Osrél nem beszélhetiink, a fa
csak a vizsgalt taxonok kozotti leszarmazasi kapcsolatokat tlikrozi, a taxonok
1étrejottéhez vezetd evolucids ut nélkiil (Brown, 2007). A torzsfa szerkesztése kiilonb6z6
algoritmusok alapjan torténhet, ami meghatarozza a fa szerkezetét (ldsd 3.2.5 alfejezet).
A torzsfa dgainak hosszat tekintve lehet id6aranyos és skélazott is. Az el6bbi esetben a
kozos Osbol levezetheté éagak hossza azonos, tehat nem tikkrozik példaul: a
bazisszubsztitliciok szamat. Skaldzott torzsfarol akkor beszéliink, ha az agak hossza
aranyos a szubsztituciok szamaval (Huson és mtsai, 2006; Pecsenye, 2006; Britton és
mtsai, 2007).

Az allattenyésztés teriiletén kezdetben a morfologiai tulajdonsagok mellett
vércsoportokat, illetve kiillonb6z6 biokémiai polimorfizmusokat (Hartl és mtsai, 1986)
alkalmaztak a leszarmazas, illetve a rokoni kapcsolatok feltarasara. A rendelkezésre allo
modern technologiak viszont DNS alapu adatokat szolgaltathatnak az adott fajta 6roklott
mintazatairol. A haszonallatok ily moédon meghatarozott genotipusai mind diagnosztikai
(Barker, 1989), mind filogenetikai, szarmazas-ellenérzés (Williams és mtsai, 1990;
Koskinen, 2003) szempontbol informativak. A DNS alapu vizsgalatok lehetévé tették a
populacidk genetikai szerkezetének vizsgalatat, uj lehetdséget teremtve az Gshonos

allomanyok kozotti genetikai tdvolsag becslésére, kozvetett modon pedig segithetik a
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veszélyeztetett fajtak fenntartasat (Fésis, 2000; Groeneveld Lf Fau - Lenstra és mtsai,
2010).

A molekularis filogenetikai kutatdsokban szamtalan kiilonbozé molekularis
marker hasznalata terjedt el. A kezdeti kutatdsok féleg nuklearis markerek, mint példaul
az rRNS alegységei (58S, 16S, 28S) szekvencidinak a tanulmanyozéasan alapultak. Mivel
az rRNS alkotja a sejt teljes RNS allomanyanak jelentds részét, igy viszonylag konnyen
kinyerhet6 a szekvenalashoz elegend6é mennyiség (Zhang és Hewitt, 1996). A nuklearis
markerek mellett a mitokondridlis DNS génjeinek / nem-kodold szakaszainak a
tanulmanyozéasa is elterjedt a diverzitds vizsgéalatokban (Ballard és Rand, 2005;
McDonagh és mtsai, 2016). Mivel a populaciok mtDNS-ei kozotti kiilonbségek az
évezredek alatt alakulnak ki, igy hiien tiikrozik az adott populacio szétvalasanak idejét
(Harpending, 1994). A populaciok rendelkezhetnek 6sibb, illetve Gijabb mutaciokkal is,
melyek alapjan kiilonb6z6 haplotipusokba sorolhatok (Brown, 2007). A szarmazasi
kapcsolatok legbiztosabban a teljes mitokondridlis genom polimorfizmusainak
meghatarozasaval allapithatok meg. Viszont a legtobb filogenetikai és populacidgenetikai
kutatds — foként id6 és anyagi megfontolasbdl — a teljes mitokondridlis genom helyett
csak bizonyos mitokondrialis géneket (Gn. markereket), rovidebb szakaszokat
alkalmaznak a populéaciok vagy alacsony szintii taxonomiai kapcsolatok kiértékelésére
(Simon és mtsai, 2006). A mitokondrialis genom, illetve markerek bemutatasaval a

kovetkez6 fejezetben foglalkozom részletesen.

2.5 A mitokondrialis DNS

A mitokondrium nevét részben fonalszerli (mitosz), részben gombszerii
(kondrion) megjelenésérdl kapta. Fontos szerepet jatszik a sejtlégzésben és az
energiatermelésben (Csaba, 1988), emellett érintett egyes genetikai betegségekben, az
oregedésben, valamint a sejthalalban is. Méreteit tekintve vastagsaga néhany tized
mikrométer, hossza akar a tobb mikrométert is elérheti. A mitokondriumot két membran
¢s az altaluk kozbezart terek épitik fel, melyekbe a bels6é membran betliremkedik,

mitokondrialis krisztak formajaban (Mannella, 2006).

Onallé génalloméannyal rendelkezik, melyet mitokondrialis DNS-nek (mtDNS),

vagy mitokondrialis genomnak neveziink (/ngman és mtsai, 2000). Ahogy a 6. dbra is
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mutatja, az emlésok mtDNS-e altalaban cirkularis, kisméretii extrakromoszémalis DNS
(hozzavetdleg: 16-18 kb), mely 37 génbdl allhat: 13 fehérjét kodold, 2 riboszomalis RNS-
t, 22 tRNS-t kodolo génbdl és egy kontroll régidbol (D-loop) (Wan és mtsai, 2004; Jiang
és mtsai, 2011).

A mitokondrialis DNS t6bb filogenetikai szempontbdl elényos tulajdonsaggal is
rendelkezik. Egyrészt a magas mutdcidés rata kovetkeztében a mtDNS nagyfoku
polimorfizmussal jellemezhetd (Nabholz és mtsai, 2009). Emellett a mitokondrialis
genom gyakran atrendezddik, igy akar ugyanazon a sejten beliil is szdmos eltéré mtDNS
Is eléfordulhat. Tovabba a mtDNS a nuklearis DNS-t6l fiiggetleniil, anyai agon 6roklédik
(Hutchison és mtsai, 1974). Az osztédasa szorosan sem kapcsolodik a sejtmagéhoz, igy
oroklésmenetében is kiillonbozo torvényszeriségek érvényesiilnek (Falkenberg és mtsai,
2007). A megtermékenyitett petesejt mitokondriumai az egyes él6lényekben eltérd
mértékben szdrmaznak a sziil6i ivarsejtektdl. Az élesztOben példaul a haploid sejtek
fuziojanal mindkét sejt hozzajarul a diploid sejt mitokondrialis készletéhez, valamint a
novények egyharmaddndl a mitokondriumok szintén szdrmaznak mindkét Ostol

(Hagemann, 2010; Wallace és mtsai, 2010).

A maternalis 6roklédésnek koszonhetéen a mtDNS kivaléan alkalmas anyai

crcr

polimorfizmusokkal bir6 szekvencidk haplotipusokat hataroznak meg, melyek egy vagy

tobb mutacios 1épés feltételezésével levezethet6k egymasbol (Galtier és mtsai, 2009).
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D-loop szakaszok lathatok

A mtDNS egyszeri, konzervalt struktara, mely lehetdvé teszi univerzalis
primerek alkalmazasat. Annak kdszonhetden, hogy az mtDNS a legtobb sejtben magas
kopiaszamban fordul eld, konnyen kinyerhetd kicsi, vagy erésen degradalddott mintakbol
is.

Az emlOsoknél a himek spermiuma egyaltalan nem, vagy csak kis mértékben jarul
hozza a zigota mtDNS készletéhez (Hagemann, 2010). Erdemes megemliteni, hogy az
ivarsejtek mitokondrium szdma is eltérd a két nem esetében. A petesejt tobb szdzezer
mitokondriumot tartalmaz, a spermiumban viszont csak par szaz talalhaté (Rand, 2001).
A megtermékenyités soran a spermiumnak csak a feji része — amely gyakorlatilag nem
tartalmaz mitokondriumot — hatol be a petesejt falaba. Apai eredetii mitokondriumok csak
a spermium véletlenszerlien bejutd nyaki részével keriilhetnek a petesejtbe (Sadler,

2011). Mivel a zigotaban csak a petesejtbdl szarmazo mitokondriumok maradhatnak fenn,

25



a megtermékenyitést kovetden spermiumbol szarmazo mitokondriumok ubiquitin-fliggd

mechanizmus révén degradalodnak (Sutovsky és mtsai, 2000).

A nuklearis DNS-sel ellentétben a mitokondrialis DNS folyamatosan replikalodik,
nincs a gazdasejt sejtciklusanak S fazisdhoz kotve (Ferndndez-Silva és mtsai, 2003).
Osztodasa és novekedése — igazolva az endoszimbionta elméletet — a baktériumok
novekedéséhez hasonlit, és egy bizonyos méret elérése utan kettéosztodik. Génjei csak
egy kopiaban vannak jelen, viszont rendkiviil kompaktak, mivel nem, vagy csak révid
intronokat tartalmaznak (Falkenberg és mtsai, 2007). Erdekesség, hogy a mtDNS genom
tobb mint 90%-a kodolo szekvencia (Csaba, 1988; Toth és Hegyesi, 2007).

A mtDNS kozel helyezkedik el a belsé membran belso felszinéhez, ahol az oxigén
szabad gyokok nagyobb mennyiségben képzddnek. Ennek kovetkeztében fokozottan
érzékeny a mutaciok kialakulasara és sokkal sériilékenyebb, mint a magi DNS
(Kowaltowski és mtsai, 2009). Ezen feliil, a protektiv hisztonfehérjék hianya és a
hibajavitd rendszer nem megfeleld mikddése nagy mutacids ratat eredményez, ami a
sejtmagi DNS-nél megkdzelitéleg tizszer nagyobb (Kim és mtsai, 2007). Ezen faktorok
kovetkeztében a mtDNS-nek nagy az evolucios sebessége is, ami lehetové teszi a

filogenetikai vizsgalatok felhasznalasara (4ddm, 2001).

2.6 Mitokondrialis DNS markerek

Béar a mtDNS gyorsabban evolvalodik, mint a nuklearis DNS, a muticios rata
kiilonb6z6é az mtDNS kiilonbozo régidiban. A mtDNS ezen tulajdonséaga lehetdve teszi
kiilonboz6 filogenetikai kapcsolatok tanulmanyozasat is. Elterjedt mtDNS markerek kozé
tartozik a citokrom oxidaz I/II (COI/II), a mitokondridlis 12S rRNS, vagy a CYTB ¢és a
fehérjét kodolo kontroll régié (D-loop). A ndvényeknél a kloroplaszt génjeinek (rbeL,
matK, ndhF, rpl16) a vizsgalata is gyakori. A konzervalt 12S RNS génje foleg a magasabb
filogenetikai kategoridk — mint amilyen a torzs vagy az altorzs — kozotti kapcesolatok
felderitésére szolgal. A 16S RNS génjének szekvencidit pedig a csalad vagy nemzetség
filogenetikai jellemzdinek tanulméanyozéasa sordn alkalmazzak. Veliik ellentétben a
mitokondrialis fehérje kodolod gének még gyorsabban evolvaldédnak €s még hatdsosabb
markerek az evolucids tavolsagok meghatdrozasara az alacsonyabb rendszertani

kategoriakban (csalad, nemzetség és faj).
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2.6.1 A mitokondridalis kontroll régio

A masnéven D-loop-nak is nevezett régié a mitokondrialis genom leginkabb
polimorfabb és leghosszabb nem fehérjekddold szakasza (Whittaker és mtsai, 2007).
Jellemzden egy kilobazis hosszu, a mtDNS replikécidjaban és transzkripcidjaban érintett.
Szabalyozza a mtDNS konnyl és nehéz lancainak replikaciojat. A gerincesekben a
kontroll régiot harom domén alkotja. A kézponti doménja egy relativ konzervalt szakasz,
amely tartalmazza a nehéz lanc replikacios origdjat. Ezzel szemben a masik két
hipervariabilis domén a HVR1, HVR2 (Georgescu és mtsai, 2011), melyek nagyfoku
polimorfizmust mutatnak, ezaltal kivaloan alkalmazhatok a filogenetikai kutatasok
mellett diagnosztikai, illetve igazsagiigyi vizsgalatokra is (Cothran és mtsai, 2005;
Lippold és mtsai, 2011; Kanthaswamy 2015).

2.6.2 A citokrom b (CYTB) gén

A citokrém b gén polimorfizmusait a csalad, nemzetség és a faj szint{i evolucios
vizsgalatokban alkalmazzak. A CYTB gént foleg a kozeli rokon taxonok, és a még
alacsonyabb rendszertani kategoéridk kozotti kapcsolatok vizsgélatira hasznaljak. Az
utobbi években a mtDNS CYTB (~1,143 bp) gén szekvencia-valtozasanak vizsgalata is
fontos szerepet t6ltott be a szarmazas-ellendrzések soran (Farias és mtsai, 2001). ACYTB
az oxidativ foszforilacioban fOszerepet jatszo gének egyike, tovabba az altala kodolt
fehérje szerkezete és funkcidja jol ismert a kutatok szamdra. Kitlinben alkalmazhato

filogenetikai vizsgalatokban (Castresana, 2001; Farias és mtsai, 2001).

2.1 Mitokondpridlis DNS vizsgdlatok a lovakban

Az mtDNS-t, pontosabban annak a CYTB gén vagy a D-loop szekvencidjanak
tulajdonsagait tobb kutatdcsoport is felhasznalta a héziasitott, valamint az 6si lovak
szarmazasi kapcsolatanak igazolasara (Jansen és mtsai, 2002; Cieslak és mtsai, 2010,
Priskin és mtsai, 2010). A témaban az egyik legkiemelked6bb kutatast Jansen és mtsai
végezték 2002-ben. Osszesen 318 16 D-loop szakaszat hataroztak meg és hasonlitottik

Ossze mas adatbazisok eredményeivel. EQy 0sszetett, 652 mtDNS szekvenciat felhasznalod
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filogenetikai héalozatot készitettek el. A mutdcios rata ravilagitott, hogy egy mutacio
rogziiléséhez minimum 100 ezer, maximum 350 ezer év volt sziikséges. Meghataroztak
ama ¢l0 hazi 16 kialakitdsaban részt vevo vadlo kancak minimalis szamat is. Eredményeik
alapjan tizezer évvel ezeldtt mar legalabb 77 mtDNS haplotipusnak Iéteznie kellett, a

haziasitas pedig csak sokkal késébb kezdddhetett el.

Jansen és mtsai (2002) 652 16 teljes D-loop régidja alapjan egy haplocsoport
klasszifikaciot is meghataroztak, mely a mai napig hasznalatos a lovak esetében végzett
filogenetikai vizsgalatokban. A publikalt hét f6 haplocsoportot (A-G) tobb alcsoportra is
lehet osztani. Erdekesség, hogy az A2 csoportban foleg przewalski lovak talalhatok, mig
a C1 csoportba észak-eurdpai ponik tartoztak (Jansen és mtsai, 2002).

Tiz évvel kés6bb, 2012-ben Achilli és mtsai (2012) 6sszesen 83 modern — azsiai,
eurdpai, kozép-keleti és amerikai — 16fajta teljes mtDNS genomszekveciaja alapjan 18 {6
haplocsoportot kiilonitettek el (A-R). Ezen haplotipusok egy része részben atfedést mutat

a Jansen altal meghatarozott csoportokkal (Achilli és mtsai, 2012).

Peng és mtsai (2015) egy egységesitett, hierarchikus haplocsoport nomenklatarat
(DomeTree) dolgoztak ki kiilonbdzd haziallatok — koztiik lovak — szaméra. Lényeges
kiilonbség, hogy mig a Jansen (2002) és Achilli (2012) altal leirt haplocsoportok
nukleotid pozicioi a GenBank: X79547 azonositdju referencia szekvencian alapulnak,
addig a DomeTree-ben megtalalhato haplocsoportok meghatarozasara mar egy ujabb
referencia szekvenciat (GenBank: JN398377) hasznaltak (Peng és mtsai, 2015). Az (j
referencia szekvencia eldnye, hogy pontosabb, kevesebb hibat tartalmaz, de mivel a
nukleotidpozicidk szdmozasa eltérd a korabbi tanulméanyokban hasznalttol, igy az adatok

Osszehasonlitasa nehezen kivitelezhetd.

Kakoi és mtsai (2007) mtDNS vizsgalat mellett, mikroszatellita elemzéseket is
végeztek Gshonos japan lovakban. A mikroszatellita a nuklearis DNS 1-4 bp hosszl
1smétlédo egységei, melyek gyakran 150 bp-ndl is rovidebb, a genomban szétszortan
elhelyezked6 szerkezetet képeznek. Vizsgalataikban referenciapopulacioként mongol és
eurdpai tenyészetek mintait hasznaltak. Az analizis soran alkalmazott 27 mikroszatellita
marker mellett a D-loop régio egy 411 bp hosszusagu szakaszat is megszekvenaltak.
Osszesen 33 variabilis hely azonositdsaval 12 haplotipust azonositottak. Munkajuk
eredményeként — a mtDNS és a mikroszatellita analizisek alapjan — azt lehet feltételezni,

hogy az Oshonos lovak az alapit6 mongol lovak populacidibdl szarmaznak.
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Kovetkeztetésként a populaciok genetikai felépitése az adott teriiletekhez kothetd
fiiggetlen tenyésztés eredménye, amit napjainkban drasztikus genetikai sodrodas,
ugynevezett drift kisér. A tanulmany amellett, hogy 0j evolucids eredményeket ismertet,
fontos szerepet tolthet be a japan lovak genetikai diverzitasanak vizsgalataban, melyek a
jovobeni természetvédelmi, konzervacidgenetikai intézkedéseknél jatszhatnak fontos

szerepet (Kakoi és mtsai, 2007).

Yang és mtsai (2002) a mtDNS D-loop régiojat vizsgaltak a cheju lovakban.
Osszesen 65 cheju minta vizsgalata utan 17 haplotipus keriilt megallapitisra. A
filogenetikai analizise utan tobb vonal is megallapitasra keriilt (5 mongol, 6 arab, 3 belga,
2 tsushima, 2 yunnan, 1 przewalski és 3 telivér). Négy mongol 16 is kiilonallé cheju 16
klaszterrel keriilt egy csoportba, ami azt igazolhatja, hogy néhany cheju 16 egyértelmiien
mongol eredetli. A D-loop régio részleges szekvencia elemzése (284 bp) 109 16nal azt
mutatta, hogy a telivér, mongol, lipicai és arab fajtak olyan valtozatosak, mint a cheju
lovak (Yang és mtsai, 2002). A cheju lovak genetikai diverzitasnak egyediilallésaga
abban rejlik, hogy cheju egy viszonylag kis sziget Dél-Koreaban, a Koreai-félszigett6l
ezer km-re és igazan stlyos palacknyak hatds még nem érte a vizsgalt populaciot (Gupta
és mtsai, 2002).

Szamos tanulmany sziiletett a mitokondrialis DNS polimorfizmusainak
azonositasarol, melyek eldsegithetik a veszélyeztetett fajtak genetikai diverzitdsanak
hatékony megbrzését (Cozzi és mtsai, 2004), 2004; Priskin és mtsai, 2010). Ivankovié¢ és
mtsai (2009) példaul hidegvérii lovak (posavina, horvat hidegvérii, murakozi 16) D-loop
régioit vizsgaltak. Munkéjukban 26 polimorf helyet sikeriilt kimutatni, melyek alapjan a
vizsgalatba bevont lovak harminc haplotipusba sorolhatok. Eredményeik alapjan arra
lehet kovetkeztetni, hogy néhany 6si anyai vonal — magas diverzitassal ugyan — még
mindig fennmaradt ezen lovak mtDNS szekvenciaiban. A munkajuk soran kapott

crer

(Ivankovic és mtsai, 2009).

Egy masik vizsgalat hét olasz tenyészet 16fajtainak a D-loop szekvencidinak a
genetikai variabilitasat elemezte és eltérd foldrajzi egységrol szarmazé lovak referencia-
szekvenciajaval hasonlitotta 6ssze (Cozzi és mtsai, 2004). A statisztikai tesztek és a
klaszteranalizis alapjan megallapitottak, hogy egy kivételével szinte az Gsszes olasz

tenyészet két {0 torzsfara oszthatd. Nem tisztazott az olasz populaciok és mas tenyészetek
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kozotti kapesolat. Eredményiik alapjan arra kovetkeztettek, hogy az olasz tenyészetek

kevert fajtai szintén Gsi anyai vonalakat tartalmaznak (Cozzi és mtsai, 2004).

Glazewska és mtsai (2004) lengyelorszagi arab lovak szarmazasellenérzése
céljabol végeztek vizsgalatokat. A lovakrol a legtobb informacid a méneskonyvben és a
Skorkowski féle genealdgiai tanulmanyban taldlhatd. A lovak tenyésztése egészen a 18.
szazad elejéig nyulik vissza, a méneskonyvi adatok 1926-ig visszamendleg kdvethetdek
nyomon (Iwona és mtsai, 2007). A legtobb ménesben tobbé-kevésbé pontos nyilvantartast
vezettek, melyek sajnos megsemmisiiltek (1914-1918). Skorkowski szerkesztésével
1926-ban kozolték az elsé méneskonyvet (Polish Arabian Stud Book [PASB]), majd
kés6bb a genealdgiai vonalakat is feltérképezték. Az 1990-es évek elejéig hitelesnek
tekintették mindkét kiadvanyt, egészen addig, amig az egyik anyai vonallal kapcsolatban
kérdések meriiltek fel (lwona és mtsai, 2007). Osszesen 458 bazispar hosszlisagl szakaszt
vizsgaltak a D-loop région beliil, 15 kancacsalad bevonasaval. 14 kiilonb6z6 haplotipus
elkiilonitése sikeriilt. Két vonalnal nem voltak dsszhangban az eredmények a torténelmi
adatokkal. Nyolc haplotipus volt megfeleltetheté egy-egy kancacsaladnak, a Milordka
vonalnal esetleges hibardl beszélhetiink, mivel az eddigi eredmények tiikrében
elmondhat6, hogy a Milordka kancacsaladon beliil két, egymastol fliggetlen vonal is
kialakulhatott. A Gazella vonalnal is két haplotipus kimutatasa sikeriilt. Ennek a két
kancacsalad alapitonak (Milordka és Gazella) a torzskonyvi hibadi a méneskdnyvben
(PASB-ben) 2002-ben regisztralt kancak 11%-at érinti. Ez hasonl6é a lipicai lovak
vizsgalatanal kapott eredményhez, ott is megfigyelhetd volt a molekularis genetikai
analizis és a méneskonyv adatai kozott eltérés (Kavar és mtsai, 2002). Glazewska és mtsai
(2004) tanulmanyukban ramutatnak, hogy a tenyésztok szamara hasznosak lehetnek a
torzskonyvi adatok mellett az egyes vonalak molekulédris genetikai vizsgédlatdnak az

eredményei is.

Kavar és mtsai (2002) 212 lipicai kanca vizsgalatat végezték el a D-loop région
beliil, 56 anyai vonalbol szarmaztak a mintak, nyolc hagyomanyos ménesbdl (Lipica
[Szlovénia], Piber [Ausztria], Monterotondo [Olaszorszag], Szilvasvarad, Bethlen
[Beclean, Romania], Fogaras [Fagaras, Romania], Diakovar [Pakovo, Horvatorszag] €s
Kistapolcsany [Topolcianky, Szlovakia]). Osszesen 37 haplotipus kiiloniilt el — koziiliik
13 haplotipust mar korabban leirtak — ami jol mutatja a lipicai lovak kancacsaladjainak
magas foku diverzitasat, amit a lipicai lovak torténelmi hattere is alatamaszt (Kavar és

mtsai, 2002). A filogenetikai elemzést kdvetden 25 torzskonyvi hibat azonositottak, de
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nem kizart, hogy maradtak még fel nem fedezett hibak a méneskonyvekben. Annak
ellenére, hogy bizonyos esetekben eltéréseket taldltak a genetikai eredmények és a
csaladfa vizsgalata kozott, a szerzok nem javasoljak ennek részletesebb feliilvizsgalatat,
alkalmi ellendrzéseket viszont ajanlanak a kancak random kivalasztasa alapjan (Kavar és

mtsai, 2002).

Szintén figyelembe vették Bowling és mtsai (1985) a méneskonyveket a D-loop
szakasz vizsgalatakor arab lovaknal. Az AHRA-ban (Arabian Horse Registry of America)
1908 ota vezetik a méneskonyvi informaciokat az amerikai arab lovakrol (Bowling és
mtsai, 1985). A fajta genetikai sokszinliségét hatvankét, random modon Kivalasztott arab

16 bevonasaval térképezték fel (Bowling és mtsai, 2000; Georgescu és mtsai, 2011).

Oshonos lovak genetikai soksziniiségének megdrzésére iranyultak Zhang és mtsai
-nak (2009) torekvései. Tanulmanyukban harom éshonos nyugat-kinai 16fajtat vizsgaltak
a kontroll régi6é 600 bp-nyi hossziisagu szakaszan. A ninggiang poni, guizhou és kazakh
lofajtak analizise utan 33 egyedi haplotipust azonositottak 70 polimorf hellyel, tehat
11,67%-a a vizsgalt nukleotidoknak polimorf hely, ez nagyfoku genetikai diverzitdsra
utal. A neighbour-joining filogenetikai fa 247 bp hosszu, 43 D-loop szekvencia
felhasznalasaval késziilt el. A hét f6 vonal jelenléte mutatja, hogy tobb 6si vonal
jatszhatott szerepet a fajtak kialakuldsa soran (Zhang és mtsai, 2008).

Prystupa ¢és mtsai (2012) munkaja kiemeli a mtDNS alapi molekularis
Tanulmanyuk célja az 6shonos kanadai (kanadai, lac la croix, Gj-foundlandi és a sable
szigeti) lovak anyai vonalainak genetikai diverzitasanak meghatarozasa volt. A
vizsgalatba a nativ lovak mellett a populacié fejlesztésében és megfiatalitasaban
résztvevo északi (fjord, izlandi, és shetland), hegyi és mocsari ponikat (connemara, dales,
dartmoor, eriskay, exmoor, fell, highland, kerry bog, new forest, shetland és welsh),
illetve vadlovat és tovabbi 6t tenyészet lovait is bevontak. Az analizis soran 281 mintat
hasznaltak, amely 24 kiilonb6zd populaciot fedett le. A bioinformatikai vizsgalat 75
haplotipust (ebbdl 39 uj, korabban nem publikalt) és 54 polimorf helyet azonositott
(Prystupa és mtsai, 2012). Eredményeik alapjan elmondhato, hogy a kanadai populaciok
tobbsége a Jansen és mtsai (2002) altal meghatarozott D haplocsoportokba tartoznak,
azon beliil is a D1 és D2 kladok a leggyakoribbak. A szerzok szerint a molekularis analizis
nyUjtotta 1j ismeretek hozzajarulhatnak a tanulményban részt vevd populaciok

konzervacios stratégiajahoz.
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3. ANYAG ES MODSZER

3.1 Mintagyiijtés

3.1.1 A gidran fajta

Munkam soran 250 kancatdl vett szérminta vizsgalatat végeztiik el, amelyek
kiilonb6z6 magyarorszagi ménesekbdl szarmaztak, nevezetesen Bakonycsernye,
Balatonalmédi, Biharkeresztes, Budapest, Csakvar, Debrecen, Gyor, Gylras, Lulla,

Mardepuszta, Nagycsepely, Rédics, Sarkeresztes, Siklds, Tata, Tiszafiired, Zalaszentgrot.

A vizsgalat soran felhasznalt O0sszes szOrminta a tenyésztd altal lett tépve és jol
zarddo tasakokban postdzva. A laboratoriumi vizsgalatok megkezdéséig nedvességtol
mentesen, szobahdmérsékleten, egymastol elkiilonitve, a kontaminaciot elkeriilve tortént

a tarolasuk.

A vizsgalathoz a torzskOonyvi nvilvantartds szerinti valamennyi, ma létezd

kancacsaladbdl sikeriilt a mintadk beszerzése:

mezbohegyesi 1-€S

mezohegyesi 13-as
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e borodi 1-es e mezbhegyesi 2-€S e mezbhegyesi 14-es
e Dborodi 2-es e mezbhegyesi 3-as e mezbhegyesi 15-0s
e borodi 3-as e mezbhegyesi 4-€S e mezbhegyesi 17-€s
e Dborodi 5-6s e mezOhegyesi 5-0s e mezOhegyesi 18-as
e Dborodi 6-0s e mezOhegyesi 6-0S e mezOhegyesi 19-€s
e Dborodi 7-es e mezOhegyesi 7-es e mezOhegyesi 21-€S
e borodi 14-es e mezbhegyesi §-as e népies 9-es
e borodi 17-es e mezbhegyesi 9-€S e népies 22-eS
borodi 18-as mezo6hegyesi 11-es népies 23-as
borodi 19-es mezOhegyesi 12-es

Két mintanal (egyedi azonositd: 247G és 202G) a kancacsalad ismeretlen volt.



3.1.2 A hucul fajta

Tanulményunkban 0Osszesen 267 hucul kancatol vett szérminta vizsgalatat
végeztiik el, amelyek kiilonbdzé magyarorszdgi ménesekbdl szarmaztak, mégpedig
Csemd, Gytriis, Harskut, Izsak, Josvafo (Aggteleki Nemzeti Park), Kisoroszi, Olmod,

Pécsely, Pénzesgyor, Pilismardt, Rakamaz, Solt, Szigetcsép, Varbo.

Minden szOrminta a tenyésztd altal lett tépve €s jol zar6do tasakokban postazva.
A laboratériumi vizsgalatok megkezdéséig nedvességtdl mentesen, szobahdmérsékleten,

egymastol elkiilonitve, a kontaminaciot elkeriilve tortént a tarolasuk.

A vizsgalathoz a torzskonyvi nyilvantartas szerint a Magyarorszagon ma létezd legtobb

kancacsaladbdl sikeriilt a mintak beszerzése:

e 17 Aglaia e 1Panca

e Arvacska e 5Plosca

e Aspirans e 11 Rotunda
e 86 Deremoxa e 12 Sarata

e 882 Gelnica e 70 Sekacka
e 4 Kitca e 3 Tatarca

e 2Lucina e Wrona

e 90 Macocha e Wydra

3.1.3 NCBI adatbazisbdl kigytijtott szekvenciak

Tizenhét hucul minta D-loop szekvenalasat nem végeztem el. Esetilkben FASTA
formatumban a GenBank adatbazisbol toltottem le a korabbi eredményeket. A Priskin és
mtsai (2010) altal megallapitott hucul haplocsoportok azonositoi a kovetkezok voltak:
KC143336.1- KC143355.1

A bioinformatikai elemzés soran 22 kivalasztott hucul haplotipust tovabbi, az
NCBI (National Center for Biotechnology Information) adatbazisban elérhet6é 35 poni,

illetve kisl6 CYTB, és D-loop haplotipus szekvencidjaval hasonlitottam 6ssze. Mivel
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mindkét marker szekvenciajat vizsgaltuk, igy munkank csak azokra a mintakra fokuszalt,

melyeknek a teljes mtDNS szekvenciaja elérhetd volt.

Elsé 1épésben kivalasztottuk, majd az adatbazisbol letoltottik a mintak
szekvenciait FASTA formatumban. A kigy(ijtott 16fajtak adatait a 2. tabldazat foglalja
Ossze. Ezt kovetden bioinformatikai modszerrel azonositottuk, majd izolaltuk a korabbi
analizis soran is alkalmazott CYTB ¢és a D-loop szakaszokat. Végiil vizsgaltuk a fajtak

kozotti genetikai kapcsolatokat, figyelembe véve a lovak geografiai elterjedését is.

2. tdblazat: Az NCBI adatbazisboél felhasznalt poni, illetve
kislé mintak adatai

) Haplotipus - . R,
Fajta , GenBank azonosité Foldrajzi régid
szam
Hucul 22 - K6zép-Eurdpa
Exmoor poni 1 JN3984421 Brit szigetek
Debao poni 1 EU9394453 Eszak-Azsia
Shetland poni 1 HQ4394891 Brit szigetek
Yakut poni 5 - Eurazsia
AP0130931, AP0130921,
Mongol 16 7 APO130911, APO130901, Kelet-Azsia
& AP0130891, AP0130881,
AP0130871
JN3984471, JN3984361,
Kaszpi poni 5 JN3984281, IN3984161, Nyugat-Azsia
JN3983781
L NC0240301, HQ4394841, R
Przewalski-lo 4 K6zép-Azsia
AP0130951, AP0130941
HQ4394971, HQ4394961, .
Welsh poni 4 Q Q Brit szigetek
HQ4394991, HQ4394981
Chincot .
incoteague 1 IN3983772 Eszak-Amerika
poni
Konik 1 HQ4394731 K6zép-Eurdpa
Noriker 1 HQ4394801 Kozép-Eurdpa
Fjord péni 1 HQ4394631 Eszak-Eurdpa
Izlandi poni 2 HQ4394661, HQ4394651 Eszak-Eurépa
Német i
... 1 HQ4394611 Nyugat-Eurdpa
lovaglé poni
Osszesen: 57
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3.2 Mitokondpridlis DNS vizsgdlat

3.2.1 Genomialis DNS izolalasa

A genomialis DNS izolalasa szérhagymabdl tortént a FAO (Food and Agriculture

Organization of the United Nations) protokollja alapjan (FAO/IAEA, 2004).

Az izolalas 1épései a kovetkezok voltak:

1,5 mL-es mikrocentrifuga csovekbe mintanként 3-10 szérhagymat helyeztiink

1
2. aszOrhagymaékhoz 100 pL lizispuffert adtunk
3.
4

. tovabbi 20 percen keresztiil 95°C-on inkubaltuk a mintakat, igy megsziintettiik a

a mintakat 60 percen keresztiil 60°C-on inkubaltuk

Proteindz K enzim aktivitasat

az izolalt genomidlis DNS mintakat -20°C-on taroltuk késobbi felhasznalasig

Lizis puffer osszetevoi a kovetkezok voltak:

100 pL (eldre elkészitett) Hair puffer
1 uL Proteindz K (20 mg/mL) (Promega, Madison, USA)

Hair puffer (50 mL) ésszetevoi a kovetkezok voltak:

250uL Tween 20 (Thermo Fisher Scientific, Waltham, USA)
5mL 10x PCR puffer MgCl. nélkiil (Sigma-Aldrich, St. Louis, USA)
5mL MgCL.> (25 mM) (Sigma-Aldrich, St. Louis, USA)

desztillalt viz 50 ml-re kiegészitve

3.2.5.1 Primertervezés

A primertervezés soran a Primer3 (http://bioinfo.ut.ee/primer3-0.4.0/primer3/)

programot hasznaltuk. Munkéank soran a 16 mtDNS (GenBank azonosito: X79547) két,

filogenetikai analizisre alkalmas polimorf szakaszara; a 1192 bp hosszu D-loop és a 1140

bp hosszii CYTB gén szakaszaira terveztiink kiillonbozo primer parokat. A tervezett hét

primerparbol négy a D-loop régid, harom primerpar pedig a CYTB egy-egy szakaszéara

35


http://bioinfo.ut.ee/primer3-0.4.0/primer3/

volt specifikus. A primerek specifikacioit a 3. tablazatban tiintettiik fel, mig az altaluk

hatarolt szekvencidk az 7. abran lathatok.

3. tablazat: A vizsgalat soran tervezett primerek specifikacioi

Primer Primer szekvencia Termék

elnevezése hossza

A Dloopl F ACGACAACAATTTACCCTCA 961 b

Dloopl R GGGGAAGAAGGGTTGACAGA P
Dloop2_F  CCCCCACATAACACCATACC

B Dloop2 R ATCTAGGGGGATGCCTGTCT 883 bp

c Dloop3 F TCAGCAACCCTCCCAACTAC 652 bp
Dloop2 R ATCTAGGGGGATGCCTGTCT
Dloops_F

D Dloop2 R ATCTAGGGGGATGCCTGTCT 350bp
CytLF  TTCCCACGTGGAATCTAACC

£ cyiR  GTCCGCCGATTCATGTTAGT 1092 bp
Cyt2 F GCATTCATGGGCTATGTCCT

F CylR  GTCCGCCGATTCATGTTAGT 643 bp

G Cyt3 F TCATCATCACAGCCCTGGTA 556 bp

Cyt3_R ATGGTGCTTGCGAGTGGTAT

=gi|377571|emb|X79547.1| Equus caballus mitochondrial DNA sequence, D-loop regio
A'ITTC'ITCCOCTA_:LM:GACAACAATTIACCCFCATGTGCTATGTCAGTATCAGATTATHCACCTGACATGCAATAT
CTTATGAATGGCCTATGTACGTCGTGCATTAMATTGTCTGCCCCATGAATAATAAGCATGTACATAATATCATITATCTTACATAAGTACATTATA
TTATTGATCGTGCATACCCCATCCAAGTCAAATCATITCCAGTCAACACGCATATCACAGCCCATGTTCCACGAGCTTAATCACCAAGCCGCGEG
AN ATCAGCANCCCTCCCANCTACGTGTCCCAATCCTCGCTCCGGGCCCATCCAAACGTGGGGGTTTCTACAATGAAACTATACCTGGCATCTGGT
TCTTTCTTCAGGGCCATTCCCACCCAACCTCGCCCATTCTTTCCCCTTAAATAAGACATCTCGATGGACTAATGACTAATCAGCCCATGCTCACAC
ATAACTGTGATTTCATGCATTTGGTATCTTTITATATITGGGGATGCTATGACTCAGCTATGGCCGTCAAAGGCCTCGACGCAGTCAATTAAATTG
AAGCTGGACTTAAATTC A N . CC AT AAGGTGTTATTCAGTCCATGGTAGCGGGACATAGGAAACAAGTGCACCT
GTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCT
GTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCT
GTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTACCCGCGUAGTAAGCAAGTAATATAGCTTTCTTAATCAAACCCCCCCTACCCCCCATTAAACT
CCACATATGTACATTCAACACAATCTTGCCAAACCCCAAALACAAGACTAAACAATGCACAATACTTCATGAAGCTTAACCCTCGCATGCCAAC
CATAATAACTCAACACACCTAACAATCTTAACAGAACTITCCCCCCGCCATTAATACCAACATGCTACTTTAATCAATAAAATTTCCATHGHCHG
AATTTTCTAAATCTGTCAACCCTICTTCCCCC

}gl|4|]8|}6321|gb|AY515159 1| Equus caballus cytochrome B (CYTB) gene
CGACCAATGACATGAAAANATCATCGTTGTATTTCAACTATAAGAACACCAATGACAAACATCTGGAAATCTC
ACCCACTA_ATTA_.‘-\_AATCAI'C.-‘LATCACTCTTTTA'I'IGACCTACCAGCCCCCTC.—‘L—'LACATITCATC.—‘LTGATGAA_AC’I'ICGGCTCCCTCCTAGGAATCT
GCCTAATCCTCCAAATCTTAACAGGCCTATTCCTAGCCATACACTACACATCAGACACGACAACTGCCTTCTCATCCGTCACTCACATCTGCCGA
GACGTTAACTACGGATGAATTATTICGCTACCTCCATGCCAACGGAGCATCAATATTTTTTATCTGCCTCTTCATTCACGTAGGACGCGGCCTCTAC
TACGGCTCTTACACATTCCTAGAGACATGAAACATTGGAATCATCCTACTTTTCACAGT TATAGCT ACAGCATTCATGGECTATGTICETACCATGA
GGCCAAATATCCTTTTGAGGAGCAACAGTCATCACGAACCTCCTATCAGCAATTCCCTACATCGGTACTACCCTCGTCGAGTGAATCTGAGGTGG
ATTCTCAGTAGACAAAGCCACCCTTACCCGATTTTTTGCTTTCCACTTCATCCTACCCTICATCATCACAGCCCTGETAGTCGTACATITACTATIT
CTTCACGAAACAGGATCTAATAACCCCTCAGGAATCCCATCCGATATGGACAAAATCCCATTCCACCCATATTATACAATTAAAGACATCCTAGG
ACTCCTCCTCCTGATCTTGCTCCTACTAACTCTAGTATTATTCTCCCCCGACCTCCTAGGAGACCCAGACAACTACACCCCAGCTAACCCTCTCAG
CACTCCCCCTCATATTAAACCAGAATGGTCCTTCCTGTTTGOCTACGCCATCCTACGCTCCATTCCCAACA AACTAGGOGGCGTATTAGCCCTAAT
CCTCTCCATCCTGATCCTAGCACTCATCCCCACCCTCCACATATCAAAACAACGAAGCATAATATTCCGGCCTCTCAGCCAATGOGTATTCTGACT
CTTAGTGGCAGACTTACTGAC N EEEEEE . GCCAGTGGA ACACCCATACGTAATTATCGGCCAACTGGCCTCAATCCTCTACT
TCTCCCTAATTCTCATTTTTATACCACTOGCAAGCACCATCGAAAACAATCTTCTAAAATGAAGA

7. abra: A 16 mtDNS D-loop és CYTB szekvenciarészletei FASTA formatumban. A szinek a
szekvenciaval identikus primerparokat jeldlik. Munkank tovabbi szakaszaban a piros szinnel kiemelt ,,E”

primerpart talaltuk legoptimalisabbnak.



3.2.2. Gradiens Polimeraz lancreakcio (PCR)

A primertervezés utan gradiens (tobb hoéfokon elvégzett) PCR reakcid
segitségével kivalasztottuk a legmegfelelobb primerpart az altalunk tervezett hét primer

kozil.

A gradiens PCR kondicioi azonosak voltak a 3.2.3. pontban leirtakkal, azzal a

kiilonbséggel, hogy tiz kiilonboz6 primer tapadasi hdmérsékletet hasznaltunk, melyek a

kovetkezok voltak:
1. 55°C 6. 61°C
2. 55,9°C 7. 62,4°C
3. 56,7°C 8. 63,5°C
4. 57,8°C 9. 64,3°C
5. 59,3°C 10. 65°C

3.2.3 Polimeraz lancreakcio (PCR)

A gélelektroforézis soran a leginkabb elkiiloniilt sdvokat mutato6 ,,E” primerparral
folytattuk munkankat, mely a CYTB génen beliil fedett le hosszabb szakaszt:
CYTB gén:

e 14115F 5’-TTCCCACGTGGAATCTAACC-3
e 15206R 5’-GTCCGCCGATTCATGTTAGT-3’

A D-loop région beliil a Priskin és mtsai (2010) altal alkalmazott 6sszesen 298 bp

hosszu szakaszt lefedd primerparral dolgoztunk tovabb:
D-loop régié:

e 15444F 5°-ACCATCAACACCCAAAGCTG-3’
e 15742R 5’-GCTGATTTCCCGCGGCTTGGTG-3’ (Priskin és mtsai, 2010)
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A primer tapadasi hémérséklet a gradiens PCR altal meghatarozott 62,4°C volt. A

mintdk amplifikdcidja sordn alkalmazott PCR kondiciok:

e 95°C - 10:00 perc

e 95°C - 0:30 perc

e 62,4°C > 0:45 perc 35 ciklus
e 72°C - 0:30 perc

e 72°C -> 10:00 perc

e 4°C>w

A PCR amplifikdcio 20 uL térfogata reakcidoelegye a kdovetkezd OsszetevOket tartalmazta:

e 0,1 mM dNTP (Thermo Fisher Scientific, Waltham, USA)

e 5xColorless GoTaq Flexi puffer (Promega, Madison, USA)

e 0,75 mM MgCI2 (Promega, Madison, USA)

e 0,125-0,125 mM reverz és forvard primerbdl (Sigma-Aldrich, St. Louis, USA)
e 0,75 U GoTag DNS polimeraz (Promega, Madison, USA)

e 2 ulL (40-200 ng/uL) izolalt 16 DNS templat

Az amplifikaci6 a MJ Research PTC-200 Thermal Cycler (MJ Research,
Watertown, MA, USA) PCR késziilékkel tortént.

A nukleinsavak elvalasztasa gél elektroforézissel: 2%-os Seakemagar6z (Lonza,
USA), 1X TAE puffer (Termo Fisher Scientific, Waltham, USA), 0,5 mg/ml Gelred
(Biotium, Hayward, CA, USA) tortént a termékek ellendrzése céljabol. Az eredményeket
UV fény alatt ellendriztiik.

A PCR termék tisztitasat a Viogene DNA/RNA Extraction ’PCR-M Clean up
System’ (Viogene-BioTek, Taipei, Taiwan) Kittel, a gyarto utasitasai alapjan végeztiik. A

crer

spektrofotométer késziilékkel hatdroztuk meg.
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3.2.4 DNS szekvenalas

A mintak szekvenalasat az Eurofins MWG-Operon (Ebersberg, Németorszag)
és a Macrogen Europe (Amszterdam, Hollandia) cégek végezték, szekvenald primerként

a PCR reakciohoz is alkalmazott primerek felhasznalasaval.

3.2.5 Statisztikai elemzés

Az eredmények bioinformatikai értékelése soran a leolvasott nukleotidok
helyességét a CodonCode Aligner v. 4.2.7 (CodonCode Corporation, 2014) programmal
ellendriztiik. A szekvendltatds sordn kapott szekvenciakat, illetve az NCBI adatbazisbol
letoltott szekvenciakat a ClustalW (Larkin és mtsai, 2007) programmal hasonlitottuk
0ssze. A nukleotid poziciok meghatarozasa a GenBank adatbézisban elérhetd (acc. nr.:
X79547) és (acc. nr.: IN398377) referenciaszekvenciak alapjan valosult meg. A standard
diverzitdsmutatok, ugymint a polimorf helyek, haplotipus és nukleotid diverzitas
meghatarozasa a DnaSP5 (Rozas és mtsai, 2009) szoftverrel tortént. Kitekintésként
(outgroup) mindkét marker esetében a szamar (Equus asinus, NC001788) szekvenciajat

hasznaltuk.

Az NCBI adatbéazisban korabban nem publikalt haplocsoportok meghatarozasa a
BLAST (Basic Local Alignment Search Tool) online hasonlésagi keres6 programmal

tortént (https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi).

A DomeTree (http://www.dometree.org/) haplocsoport analizist elvégeztiilk mind
a gidran, mind a hucul fajtanal is, a kapott torzsfak vizualizalasa a DARwin for Windows
szoftver (http://darwin.cirad.fr/) hasznalataval tortént. A DomeTree haplocsoportok
nukleotidpozicidinak jelolése a referencia szekvencian (GenBank acc. nr.: JN398377)

alapul.

A kancacsaladokhoz tartozé6 MtDNS haplotipusok, illetve a kiilonbozd kislo és
poni szekvenciadk genetikai viszonyainak abrazolasa median-joining haloval, a Network
4.6.0.0. (Bandelt és mtsai, 1999), illetve a PopArt (http://popart.otago.ac.nz)
programcsomagok segitségével tortént. A median-joining modszer alkalmas az
egymastol kis genetikai tavolsagra 1évé egyedek, illetve haplotipusok dsszehasonlitasara

(Bandelt és mtsai, 1999).
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A filogenetikai analiziscket a MEGA6 (Tamura és mtsai, 2013)
programcsomagokkal végeztik el. A filogenetikai fak szerkesztése a maximum-
likelihood, ,,legnagyobb valosziniiség” algoritmus felhasznalasaval tortént (Hasegawa és
mtsai, 1985), emellett minden esetben ,,megismételhetéségi érték” (tin. bootstrap)
analizist IS végeztiink. A maximum likelihood modszer esetén a program az Gsszes
poziciora kiszamitja, hogy az alkalmazott fa és helyettesitési modell mellett mi a
valoszinlisége annak, hogy az adott pozicidoban megfigyelt variacidés mintazat j6jjon 1étre.
A teljes fa valosziniiségét az egyes poziciokra kapott valoszinliségek Osszeszorzasaval
kaphatjuk meg, amit a program tobb fara is megnéz és végiil a legidealisabbat valasztja
ki (Podani, 2003).

A kapott filogenetikai fa megbizhatésaganak tesztelése Ujramintavételezési
statisztikai modszerekkel (pl. bootstrapping) torténhet. llyen esetben a mintabdl Gjra
mintat vesziink, vagyis az eredeti szekvencia-illesztésb6l kiindulva az egyes pozicidkat
visszatevéses mintavételezéssel megkeverjiik és az igy kapott mesterséges szekvencidk

alapjan jra kiszamitjuk a térzsfat (Podani, 2003). A bootstrap minden esetben 1000 volt.

A szekvenciaknak legmegfelelobb nukleotid szubsztiticiés modellt a jModel Test
nevi programmal valasztottuk ki (Posada, 2008). Ennek megfeleléen mindkét fajtanal a
CYTB marker esetében a Hasegawa-Kishino-Yano (HKY) plusz gamma, a D-loop marker
esetében pedig a Tamura 3-parameter (T92) plusz gamma modelleket alkalmaztuk. A
HKY plusz gamma eldnye, hogy a bazisok kiilonb6z6 gyakorisagaval szamol, ellentétben
a Jukes-Cantor és a Kimura modellekkel, ahol mind a négy bazis frekvenciajat azonosnak
tekintik. A HKY modellben az Gsszes tranzicio rataja azonos (Hasegawa és mtsai, 1985).
A T92 egy matematikai modszer, amely az adott pozicidban bekdvetkezd nukleotidcserék
szamat allapitja meg két DNS szekvencia kozott. A modszer leginkabb akkor hasznalatos,
amikor gyakori a tranzicio-transzverzié és magas a G+C-tartalom jellemzé a vizsgalt
DNS szakaszra (Tamura, 1992).
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4. EREDMENYEK

4.1 A filogenetikai vizsgalathoz alkalmazott DNS primerek meghatarozdsa

és tesztelese

A bioinformatikai analizis soran tervezett mtDNS primereket tobb hdmérsékleten
hibridizal6, ugynevezett gradiens PCR segitségével teszteltiik. A munkank sordn hét
primerpart (A-G) tiz hibridizaciés hémérsékleten vizsgaltunk, koziilik a 62,4 °C-ot

talaltuk a legidealisabb primer tapadasi hémérsékletnek (8. abra).

A primerparok tesztelését kovetden, a PCR reakci6 optimalizaldsa utan, a gradiens
PCR eredményeként az ,,E” primerpart talaltuk a legmegfelelobbnek. Az ,,E” és az ,,F”
primerparok esetében kaptuk a legkevesebb mellékterméket, és mivel az ,,E” primerpar
hosszabb szakaszt fed le (1092 bazispar hossza terméket fed le a mtDNS CYTB génben),

mint az ,,F” primerpar, igy a kés6bbiekben az ,,E” primerpar kertiilt alkalmazasra.

M12345678‘910123456789

A

8. abra: A tervezett primerparok specifitasanak tesztelése gradiens PCR késziilékkel. A
képen 1 Kbp-os DNS létra (M), illetve a hét primerpar (A-G), tiz kiillonb6z6 homérsékletét
(1=55°C; 2=55,9°C; 3=56,7°C; 4=57,8°C; 5=59,3°C; 6=61°C; 7=62,4°C; 8=63,5°C;
9=64,3°C; 10=65°C) jelol.
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4.1 Gidran lovak molekularis filogenetikai analizise
4.1.1 Diverzitas vizsgdlatok

A beérkez6é mintak koziil a CYTB gén vizsgélatanal 250, a D-loop régional pedig
246 minta keriilt értékelésre. A szekvenciak illesztését és a bioinformatikai normalizalast
kovetéen a CYTB génen beliill 686 nukleotidnak, a D-loop région beliil pedig 202
nukleotidnak a vizsgalata valosult meg. A diverzitasmutatokat a 4. tablazatban foglaltuk
Ossze, feltiintetve a vizsgalt markerekre jellemzo értékeket, valamint a két marker

szekvenciajanak osszeillesztésével kapott eredményeket is.

4. tablazat: A vizsgalt mtDNS markerek f6 diverzitismutatoi gidran lovak esetében

mtDNS  Nukleoti-  Egyed- tHaF:(?l; Polimorf Haplotipus Nukleotid
marker  dok szima SZam ;Iz):ma helyek diverzitas £SD diverzitas =SD
CYTB 686 250 24 23 iO(’)S(Z f 1 ioéo(())g 1
D-loop 202 246 32 26 ioég(}gs ioéogél
egyiitt* 893 242 49 - io(’)gg(())6 iobo(())gl

*A CYTB és a D-loop markerek egyiittes alkalmazasa

Mindkét mtDNS marker szekvenciaanalizise megerdsitette a gidran fajtan beliili
jelentds genetikai variabilitast iS. Az analizis soran hasznalt markerek nukleotid
frekvenciait az 5. tablazarban tiintettiik fel. A CYTB szekvenciaknal 23 variabilis poziciot
talaltunk, 21 esetben SNP, két esetben pedig inszercio6 és delécio all a nukleotid eltérés
hatterében (6. tablazat). Ez a teljes hosszisagu, 686 bp-nyi szekvenciat figyelembe véve
3,35%-0s polimorfizmust jelent. A D-loop marker valamennyivel tobb, 26 variabilis
helyet mutatott, ami a teljes 202 bp-nyi szekvencia 12,9%-at teszi ki (7. tablazat). A
polimorf nukleotidok ko6zott a 25 SNP mellett, minddssze egy inszercid/deléciot
azonositottunk. Mindkét marker szekvenciaja adenin (A)/timin(T)-gazdag volt, ami a
CYTB markernél 55%-ot, mig a D-loop-nal 64,1%-ot jelentett.
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6. tablazat: A 24 gidran CYTB haplotipusok variabilis helyei. Az 1), a GenBank

5. tablazat: A mtDNS markerek nukleotid frekvenciai a

gidran és a hucul lovakban

. CYTB D-loop
Nukleotidok
Hucul Gidran Hucul Gidran
citozin (C) 2457%  3150% 31.63%  24.70%
timin (T) 30.90%  27.70%  27.99%  30.80%
adenin (A)  33.10%  27.30%  26.53%  33.30%
guanin (G) 11.43%  13.50%  13.85%  11.20%
AT 64.00%  55.00%  54.52%  64.10%
C:G 36.00%  45.00%  45.48%  35.90%

adatbazisban korabban nem publikalt haplotipusokat sziirkével jeldltiik

Polimorf helyek

(Gen- n N @ & N O 1 O M VW W M M = T W N N N O O
(2] wn (-] [ [<)] o o~ ~ - wn wn wn o~ wn ~ [=2} o~ oM o - o~ [} [<)]

Bank: [22] o o o [12] < < < n n wn wn (= [ [ [ ~N ~N =) ] ] (=] [}
< < < < < < < < < < < < < < < < < < < < < < <

(Gen- m O @ &N ;N N O N ®©O oA g W o4 d4 O N ¥ O 1’ . ¢

Bank: [22] wn wn (- [<)} o o~ ~ - < wn wn o~ wn ~ [~} o~ m o - o~ [-] [<)]
[22] o o o (1] < < < n n wn wn (= [ (=) O ~N ~N =) ] ] (=] [}

JN39837 < < < < < < < < < < < < < < < < < < < < < < <

7) - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

Haploti]

e lccceG ccTTCCATGAGT CTT CTAGTCG

Ht1CYTB

(n=54)

Ht2CYTB

pral C A A C G

HE3CYTB

(n=9) T

Ht4CYTB

(ei2) c A A C G A

Ht5CYTB

(n=3) T

Ht6CYTB

(n=44) C

Ht7CYTB

(n=12) T

Ht8CYTB

ey A C A A C G

HtoCYTB

(n=14) C A

HE10CYT

B (n=5) T G C

Ht11CYT

i T A A G T

Ht12CYT

B (n=11) T G c

HE13CYT

B (n=7) C T A

Ht14CYT

B (ns5) C A A C C G

HE15CYT

B (n=2) T A G T

HE16CYT

B (n=3) C C
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Polimorf helyek

o7

adatbazisban korabban nem publikalt haplotipusokat sziirkével jeldltiik
Polimorf helyek

968VT | Pv68PT (0]
988YT | v88KT |
LT8PT | SI8PT (G)
LISYT | STSPT <
<08vT | 008YT [
9ELVT | YELVT (@)
YeLYT | TeLVvT [
T69VT | 689VT | O
€L9VT | TLOVT )
€SOVT | TSOVT |
879VT| 92T | (9
9SSPT | YSSPT | -
€SSYT | TSSVT |
ossvT | 8vSvT [8)
vishT | CTSPT (@)
SLYYT | ELVPT [
vevvt | et [
60T | LOVPT (@)
L6EVT | S6EVT [8)
Y9EVT | C9EVT (G)
TI9EVT | 6SEVT (8}
¢SEPT | OSEVT (8}
QEEVT | €EEVT )
=fRIT%2 | Tfofofo|fafafalfa|lFao

7. tablazat: A 32 gidran D-loop haplotipusok variabilis helyei. Az 1j, a GenBank

€0LST
98951
£99ST
99951
659ST
059ST
617951
S€9ST
LT9ST
919S1T
ST9ST
09ST
€09ST
<09ST
T09ST
009SsT
86SST
L6SST
S8SST
vrSst
<SSt
0SSt
8€SST
eSSt
9¢SST
TeSST

(GenBank
azonositoé:
X79547)

004ST
€89ST
99S1
€99ST
999sT
LV9ST
99sT
C¢E9ST
v19sT
€19ST
¢19sT
T09ST
009sT
66SST
86SST
L6SST
S6SST
v6SST
8SST
TrSsT
6€S9ST
LESST
SESST
TESST
€¢SST
81SST

(GenBank
azonosito:
JN398377)

G TCAACTGATGTC CTGAATCAATGAAT
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sok
Ht1D-loop
(n=12)
Ht2D-loop
(n=4)
Ht3D-loop
(n=15)
Ht4D-loop
(n=22)
Ht5D-loop
(n=5)
Ht6D-loop
(n=47)
Ht7D-loop
(n=7)
Ht8D-loop
=25)

Haplotipu
(n




Polimorf helyek

il - BB T N - B - T O O - O - - -
meosarny |8 B B B EHB S HEHHEHL 585888388,
Haplo;'puGTCAACTGATGTCTGAATCAATGAAT
SO
Ht9D-loop A G A
(n=8)
Ht10D- T A G T T G A c
loop (n=2)
Ht11D-
A T G
loop (n=11) ¢ G
Ht12D-
cTC
loop (n=2) A
Ht13D-
A A G A
loop (n=4)
Ht14D-
T T G G
loop (n=1) c
Ht15D-
T C G
loop (n=2) T A
Ht1l6D-
loop T A C G
(n=35)
Ht17D- T A c
loop (n=1)
Ht18D-
A T
loop (n=1) A c
Ht19D- 6 A
loop (n=7)
Ht20D-
T G
loop (n=3) A A
Ht21D-
T G
loop (n=1) G A
Ht22D-
G T A G C
loop (n=3)
Ht23D- T c C
loop (n=10)
Ht24D- T A G T G T G A C
loop (n=1)
Ht25D- A G A
loop (n=7)
Ht26D-
T A C
loop (n=2) A
Ht27D- T G T T 6 A c
loop (n=1)
Ht28D-
CTA
loop (n=1) A
Ht29D- . c . ;
loop (n=1)
Ht30D-
T C
loop (n=1) A
Ht31D- T A T C G c
loop (n=1)
Ht32D-
T C
loop (n=3) A
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Mindkét marker magas haplotipus diverzitas értékeket mutatott: 0,8735 + 0,011 a
CYTB-nél és 0,9136 + 0,008 a D-loop-nal. A nukleotid diverzitas értékek is magasnak
bizonyultak: 0,00472 + 0,00017 (CYTB) és 0,02091 + 0,00068 (D-loop). A haplotipusok
kozotti paros genetikai tavolsag (paired genetic distances) 0,001-0,013 (CYTB) és 0,005—
0,063 (D-loop) volt. A filogenetikai irodalmat attekintve megallapithatjuk, hogy mas
fajokkal ellentétben (A/i és mtsai, 2015) a CYTB marker alapu vizsgalat viszonylag ritka
a lovakban (Jianxing és mtsai, 2012; Li és mtsai, 2006). A tapasztalt CYTB nukleotid
diverzitas paraméterek hasonlok a kinai hazilé adataival. A 323 kinai éshonos 16 és 84, a
GenBank adatbazisbodl kivalasztott szekvencia vizsgalataval 114 kiilonb6z6é haplotipust
azonositottak (Yue és mtsai, 2012). A nukleotid diverzitasmutatd 0,005 és 0,002 kozé
tehetd. Emellett a haplotipus diverzitas 0,706 és 0,975 kozotti, ami szintén atfedést mutat
az altalunk tapasztalt értékekkel (gidran: 0,874; hucul: 0,835) (Yue és mtsai, 2012). Qin
és mtsai (2009) huszonkét lichuan 16, 1140 bp hosszt CYTB szekvenciarészletét
hataroztdk meg. Hasonloan a kordbban leirt eredményekhez magas haplotipus és
nukleotid diverzitas értékeket (0,840 és 0,048) tapasztaltak. A vizsgalatunk soran
tapasztalt CYTB variabilitas is kiemeli a fajtak genetikai sokféleségét, jollehet a kapott
haplotipus szam és a nukleotid diverzitas is alacsonyabb volt a D-loop markerhez

viszonyitva.

A vizsgalatunk soran megallapitott D-loop haplotipus-szamokat tekintve, hasonld
eredmények figyelhetok meg luzitan (27 haplotipus/145 16) (Lopes és mtsai, 2005), lipicai
(37 haplotipus/212 10) (Kavar és mtsai, 2002) arab (27 haplotipus/200 16) (Bowling és
mtsai, 2000) és magasabb a kiso (7 haplotipus/136 10) (Takasu és mtsai, 2014) lovak
esetében is. A kapott D-loop haplotipus és nukleotid diverzitasok is dsszhangban van
korabbi kutatasok eredményeivel. A megfigyelt nukleotid diverzitds, nagyban
megegyezik az irani 16 populacio adataival (0,02) (Moridi és mtsai, 2013). A viszonylag
magas ¢€rtek alapjan arra lehet kovetkeztetni, hogy az altalunk vizsgélt magyar fajtak
genetikailag variabilisabbak, mint a kerry bog (0,0155 + 0,0040), a sulfur (kén) musztang
(0,001 +0,002). Masrészrél a marwari (0,03973 +0,01262) vagy a sorraia (0,104 + 0,012)
lovak genetikai struktiraja még inkabb diverzebb, mint amilyen a gidran, vagy a hucul
(Luis és mtsai, 2006; Prystupa és mtsai; 2012, Devi és mtsai, 2013). A kapott
haplotipusok szekvenciai megtaldlhatok a GenBank adatbizisban az aldbbi

azonositokkal: KT792934 — KT792957 és KT818891 — KT818922.
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A filogenetikai analiziseket mindkét marker esetében elvégeztiik kiilon-kiilon és
kombinalva is. A kapott genetikai diverzitas paraméterek és a gidran haplotipusokat a 4.
tablazar mutatja be. A 31 gidran kancacsalad egyedei kozott a CYTB marker segitségével
24, mig a D-loop hasznalataval 32 haplotipust sikeriilt elkiiloniteni. Hasonl6 diverzitas
adatokat irtak le egy korabbi hucul tanulmany soran (Kusza és mtsai, 2013), valamint a
zemaitukai lovakban is, annak ellenére, hogy torténetilk soran mindkét fajta sulyos
palacknyak-hatason esett keresztiil (Cothran és mtsai, 2005). A megfigyelt magas D-loop
¢s CYTB haplotipus diverzitas megerdsiti a tényt, hogy a gidran t6bb 0si anyai vonalbol
szarmazik, amit alatdmaszt, hogy a jelenleg ismert kancacsaladok 16 alapitd kancéara

vezethetok vissza (Mihok, 2015).

A gidran lovak filogenetikai vizsgalata soran két kiilonb6z6 referenciaszekvenciat
hasznaltunk: X79547 ¢és JN398377. A legtobb filogenetikai vizsgéalat az X79547
GenBank azonositészamu, 2005-ben publikalt szekvenciat hasznalja, amely lehetd teszi
a D-loop haplotipusok a Jansen és mtsai (2002), illetve az Achilli és mtsai (2012) altal
meghatarozott haplocsoportokba sorolasat. A legijabb tanulmanyok — mint amilyen a
DomeTree adatbazis — is viszont a JN398377 GenBank azonositészami referencia
szekvenciat alkalmazzak a filogenetikai vizsgalatokhoz. Ez utobbi szekvenciat 2012-ben

kozolték és pontosabb, mint a X79547 szekvencia.

A kapott gidran haplotipusok koziil egy-egy haplotipus (Htlcyts és Htlp-ioop)
megegyezett a referencia szekvenciaval, és a haplotipusok maximum 6 (CYTB) és 9 (D-
loop) nukleotidban kiilonboztek tole.

A vizsgalt populacidban a huszonnégy CYTB haplotipus koziil a Htlcyts (n=54),
Ht2cyTe (n=49) és a HtocyTs (n=44) volt a leggyakoribb. Hét haplotipus viszont csak 1-
1 egyeddel képviseltette magat Htllcyrts, Htl7cyts, Ht18cvts, Ht20cyTs, Ht21cyTs,
Ht22cvyte és Ht24cyts. A 250 gidran kanca 24 haplotipusa kozotti filogenetikai

,maximum likelihood” torzsfan abrazoltuk (9. abra).

A D-loop marker esetében a leggyakoribb haplotipusok a kovetkezdk voltak:
Ht6p-100p (N=47), Ht16p-100p (N=35) and Ht1p-ioop (n=25). Tiz haplotipus viszont minddssze
egy-egy allat allatra volt jellemzd: Ht14p-100p, Ht17p-100p, Ht18D-100p, Ht21D-100p, Ht24D-100p,
Ht26b-100p, Ht28b-100p, Ht29D-100p, Ht30D-100p, @Nd Ht31p-100p.

Az NCBI adatbazis szekvencidi kozott elvégzett BLAST (Basic Loval Alignment
Search Tool) vizsgalat hat Gj CYTB (HtScvts, Ht8cvts, Htllcyts, Htldcyts, Ht20cvTe,
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and Ht21cvte) és négy 1j, eddig nem publikalt D-loop (Ht12p-100p, Ht28b-100p, Ht29p-100p,
and Ht32p.100p) haplotipust azonositott.

A kapott haplotipusok haplocsoport vizsgalatat is elvégeztik. A 32 D-loop
haplotipus — a Jansen és mtsai (2002) altal meghatarozott — hét f6 D-loop haplocsoportba
sorolhatd, melyek eloszlasa a kdvetkezd volt: A: 31%, B: 3%, C: 28%, D: 19%, E: 3%,
F: 13%, és G: 3% (10. abra). Az Achilli-féle, 6sszesen 18 haplocsoportot tartalmazd D-
loop klasszifikaciot figyelembe véve, mindossze az E haplocsoport nem képviseltette

magat az altalunk vizsgalt gidran kanca populacidban.
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9. abra: A CYTB gén haplotipusaival elkészitett maximum likelihood gidran torzsfa.

Csillaggal az 1j, a GenBank adatbazisban korabban nem publikalt haplotipusokat jeldltiik
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NC001788

P
0.05

10. abra: A 246 gidran 16, 32 D-loop haplotipusaival elkészitett maximum likelihood torzsfa.
A kiilonboz6 szinek a Jansen és mtsai (2002) altal meghatarozott haplocsoportokat jelentik.
Csillaggal az 0ij, a GenBank adatbazisban korabban nem publikalt haplotipusokat jel6ltiik
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A DomeTree (Peng és mtsai, 2015) adatai alapjan a kapott CYTB haplotipusok tiz
(Alb, A-Q, Bla2, D, Gla, Glb, G3, H, H-Q és M-N), mig a D-loop haplotipusok
tizennyolc (Ald, A3, AB, B1, Bla, D, G, G1, Gla, H-l, I, J1, J2, K, L, O, OP, R)
haplocsopotba sorolhatok. Ellentétben a tobbi haplocsoport klasszifikacioval, a
DomeTree adatbazis teljes mtDNS szekvencian és nem csak a D-loop markeren alapszik.
Ebbdl kiindulva fontosnak tartottuk a két marker kombinacidjabdl kapott haplocsoportok
megnevezEését is. Abban az esetben, ha mindkét marker polimorfizmusait figyelembe
vessziik, akkor kilenc haplocsoportot kaptunk (Al, AB, H, H-I, J-K, M-N, M-Q, B1,

Bla), melyet a 11. dbra szemléltet.
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11. abra: A CYTB és D-loop markerek egyiittes alkalmazasaval

csoportositisa a DomeTree adatbazis alapjan
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4.1.2 Kancacsaladok ellenorzése molekularis markerek alkalmazasaval

Munkénk soran a mtDNS markerek gyakorlati alkalmazasat is vizsgalatuk, a
méneskonyvekben esetlegesen el6forduld hibak/elirasok felderitésére, illetve a mtDNS
analizis  hatasossdganak vizsgdlata kancacsalddok haplotipus alapjan valo

elkiilonitésében.

Els6é lépésben a vizsgalt markerekre kiilon-kiilon készitettiink filogenetikai
torzsfakat. A 12. abran a CYTB gén szakaszanak vizsgalata altal kapott eredmények
lathatok, mig a 13. dbra a D-loop régid analizise altal kapott eredményeket tartalmazza.
A nagy egyedszamra vald tekintettel a torzsfa kor alakban keriilt abrdzolasra. A
filogenetikai fa bemutatasanal a bels6 korben talalhatok a mintak egyedi azonositoi, mely
alapjan a kancék egyértelmiien beazonosithatok, a méneskonyvekben visszakereshetdek.
A konnyebb attekinthetdség kedvéért a belsd kor szinei (sziirke, fekete) jelolik a
haplotipusokat. A kiils0 koriven az egyed torzskdnyvi nyilvantartds szerinti
kancacsaladdba sorolasa lathatd, kiilonbozd szinekkel jeloltiik az egyedekhez kapcsolodo

kancacsaladokat.

A harmincegy kancacsalad koziil a CYTB marker alkalmazasaval 15 (48,4%), mig
a D-loop-al 17 (54,8%) haplotipus kiiloniilt el. A borodi 14, borodi 18 és mezdhegyesi 1
kancacsaladok csak a CYTB segitségével, mig a mezOhegyesi 2, 3, 19 és borodi 2

kancacsaladok csak a D-loop-al voltak elkiilonithetok.

Ahogy a 12. és 13. abran is lathat6 a kancacsaladok nem feltétleniil kiiloniiltek el
kiilén haplotipusra, illetve egy-egy haplotipuson t5bb kancacsalad is osztozik. gy a
CYTB és a D-loop markerek kombinalt alkalmazasa (Pedrosa és mtsai, 2005) egy
lehetséges megoldas lehet a pontosabb kancacsalad mtDNS haplotipus megallapitasahoz.
Munkank kovetkezd szakaszaban igy a vizsgalatokat a markerek kombinalasaval is
elvégeztik. A kombinalt analizis alkalmazasa esetéen — a nagy egyedszamra valo
tekintettel — a kancacsaladok haplotipusok szerinti hal6zatos (network) abrazolasat
talaltuk legmegfelelébbnek (14. abra). Eredményeink alapjan cirkularis torzsfakat a

tovabbiakban a hucul lovak esetében nem készitettiink.

A varakozasunknak megfeleléen a CYTB ¢és a D-loop egylittes hasznalataval
pontosabb eredményeket kaptunk, mivel tovabbi hét gidran kancacsalad (mezdhegyesi 7,
8 és 21; borodi 5, 17, és 19; népies 23) is elkiiloniilt. A két marker kombinacidjaval a

borodi 1 és a borodi 7 egy kozos haplotipust alkotott. Fontos megemliteni, hogy ot
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kancacsaldd (mezéhegyesi 5, 11, 13, 14 és borodi 18) egyik marker hasznalataval sem

volt megfeleltethetd egyértelmiien egy haplotipusnak (14. abra).

12. abra: A 250 gidran kanca CYTB szekvenciajanak analizisével elkészitett cirkularis filogenetikai

torzsfa. Maximum Likelihood fa elkészitése soran az igynevezett bootstrap, azaz megismételhetdségi értek

1000 volt, kitekintésként a szamar (Equus asinus) szekvenciajat hasznaltuk.
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13. abra: A 246 gidran kanca D-loop régiéjanak analizisével elkészitett cirkularis filogenetikai torzsfa

Maximum Likelihood fa elkészitése soran az tgynevezett bootstrap, azaz megismételhetdségi értek 1000
volt, kitekintésként itt is a szamar (Equus asinus) szekvenciajat hasznaltuk.
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14. abra: A CYTB és a D-loop markerek egyiittes alkalmazasaval készitett, 6sszesen 242 gidran minta

szekvenciajat magaba foglalé median-joining (Bandelt és mtsai, 1999) filogenetikai halézat. A korok
mérete a mintaszamot jeloli, a szinek pedig kiilonb6z6 kancacsaladokat abrazolnak. A polimorfizmusokat
a ndduszok kozott meréleges vonalakkal abrazoltuk. A kancacsalad nem ismert a sargaval jelolt 247G és
202G mintak esetében. Az abran feltiintetett kancacsaladok roviditése a kovetkez6: m = mezéhegyesi; b =

borodi; n = népies.
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Osszesen 247 gidran kanca mintanal végeztiik el a lovak méneskdnyv szerinti
besoroldsanak mtDNS polimorfizmus alapu ellendrzését. A molekularis vizsgalat
eredményeként 227 (92%) egyednél sikeriilt a haplotipusokat a méneskonyvben

feltlintetett kancacsaladnak megfeleltetni.

Az 0Osszes egyedszamot tekintve kilenc egyednél (3,6%) mondhatjuk azt, hogy
olyan haplocsoportba keriiltek, melyek mas kancacsalddokra jellemzdek, igy valamilyen
eltérésrol lehet szo. Ez az arany kivalonak mondhaté 6sszehasonlitva a lipicai és a lengyel
lovak méneskonyveivel, ahol az eltérés 11-11% korili (Kavar és mtsai, 2002). Az
eltérések két-két allat esetén a mezOhegyesi 2-€s, 14-es és 19-es, mig egy-egy esetben a

mezohegyesi 7-€S, 13-as €s a népies 23-as kancacsaladokat érintette.

A mintak 1,6%-aban ugyanahhoz a haplocsoporthoz tobb kancacsalad is tartozott,
ilyenkor nem sikeriilt egyértelmiien megallapitani, hogy: 1.) eltérésrél, 2.) kozos
eredetr6l, vagy 3.) a vizsgalt marker polimorfizmusanak hidnyarél van szo.
Kovetkezésképpen, két-két kancacsalad kozos haplotipust alkotott (borodi 1-es és 7-es,
illetve a mez6hegyesi 5-6s és 11-es). A borodi 7-es csaladba tartozo lovak nem formaltak
kiilon haplotipust, ahogyan a mezéhegyesi 5-6s csalad tagjai sem. E16bbi kancak a borodi
l-essel, mig utobbiak a mezbhegyesi 11-es csalad tagjaival osztoztak kozos
haplotipusokon. Ezek az eltérések 0sszhangban vannak a gidran fajta torténetében leirt

valtozasokkal (Mihok, 2015).

A D-loop régi6 vizsgalatakor tobb, 6sszesen 32 haplotipus kiilonitettiink el, igy
olyan kancacsaladok is feltérképezhetokké valtak, melyeket a szimpla CYTB
vizsgélataval nem sikeriilt elkiilonitenlink. Ilyenek voltak a mezéhegyesi 2-es,
mezOhegyesi 3-as, mezOhegyesi 19-es, borodi 2-es. Viszont egyes kancacsaladok
vizsgalatanal a CYTB szakasz mutatkozott informativabbnak, igy a borodi 14-es, a borodi
18-as, a mezdOhegyesi 1-es kancacsalddok (14. abra) egyedei kiilon haplotipusba
rendezédnek. A két mtDNS marker kombinalt alkalmazasanak jelentéségét
kihangsulyozza, hogy nyolc gidran kancanal csak a kombinalt markerek tették lehetové a
pontos kancacsaladba vald besorolast, illetve a borodi 19-es kancacsalad tagjai csak ezzel

a megkozelitéssel valtak elkiilonithetdve.

Erdekes, hogy a mez6hegyesi 4-es kancacsalad egyedeire mindkét markernél két
kiilonbozé haplotipus is jellemzd volt, tehat feltételezhetéen a mezOhegyesi 4-€s

kancacsalad két molekularis alcsaladra bonthaté. A mezdhegyesi 4-es kancacsalad
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egyedei kombinalt, illetve egyedi modszerrel is két kiillonb6z6 haplotipust alkottak. Ez az
eltérés is igazolhatd, mivel a kancacsalad késobb kettévalt (Mihok, 2015). Harom esetben
nem volt ismert a lovak kancacsaladja, de a molekuléris vizsgalatok alapjan is elkiiloniilt

haplotipust alkottak.

4.2 Hucul lovak molekuldris filogenetikai analizise

4.2.1 Diverzitas vizsgalatok

A begyjtott hucul mintak koziil a CYTB marker vizsgalatanal 6sszesen 265, mig
a D-loop régional 267 mintat értékeltiink. A hucul fajta diverzitasmutatoéit a 8. tabldazatban
foglaltuk 0ssze. A két mtDNA marker értékei mellet — a gidrdn lovakhoz hasonldéan — a

két marker szekvenciainak Osszeillesztésével kapott eredményeket is feltiintettiik.

8. tablazat: A vizsgalt mtDNS markerek f6 diverzitismutatéi
hucul lovak esetében

mtDNS  Nukleoti- Egyed- t|;| al?sl(?l; Polimorf Haplotipus Nukleotid
marker  dok szama szam slz)éma helyek diverzitas £SD  diverzitas £SD
0,835 0,005
CYTB 686 265 13 13 + 0,009 +0,001
0,878 0,024
D-loop 202 267 22 21 + 0,009 40,001
egyiitt*® 893 240 30 - f'g%gl io(,)o(())(?l

*A CYTB ¢és a D-loop markerek egyiittes, kombinalt alkalmazasa
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9. tablazat: A 13 hucul CYTB haplotipus variabilis helyei

Polimorf helyek

(GenBank N & © © M M ©W N ;oMM N N O
s n o~ wn (> wn N om o o - - o -
azonosito: 2 3 9 ¢ Q9 ¢ R 2 2 2 2 2D B
(GenBank O N ¥ W W o4 € © ®m = 1 1 @ ®
. n (2] un (3] wn ~ o [=) [=] - - o o

aonosits: |18 F 8 2 € 85 8 8 8 8 8 ¢
Haplotipusok|C T T G A G C T T €C A G T
Ht1CYTB

(n=58)

Ht2CYTB

i C.A.A C .G
Ht3CYTB C
(n=16)

Ht4CYTB

(n=1)

Ht5CYTB

(n=7) ¢

Ht6CYTB

(n=37) T A G T

Ht7CYTB C

(n=16)

Ht8CYTB

(n=1) C C
Ht9CYTB

m=3) | T ¢
Ht10CYTB

(n=57) A C A
Ht11CYTB

(n=2) C T

Ht12CYTB

(n=1) T A T

Ht13CYTB C

(n=10)
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10. tablazat: A 22 hucul D-loop haplotipusok variabilis helyei. Az 01j, a GenBank

adatbazisban korabban nem publikalt haplotipusokat sziirkével jeldltiik

Polimorf helyek

(GenBank

< ~N o] o n ~N o] - o o < wn o ~N wn [<)] [=] (=)} o ~ [12]
L, ) ) ) < 00 <)) a o o o o - =1 - ) <t n n © © [=]
azonmosita: 4 3 @@ @B @ B B B8 & B A 1B R B, B A 18w B B BB
(GemBank e« & 1 @ & & W1 ©® © © =H N M & &N O N © 0 ¢ O
. o o o [12] -] [=2] (22 [22] [22] (=] o - - - [52] < < wn o [(-] o
aonosit: 8 3 @ @ B o2 o2 2 2 2 2B 8 8 & £ % 3 8§ 8 8 G
Haplo-
,apoCAACGATTCTGAATCAATGAT
tipusok
Ht1D-loop
(n=10)
Ht2D-loop
(n=15) G A
Ht3D-loop
A T
(n=37) ¢
Ht4D-loop
(n=38) T G
Ht5D-loop
(n=62) G T A G C
Ht6D-loop
T A T T A
(n=36) G G C
Ht7D-loop
(n=11) G T G
Ht8D-loop
(n=10) C G A
Ht9D-loop
(n=17) T T C G
Ht10D-
loop (n=8) T C C
Ht11D-
T A
loop (n=3) ¢ G
Ht12D-
loop (n=3) A T A A
Ht13D-
loop (n=8) c T
Ht14D-
T A T
loop (n=1) G G C
H15D-loop T T T A C
(n=1)
Ht16D-
loop (n=1) < SR
Ht17D-
T A
loop (n=1) G
Ht18D- T A G T C T G A C
loop (n=1)
Ht19D-
loop (n=1) A cTc
Ht20D-
loop (n=1) T A T C A G
Ht21D-
loop (n<1) T A G T G A
Ht22D-
loop (n=1) C T G G C
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A gidran fajtdhoz hasonléan a hucul lovak genetikai struktirdjanak
feltérképezésével szamos korabbi publikacio foglalkozik. Ezen tanulmanyok fdleg a D-
loop szekvencia polimorfizmusain, vagy mikroszatellita vizsgalatokon alapulnak (Kusza
és mtsai, 2013; Priskin és mtsai, 2010; Georgescu és mtsai, 2011). A CYTB marker
jelentdségét viszont hucul lovakban még nem elemezték. A vizsgalt CYTB szakaszban
Osszesen 13 variabilis poziciot azonositottunk (9. tablazat), melyek hatterében minden
esetben SNP allt. A teljes 686 bp hosszusagli szekvenciat figyelembe véve, a kapott
eredmény minddssze 1,9%-0s polimorfizmust jelent. Ez a szam joval kisebb a gidran
lovakkal 6sszehasonlitva, ami azt feltételezi, hogy a CYTB kevésbé informativ a hucul
fajtanal. A D-loop viszont polimorfabbnak bizonyult a CYTB-vel szemben. A 202 bp
hossza D-loop marker 22 polimorf helyet tartalmazott (10. tablazat), ami a teljes
szekvencia 10,9%-at fedi le. Ez kozel megegyezik a gidrannal tapasztalt arannyal. A

polimorf nukleotidok kézott minddssze egy inszercio/delécio-t (indel) azonositottunk.

A mtDNS markerek nukleotid frekvenciait az 5. tablazat foglalja 6ssze. Mindkét
marker szekvenciaja adenin (A) / timin (T)-gazdag volt, ami a CYTB markernél az 6sszes

nukleotid 64%-at, mig a D-loop-nal 54,52%-at jelentette.

A gidranhoz hasonl6an a hucul lovaknal is magas haplotipus diverzitas értékeket
tapasztaltunk: 0,835 + 0,009 a CYTB-nél ¢s 0,878 + 0,009 a D-loop-nal. Emellett, a
nukleotid diverzitas értékek szintén magasak voltak: 0,005 + 0,001 (CYTB) ¢és 0,024 +
0,001 (D-loop). A haplotipusok kozotti genetikai tavolsag a CYTB szakasznal 0,001
0,013, a D-loop régional pedig 0,005-0,063 volt. A vizsgalatokat a két markert
kombinalva is elvégeztem (7. tablazat). Korabbi hucul tanulméanyok is hasonléd diverz
struktirar6l szamolnak be annak ellenére is, hogy a fajta két ismert palacknyak-hatason

is keresztiil esett (Kusza és mtsai, 2013; Priskin és mtsai, 2010).

A 31 hucul kancacsalad kozott a CYTB marker segitségével 13, mig a D-loop
hasznalataval 22 haplotipust sikertilt elkiiloniteni. A tizenharom CYTB haplotipus koziil
a Htlcyte (n=58), Htl0cyts (N=57) és a H2cvyte (N=56) volt a leggyakoribb, mig a
Ht4dcyrs, Ht8cyTs, Ht12cvT8 haplotipusokat csak egy-egy egyed esetében azonositottuk, A
265 hucul kanca 13 CYTB haplotipusa kozotti kapcsolatot filogenetikai ,,maximum

likelihood” torzsfan abrazoltam (15. abra).

A leggyakoribb D-loop haplotipusok a kovetkezék voltak: HtSp-1oop (N=62), Ht4p-
loop (n:38), HtSD-Ioop (n:37), Ht6D-|oop (Il:36), mig kilenc haplotipus (HtlZD-Ioop, Ht14D-
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loop, H15D-100p, Ht16D-l00p, Ht17p-100p, Ht18D-100p, Ht19D-100p, Ht20D-100p, Ht21D-100p, Ht22D-

loop CSak egy-egy allatra volt jellemzd.

A 22 D-loop haplotipus 6t f6 D-loop haplocsoportba sorolhato: A: 45%, C: 23%,
D: 14%, F: 14%, és G: 5% (16. abra). Megallapithatjuk, hogy az ,,A” haplocsoport
dominalo a hucul lovakban, a Kusza és mtsai (2013) altal vizsgalt 71 hucul egyed kozott
szintén ez a haplocsoport volt a leggyakoribb Jansen és mtsai (2002) kdzleménye kitér
arra, hogy — hucul egyik legkdzelebbi rokona — a przewalski lovak foként az altaluk
megallapitott ,,A” haplocsoportba, azon beliil a 2-es alcsoportba tartoznak. Igy a kapott

eredmények tovabb erdsitik ezt a kapcsolatot a fajtak kozott.
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15. abra: A CYTB gén haplotipusaival elkészitett maximum likelihood hucul

torzsfa
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16. abra: A D-loop régio haplotipusaival elkészitett maximum likelihood hucul torzsfa.

Csillaggal az uj, a GenBank adatbazisban korabban nem publikalt haplotipusokat jel6ltiik.
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17. abra: A CYTB és D-loop markerek kombinaciojaval kapott haplotipusok csoportositisa a

DomeTree adatbazis alapjan.

Az Achilli-féle D-loop haplocsoportokat figyelembe véve (Achilli és mtsai, 2012)
a vizsgalt hucul kancék kilenc (A1l; A’B’C’D’; E’F’G’; I; L; M; N; O; R) haplocsoportra
kiiloniiltek el. Mivel a DomeTree adatbazisban leirt 16 haplocsoportok rendszerezése a
teljes mtDNS genom polimorfizmusait veszi figyelembe (Peng és mtsai, 2015), igy jelen

dolgozat esetében a pontosabb eredmények érdekében a haplocsoportok meghatarozasa
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alapjan pedig 6sszesen 15 (A; Alb; A2; A-l; Blb; E-G; F-G; G; L; L2; L3a2; M; M-Q;
Q2a; R) kiilonb6z6 haplocsoport kiiloniilt el (17. &bra).

4.2.2 A hucul CYTB és D-loop haplotipusok ésszehasonlitasa tovabbi poni, illetve
kislo haplotipusokkal

A munkank sordn kapott hucul haplotipusokat bioinformatikai analizis soran
kiilonb6z6 foldrajzi teriiletekrdl szarmazo lovak haplotipusaival hasonlitottuk 0ssze (18.
abra). Vizsgalataink f6 célja a hucul kancak genetikai diverzitasanak dsszehasonlitasa

kiilonbozd foldrajzi teriileten €16 poni, illetve kislo fajtak k6zozott.

oo
Chincoteague pd

Debao poni
Exmoor poni
Fjord péni
Hucul
Izlandi poni
Kaszpi poni
Konik
Mongol 16
Noriker
Német lovaglé poi
Przewalskii-1o
Shetland poni
Welsh poni
Yakut poni

000000000000000

18. 4bra: A bioinformatikai vizsgalatokba bevont péni, illetve Kislé szekvenciak szarmazasi helyei. A

foldrajzi lokalizaci6 vizualizalasa a PopArt (http://popart.otago.ac.nz) program segitségével tortént.

A megbizhat6 eredmények érdekében, Osszesen 35 minta keriilt kivalasztasra,
amelyeknek elérhet6 volt mind a CYTB, mind a D-loop szekvenciaja. A kigy(ijtott mintak

GenBank azonositoit, illetve foldrajzi lokalizaciojukat a 2. tdbldazatban foglaltuk Gssze.
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Fontos megemliteni, hogy a vizsgalt mintak esetében a teljes mtDNS genom szekvenciaja

elérhetd az NCBI adatbazisban.

10 haplotipus

1 haplotpus

Hucul
Lxmoor poni
Debao poni
Shedand poni
Yakut péni
Mongol 1o
Kaszpi péni
Preewalski-lo
Welsh péni
Chincoteague poni
Konik
Noriker
Fjord péni

Izlandi poni

0000HOS®OO0B0O0O0

Némel lovaglé poni

19. abra: A bioinformatikai vizsgalatokba bevont poni, illetve kislé6 mintak CYTB haplotipusainak
megoszlasa. A haplotipus halozat vizualizalasa a PopArt (http://popart.otago.ac.nz) program segitségével

tortént.

Eredményeink alapjan arra lehet kovetkeztetni, hogy a vizsgalatba bevont
magyarorszagi hucul kancdk genetikai struktirdja igen sokszinli, Osszevetve a

rendelkezésre allo poni és kislo fajtak adataival.

Hat hucul CYTB haplotipus — a debao és a welsh ponikat kivéve — a yakut,
shetlandi, przewalski-l6, mongol, kaszpi, chincoteague, exmoor, konik, noriker, fjord,
izlandi, német lovagld ponival alkotott kozos csoportot, mig hét haplotipus egyedi

csoportot alkotott. Eredményeinket a 19. dbra is szemlélteti.
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@lﬂ haplotipus

1 haplotipus

Hucul
Exmoor péni
Debao péni
Shetland poni
Yakut pom
Mongol 1o
Kaszpi poni
Przewalski-lé
Welsh poni
Chincoteague poni
Konik
Noriker
Ijord pomi

Izlandi péni

oCeeCeoOce0e00

Német lovagld poni

20. abra: A bioinformatikai vizsgalatokba bevont poni, illetve kisl6 mintak D-loop haplotipusainak
megoszlasa. A haplotipus halozat vizualizalasa a PopArt (http://popart.otago.ac.nz) program segitségével

tortént.

A hucul lovak esetében osszesen nyolc D-loop haplotipus formalt kozos
haplotipust a yakut, mongol, kaszpi, welsh, chincoteague, exmoor, konik, német lovaglo

ponival, mig 14 esetben kiilonallé csoportot formaltak (20. dbra).

A kapott eredmények alapjan lathato, hogy az alkalmazott mtDNS markerek —
polimorf voltuk miatt — hatasosan alkalmazhatok az adott fajtan beliili genetikai strukttira
feltérképezésére, de akar kancacsaladok, leszarmazottsagi vonalak elkiilonitésére is.

Masrészrol, nem alkalmasak az allatok foldrajzi él6helye szerinti elkiilonitésére.
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4.2.3 Kancacsaladok ellenorzese molekularis markerek alkalmazasaval

A kancacsaladok és haplotipusok mtDNS vizsgalatat Osszesen 240 kancan
végeztik el, mely 19 Priskin és mtsai (2010) altal vizsgalt hucul kanca adatait is

tartalmazta (12. tablazat).

A mtDNS analizis 187 (78%) egyednél egyértelmiien a méneskdnyvvel egyezd
eredményt mutatott. A magyarorszagi hucul kancacsaladok koziil az aggteleki Aspirans
és Arvacska egyedei alkotjak a két legnépesebb csaladot, tovabba a lucsinai eredetii 12
Sarata és 4 Kitca kancacsaldd mérete is szdmottevonek mondhatd. Az elvégzett
molekularis vizsgalatok alapjan ezen egyedek jol elkiiloniilt, kancacsalad-specifikus
haplotipusokat formalnak. A lehetséges elirdsok mellett fontos kiemelni, hogy az Apirdns

csalad esetében minden vizsgalt egyed azonos haplotipusokba kerdiilt.

Lehetséges méneskonyvi eltérésrdl 30 kancanal (12,5%) beszélhetiink. Ilyenkor a
fent emlitett csaladokba tartoz6 egyedek a kombinalt markerek alkalmazasa esetén sem
alkottak a ko6zos haplotipust a méneskdnyvben leirt kancacsaldd tobbi tagjaval. A
nagyméretli populdcidknak kdszonhetéen nem meglepd, hogy a legtobb ilyen eltérés az
Arvécska (6), 4 Kitca (5), 12 Sarata (5) csaladban fordult eld. Az 6sszehasonlitas soran
azt tapasztaltuk, hogy a szlovakiai népies tenyésztésbdl kialakult 882 Gelnica csaladban
is eléfordul harom elirds, ami az egyedszamokhoz viszonyitva jelentdsnek mondhato.
Tovabba a Wrona, 5 Plosca, 3 Tatarca, 2 Lucina, 17 Aglaia, 11 Rotunda és az 1 Panca
csaladoknal 1-1 kanca besorolasaban meriilt fel a hiba lehetésége (12. tablazat). Ezen sok
egyedbdl allo csaladokra — a genetikai egyensuly fenntartasa végett — nagyobb szelekcios

nyomast kell kifejteni.

Huszonnégy esetben (10%) egy-egy haplotipushoz tobb kancacsalad is tartozott.
Nyolc esetben az 5 Plosca csaladba tartozd egyedek az Aspirdnsokkal alkottak kozos

haplotipust. Ezek az eredmények a két kancacsalad k6zos eredetét valosziniisithetik.

Ellentétben a nagy létszdmi kancacsalddokkal, a kevesebb egyedszamu
csaladokra kisebb szelekcios nyomast kell gyakorolni. Hét kanca pedig a 3 Tatarca, 70
Sekacka és a Wydra csalad egyedeivel alkotott kdzos haplotipust. Kilenc 16nal pedig a 4
Kitca és a 17 Aglaia szintén k6z6s haplotipuson osztozott. A lecsokkent egyedszam miatt,
a hucul kancacsaladok kozil a lucsinai 3 Tatarca helyzete veszélyeztetettnek mondhato.
Eredményeink alapjan 3 Tatarca csalad tagjai mtDNS-iik alapjan nem alkottak kiilon

haplotipust, hanem a Lengyelorszdgban meghonosodott, egyébként magyar eredetii
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Wydra és a szlovakiai eredetii Sekacka lovakkal osztoztak k6zos haplotipuson. Fontos
kiemelniink, hogy utobbi lovak koziil négy egyednél feltételezhetiink méneskdnyvi
eltérést. Két esetben a méneskonyv szerinti kancacsalad az Arvacska volt, viszont a
molekularis vizsgalat alapjan az allatok k6zos haplotipust alkottak 4 Kitca és 17 Aglaia
csaladba tartozd lovakkal. Ugyancsak ezen két csalad egyedeivel alkotott kozos
haplotipust egy-egy a méneskdnyv szerint a 2 Lucina, illetve a 882 Gelnica csaladba
tartozo kanca. E két csalad magyarorszagi egyedszamanak a novelése is fontos, de nem
lehetetlen, mivel Szlovakiaban és Lengyelorszagban is megfeleld egyedszamban
fordulnak el6 (Mihok, 2014a). A mtDNS eredmények is igazoljak, hogy Magyarorszagon
a 3 Tatarca mellett a Wydra és a Sekacka kancacsaldd tagjai is kiemelt figyelmet

érdemelnek.

Vizsgéalatunkban nyolc kancanal (3%) nem volt ismert a méneskdnyv szerinti
kancacsalad, de a mtDNS analizis sikeresen meghatarozta. Egyedi, a tobbi kancacsaladtol
elkiiloniilé haplotipus két kancanal volt megfigyelhetd (5 Plosca, Wrona). Annak
ellenére, hogy négy (825 Agla, 84 Polonia, 90 Macocha, Bajkalka) kancacsaladbol is csak
egy-egy minta allt rendelkezésiinkre, mind a négy csalad egyedei elkiiloniilt haplotipust
alkottak.

A mtDNS haplotipusok ¢és a méneskdnyvi kancacsaladok Osszehasonlitasat
Priskin és mtsai (2010) altal publikalt 19 hucul kanca mintan is elvégeztiik, melyek a
kevésbé gyakori (5 Plosca, 825 Agla, 84 Polonia, Bajkalka, Bukovina, Wolga)
kancacsaladokat is képviselték. A vizsgalat célja a kombinalt (CYTB — D-loop) markerek
alkalmassaganak és hatékonysaganak tesztelése volt (11. tablazat).

Tizenharom egyednél (68%) a kombindlt markerekkel meghatarozott
haplocsoportjaink megegyeztek a Priskin és mtsai (2010) altal kapott eredményekkel. A
84 Polonia csaladba tartozo6 egyed a kombinalt modszerrel a tobbi mintatol elkiiloniilve,
egyedi haplotipust alkotott.

Négy mintanal a kombinalt markerek alkalmazasa bizonyult hatasosabbnak a
kancacsaladok haplotipusokkal valo tarsitasara. Két —a Bukovina kancacsaladba tartozo
— egyed elkiilontilt haplotipust alkotott. Tovabba egy-egy — a 825 Agla és a Bajkalka
csaladbol — szintén elkiiloniilt haplotipust alkotott. Ezek a lovak Priskin tanulményéaban
a szimpla D-loop marker hasznalataval egy ko6zos ,,825 Agla/Lucina/Bukovina”

haplocsoportot formaltak. A kombinalt analizis pontossagat kiemeli, hogy a
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vizsgélatunkba bevont 2 Lucina lovak haplotipusa nem mutatott atfedést ezekkel a

mintakkal.

Mig Priskin vizsgalataban a 5 Plosca csaladba tartozo ,,Hroby Bolyhos” elkiiloniilt

haplotipust alkotott, addig a mi eredményeink alapjan az Aspirdns lovak egy részével

alkotott k6zos haplotipust.

11. tablazat: A kombinalt markerek és a Priskin és mtsai (2010) altal alkalmazott D-
loop marker alapjan meghatarozott kancacsaladok osszehasonlitasa a

méneskonyvi adatokkal

Priskin és mtsai (2010)

Kombinalt CYTB és D-

Lé neve l‘\’[é'nesk('inyv altal D-loop marker loop markerek alapjan
szerinti kancacsalad alapjan meghatarozott meghatarozott
kancacsalad kancacsalad
Pietrosu X-14 12 Sarata 12 Sarata 12 Sarata
(Tarpan)
34 Hroby VI-3 17 Aglaia 17 Aglaia 17 Aglaia
730 Hroby XI1-26 17 Aglaia 17 Aglaia 17 Aglaia
677 Hroby Grad 17 Aglaia 17 Aglaia 17 Aglaia
QOusor 1X 32 4 Kitca 4 Kitca 4 Kitca
Prislop X-64 4 Kitca 12 Sarata 12 Sarata
Goral XI1X-40 4 Kitca 4 Kitca 4 Kitca
677 Prislop -8 825 Agla 825 Agla/Lucina/Bukovina egyedi haplotipus
Gurgul Castor HL 84 Polonia 84 Polonia egyedi haplotipus
655 Ousor 11-13 86 Deremoxa 86 Deremoxa 86 Deremoxa
Hroby XXI11-35 86 Deremoxa 4 Kitca 4 Kitca
Pietrosu X1-8 86 Deremoxa 4 Kitca 4 Kitca
Hroby Félés VI-15 Aspirans Aspirans Aspirans
Hroby Bryf HL Bajkalka Pasztuszka egyedi haplotipus
568 Goral XI11-12 Bukovina 825 Agla/Lucina/Bukovina Bukovina
514 Goral XIV-14 Bukovina 825 Agla/Lucina/Bukovina Bukovina
Hroby Orsé HL Wolga 4 Kitca 4 Kitca
Polan Picur 1 Panca 17 Aglaia 1 Panca
Hroby Bolyhos 5 Plosca 5 Plosca Aspirans, 5 Plosca
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21. abra: A CYTB és a D-loop markerek egyiittes alkalmazasaval készitett, 6sszesen 240 hucul minta
szekvenciajat magaba foglalo median-joining (Bandelt és mtsai, 1999) filogenetikai halézat. A korok

mérete a mintaszamot, mig a szinek kiilonb6zd kancacsaladokat abrazolnak. A polimorfizmusokat a

noduszok kozott merdleges vonalakkal abrazoltuk.
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5. KOVETKEZTETESEK ES JAVASLATOK

A héaziadllatok biodiverzitasinak megorzése érdekében a hatdsos konzervacios
stratégiak kidolgozésa kiemelten fontos, ami kiilondsen igaz az dshonos gidran és hucul
fajtakra is. A genetikai sokféleség fenntartdsnak elsd 1épései lehetnek: a méneskonyv
adatainak ellenérzése, a fajtaknak DNS alapt filogenetikai feltérképezése, a tenyésztési

programok hatékonysaganak novelése az eredmények tiikrében.

Munkam elsé szakaszéban a vizsgalt kancapopulacidok genetikai struktarajanak
vizsgalatat végeztem el. Munkam soran két, a molekularis filogenetikai kutatasokban mas
fajoknal/fajtaknal is gyakran hasznalt CYTB és D-loop mitokondrialis DNS markereket
alkalmaztam. Az analizis pontossagat kihangsulyozza, hogy vizsgalatom a
magyarorszagi gidran, illetve hucul kanca populaciok megkdzelitéleg 90%-at lefedi.
Kutatdsom célja volt a hagyomanyos magyar l6fajtdk genetikai sokszintiségének
feltérképezése. A bioinformatikai analizis soran tapasztalt CYTB és D-loop mtDNS
haplotipusok szdma, valamint a szekvencia polimorfizmusok eloszlasa is bizonyitotta a

diverzitast.

A fajtdk génmegoOrzésének fontossagat tovabb hangsulyozza, hogy a GenBank
adatbazisban publikalt szekvencidkkal 6sszehasonlitva, a gidran hat egyedi CYTB és 6t
egyedi D-loop, mig a hucul két egyedi D-loop, korabban nem publikalt haplotipussal
rendelkezik. Ezért a genetikai diverzitas megdrzése érdekében a tenyésztoknek fontos az

egyedi haplotipust gidran és hucul kancakat kiemelt figyelemmel kezelni.

Az aktiv €és pontos tenyésztéi munka eredményeképpen maig fenntarthatonak
bizonyult, de a fajta genetikai sokszinliségének megmaraddsdhoz, a génmegdrzés
szabalyai szerinti tudatos tenyésztéshez okvetleniil sziikséges a kancacsaladok pontos
ismerete. A méneskonyv-vezetés az idok soran sok valtozason ment keresztiil, ami felveti
a pontositas sziikségességét. A fajta fenntartasa — a genetikai diverzitds maximalis 6rzése
mellett — ugyan nemzeti keretek kozott, de nemzetkozi integracioban torténik. Munkam
soran fokozott figyelmet szenteltem a kancacsaladok kozott atfedést mutatod haplotipusok
azonositasara, és a méneskonyv vezetésében eléforduld esetleges hibdk vagy elirasok
felderitésére. Megallapitottam, hogy erre a célra a CYTB és a D-loop marker is csak
bizonyos, a nagy egyedszamu haplotipusokndl/kancacsaladoknal volt kelléen
eredményes. Hogy noveljem a filogenetikai analizis, illetve a haplotipus — kancacsalad

korrelacid szenzitivitasat, a két marker kombinalt analizisét mindkét fajta egyedeinél is
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elvégeztem. Az igy kapott eredmények hatdsosabbnak bizonyultak a méneskonyvi

eltérések azonositasara.

Az elvégzett mtDNS alapu molekuléris vizsgélat bizonyitotta, hogy a gidrén ¢és a
hucul méneskonyvek vezetése magas szinvonalt, pontos és megbizhatd. Emellett
vizsgalatom soran tobb érdekességre, tényre is ravilagitottunk. A gidran lovaknal borodi
7-es kancacsaladbol két kanca k6zds csoportot alkotott a borodi 1-es csaladdal, mig a
mezOhegyesi 5-0s csaladbol szarmazé két allat a mezohegyesi 11-es kancacsalad
egyedeivel alkotott haplotipust. Ezek az eltérések Osszhangban vannak a gidran fajta
torténetében leirt valtozdsokkal. A mezdhegyesi 4-es kancacsalad egyedei kombinalt,
illetve egyedi mddszerrel is két kiilonbozd haplotipust alkottak. Ez az eltérés is

igazolhato, mivel a kancacsalad kés6bb kettévalt (Mihok, 2005).

A hucul kancacsaladok molekularis vizsgalata alapjan az Aspirans, Arvacska, 12
Sarata és 4 Kitca kancacsalddok egyedei is jol elkiiloniilt, ugynevezett kancacsalad-
specifikus haplotipusokat formalnak. A nagy egyedszdmu populacidknak koszonhetden
nem meglepd, hogy a legtobb feltételezhetden méneskonyvi eltérés az Arvacska, 4 Kitca
¢és a 12 Sarata csalddban fordult el6. Tovabba a 882 Gelnica csaladban is eléfordult harom
eliras, ami az egyedszdmokhoz viszonyitva jelentésnek mondhato. A kapott eredmények
alapjan 3 Tatarca csalad tagjai mtDNS-iik alapjan nem alkottak kiilon haplotipust, hanem
a Lengyelorszagban meghonosodott, egyébként magyar eredetli Wydra, és a szlovakiai
eredetli Sekacka lovakkal osztoztak kozos haplotipuson. E két csaldd magyarorszagi
létszamanak a novelése is fontos, de nem Ilehetetlen, mivel Szlovakiaban ¢és
Lengyelorszagban is megfeleld egyedszamban fordulnak eld. A mtDNS eredmények is
igazoljak, hogy Magyarorszagon a 3 Tatarca mellett a Wydra és a Sekacka kancacsalad

tagjai is kiemelt figyelmet érdemelnek.

A kombinalt markerek relevanciajat — Priskin és mtsai (2010) altal csak a D-loop
marker alapjan — vizsgalt hucul kancakon is elvégeztiik. Azt tapasztaltam, hogy azokban
az esetekben, ahol a D-loop marker mar elkiilonitette a kancacsaladra jellemzo
haplotipust, a kombinalt mddszer is megegyezd eredményt mutatott. Tovabba, a
markerek egyiittes hasznalataval sikeriilt olyan ritka kancacsalddok haplotipusait is
meghatarozni (825 Agla, Bajkalka és a Bukovina), melyek a D-loop markerrel csak egy

kozos haplotipust alkottak.
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Végiil, a CYTB és a D-loop markerek segitségével 22 hucul haplotipus
variabilitdsat az NCBI adatbazisban elérhetd poni és/vagy kislo szekvencidkkal
hasonlitottam 06ssze. Megallapitottam, hogy a markerek hasznosak a fajtan beliili
genetikai struktara feltérképezésére ¢és a kancacsaladok, leszdrmazottsdgi vonalak
elkiilonitésére. Eredményeim alapjan nem alkalmasak az allatok foldrajzi ¢léhely alapt
elkiilonitésére. Annak ellenére, hogy az 6si és a modern lovak mtDNS analizise egyarant
ravilagitott az egyes tenyészetek és fajtak kozotti nagyfokt genetikai variabilitasra, csak
kevés Osszefiiggés talalhatd az egyes haplotipusok foldrajzi eloszlasa kozott. Ez a
diszkrepancia azzal magyarazhatd, hogy a lovak haziasitasi folyamataban a foldrajzilag
elkiiloniilt populéciok is részt vettek, aminek koszonhetéen a héziasitott lovak rendkiviil
diverz genetikai struktirdval rendelkeznek és tobb, Osszetett leszarmazasi dgra vezethetok

vissza (Jansen és mtsai, 2002).

Osszegzésként kijelenthetem, hogy a vizsgalt két mtDNS marker alkalmasnak
bizonyult a gidran és hucul 16fajtdk genetikai strukturajanak feltdrasa. Az eredmények
tikkrében megallapithato, hogy mindkét fajta diverz génallomannyal rendelkezik, ami a
teny€sztéi munka érdemét, illetve eredményességét hangstlyozza. Az elvégzett mtDNS
alapu vizsgalatok tovabba arrol is taniskodnak, hogy a vizsgalt 16fajtak méneskonyvének

vezetése — a néhany eltérés ellenére is — pontosnak mondhato.
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6. UJ TUDOMANYOS EREDMENYEK

A munkdm soran kapott adatok alapjan az alabbi 10j tudomanyos eredmények

fogalmazhatok meg:

1. Dolgozatomban a gidran és a hucul lofajtak anyai vonalainak genetikai
struktarajat vizsgaltam. Ismereteink szerint a gidran lovak esetében jelen kutatas
volt az elsd széleskdrii mitokondrialis DNS alapt analizis. Emellett a CYTB gén
szekvencia-polimorfizmusait, illetve az altaluk meghatarozott haplotipusokat a
hucul lovaknal szintén elészor irtam le. A vizsgalt CYTB szakasz polimorfizmusai
alapjan 24 gidran és 13 hucul haplotipust, mig a D-loop régié szekvencidja alapjan
32 gidran és 22 hucul haplotipust hataroztam meg. Munkam soran a gidran
fajtanal hat korabban még nem publikalt CYTB (Ht5cyre, Ht8cyrs, Htllcyts,
Htl4cyts, Ht20cyTe, Ht21cyTs) és négy D-loop (Ht12p-100p, Ht28p-100p, Ht290-100p,
Ht32p-100p) haplotipust, mig a hucul lovaknal két uj D-loop (Ht16p-100p, Ht18p-100p)
haplotipust azonositottam. A meghatarozott CYTB ¢és a D-loop haplotipusok

szekvenciait szabadon elérhetévé tettem a GenBank adatbazisban.

2. Megallapitottam, hogy a gidran és a hucul hagyomanyos magyar lofajtak
magasfoku genetikai valtozatossaggal rendelkeznek, amit a magas haplotipus
diverzitas mutatok is aldtamasztanak. A haplotipus diverzitas a CYTB
haplotipusok esetében a gidran kancaknal 0,874, mig a hucul kancaknal 0,835
volt, a D-loop haplotipusoknal a gidran lovaknal 0,914, mig a hucul lovaknal
0,878 értékeket kaptam.

3. A hucul haplotipusokat kiilonboz6 foldrajzi teriiletekrél szarmazd lovak
haplotipusaival Osszehasonlitva megallapitottam, hogy CYTB és D-loop a
markerek alkalmazhatok az adott fajtdn beliili genetikai struktira
feltérképezésére, de nem alkalmasak az allatok foldrajzi élGhelye szerinti

elkilonitésére.
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4.

Igazoltam, hogy a méneskdnyvek vezetése mindkét fajta esetében pontosnak
mondhat6. A gidran kancédkndl a kancacsalad és haplotipusok kozott elvégzett
mMtDNS analizis alapjan az esetek 91,9%-a, mig a hucul lovaknal az esetek 78%-

a egyértelmiien a méneskonyvvel egyezd eredményt mutatott.

Megallapitottam, hogy a CYTB ¢és a D-loop mtDNS markerek kombinalt
alkalmazasa pontosabb molekuldris és méneskonyvi Osszehasonlitast tesz
lehetévé. A markerek jovoben alkalmazhatdak lehetnek mas lofajtak genetikai
struktirdjanak feltérképezésre, illetve a méneskdnyvek genetikai alapu

ellendrzésére is.
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7. AZ EREDMENYEK GYAKORLATI HASZNOSITHATOSAGA

1.  Munkém soran a gidran és a hucul kancavonalak diverzitasat vizsgaltam mtDNS
markerek segitségével. A meghatarozott mtDNS haplotipusok szekvenciait
szabadon elérhetévé tettem a GenBank adatbazisban. Kimutattam, hogy mindkét
fajtanal 1éteznek olyan specifikus mtDNS haplotipusok, amelyekbe csak az adott
kancacsalad egyedei tartoznak.

2.  Vizsgalataim tjdonsaga és eredménye, hogy a CYTB és a D-loop markerek
kombinaldsa hatékonyan alkalmazhat6 a méneskonyvi adatok és a mtDNS

polimorfizmusok altal meghatarozott haplotipusok 6sszehasonlitaséra.

3. A mtDNS vizsgalat soran kapott eredményeket, illetve a feltdrt méneskonyvi
eltéréseket a Kisbéri-félvér és Gidran Lotenyésztd Orszagos Egyesiilet és a Poni-
és Kislotenyésztok Orszagos Egyesiilete, mint a gidran, illetve a hucul

fajtafenntarto, egyesiiletei a tenyésztési programjaikban hasznosithatjak.

4.  Eredményeim alapjan felhivom a figyelmet a lovak molekuldris markerekkel
torténd csoportositdsanak jelentdségére. Bar a méneskonyvi adatok az esetek kozel
90%-4aban pontosnak mondhatok, kérdéses esetekben a mtDNS markerek egyes

kancacsaladoknal biztonsadggal alkalmazhatok a lovak kancacsaladba sorolasahoz.
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8. OSSZEFOGLALAS

Munkam f6 célja a gidran és hucul kancacsaladok genetikai diverzitasanak
feltérképezése volt két mtDNS marker segitségével. A lovak genetikai struktirajanak
meghatdrozasa mellett, a mtDNS markerek gyakorlati alkalmazasat is vizsgaltam. Célom
volt a gidran, illetve hucul méneskonyvekben esetlegesen eldforduld hibak/elirasok
felderitése, illetve a modszer hatasossaganak vizsgalata kancacsaladok haplotipus alapjan

valod elkiilonitésében.

Vizsgalataim sordn Osszesen tobb mint Otszdz (250 gidran és 267 hucul)
kiilonb6zé magyarorszagi ménesekbdl szarmazd kancatdl vett szérminta analizisét
végeztem el. Els6 1épésben primereket terveztem a CYTB és a D-loop szakaszaira, majd
specifitasukat gradiens PCR segitségével teszteltem. A hét primerpart (A-G) tiz
hibridizaciés homérsékleten vizsgaltuk meg, majd kivalasztottam a legoptimalisabb

parokat.

A bioinformatikai ellendrzés utan a CYTB szekvencidn beliil 686 nukleotidnak, a
D-loop région beliil pedig 202 nukleotidnak a vizsgalata valosult meg. A begytijtott
mintak koziil a CYTB vizsgalatanal (gidrdn: 250; hucul: 265), a D-loop régional pedig
(gidran: 246; hucul: 267) minta keriilt statisztikai értékelésre.

A mtDNS markerek szekvenciaanalizise mindkét fajtanal megerdsitette genetikai
variabilitadsukat. Ezt jol mutatjak a kapott haplotipus szdmok (gidran: CYTB=24, D-
loop=32 haplotipus; hucul: CYTB=13, D-loop=22 haplotipus) és a magas haplotipus
diverzitds mutatok (gidran: CYTB=0,874, D-loop=0,914; hucul: CYTB=0,835, D-
loop=0,878) is. A kapott haplotipusokat a GenBank adatbazisban publikalt adatokkal
Osszehasonlitva a gidrannal hat egyedi CYTB és 6t D-loop, mig a huculnal két egyedi D-
loop haplotipust azonositottunk. A filogenetikai analiziseket mindkét 16fajtanal a két

marker egyiittes hasznalataval is elvégeztem.

A hucul kancdk vizsgalata soran kapott haplotipusokat kiilonb6zd foldrajzi
teriileten é16 poni, illetve kislé fajtakkal hasonlitottam 6ssze. Osszesen 35 minta keriilt
kivalasztasra, amelyeknek elérhet6 volt mind a CYTB, mind a D-loop szekvenciaja Hat
hucul CYTB haplotipus — a debao és a welsh ponikat kivéve — a yakut, shetlandi,
przewalski, mongol, kaszpi, chincoteague, exmoor, konik, noriker, fjord, izlandi, német

lovaglo ponival alkotott kdzos csoportot, mig hét haplotipus egyedi csoportot alkotott.
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Nyolc D-loop haplotipus pedig a yakut, mongol, kaszpi, welsh, chincoteague, exmoor,
konik, német lovagl6 ponival alkotott k6zos csoportot, mig 14 esetben egyedi csoportokat
formaltak. A kapott eredmények alapjan a mtDNS markerek nem megfelel6ek az allatok
foldrajzi élohelye szerinti elkiilonitésére, mig a kancacsaladok, leszarmazottsagi vonalak

vizsgalatanal sikeresnek bizonyultak.

Dolgozatom masik célja az egyes kancacsaladok kozott atfedd haplotipusok
azonositasa, és a méneskonyvben el6fordulo esetleges elirasok felkutatasa volt. A gidran
kancaknal a molekularis vizsgalat alapjan 227 egyednél (91,9%) sikeriilt a korrelaci6. Az
Osszes egyedszamot tekintve kilenc esetben keriiltek olyan haplotipusba, melyek mas
kancacsaladokra jellemzoéek, igy valamilyen eltérésrdl lehet sz6. A hucul lovaknal a
kancacsalad és haplotipusok kozott elvégzett mtDNS analizis 187 (78%) egyednél
egyértelmiien a méneskonyvvel egyezd eredményt mutatott. Méneskonyvi eltérésrdl 30
kancanal (12,5%) beszélhetiink. Hét egyednél a méneskonyvi adatok nem voltak
elérhetbek, igy a kancacsaladokat csak a mtDNS markerek alapjan tudtam meghatarozni.
Kiilon megemlitendd, hogy az Aspirdns csaladnal nem taldltuk eltérést a hagyomanyos

¢s a mtDNS alapt csoportositas kozott.

A vizsgalt CYTB és D-loop mtDNS markereket megfelelének taladltam a
hagyomanyos 16fajtak genetikai struktirdjanak feltdrasa. Mind a gidran, mind a hucul
kancavonalak diverz genetikai allomannyal rendelkeznek. A filogenetikai vizsgalatokon
tul, a két marker — kiilonosen kombindlva — alkalmazhat6 a kancacsaladok haplotipusok
szerinti elkiilonitésére is. A kapott eredmények alapjan a vizsgalt 16fajtak

méneskonyvének vezetése — a néhany eltérés ellenére is — pontosnak mondhato.
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9. SUMMARY

The main aim of my study was to map the genetic diversity of Gidran and Hucul
horses using two mitochondrial markers. Besides the characterization of horses’ genetic
structure, the practical usage of the mtDNA markers was also evaluated. My additional
purpose was to test the efficiency of mtDNA analysis for the classification of mare
families, according to their haplotypes, thereby reveal the possible inconsistencies in stud

books.

My analysis involved more than 500 (250 Gidran & 267 Hucul) hair samples of
mares originated from different Hungarian breeds. In the first step of my work, primers
targeting CYTB and D-loop sequences were designed and their specificity was also tested
using gradient PCR. The seven primer pairs (named from A to G) were analysed at ten
different hybridization temperatures. Finally, the optimal primer pair was selected for
further studies.

After bioinformatic normalization of sequencing data, 686 bps length PCR
products of CYTB and 202 bps fragments of D-loop sequences were involved in further
analyses. Among the collected samples 250 Gidran & 265 Hucul in case of CYTB and
246 Gidran & 267 Hucul in case D-loop were involved in the final statistical calculations.

The sequence analysis of the mtDNA markers confirmed that both breeds assessed
significant genetic variability. These results are also supported by the observed haplotype
numbers (Gidran: CYTB=24, D-loop=32 haplotipus; Hucul: CYTB=13, D-loop=22
haplotipus), as well as the high haplotype diversity values (Gidran: CYTB=0.874, D-
loop=0.914; Hucul: CYTB=0.835, D-loop=0.878). Comparing haplotypes with sequence
data in GenBank, six new CYTB and five D-loop, while two novel D-loop haplotypes
were detected in Gidran and Hucul horses, respectively. All phylogenetic analysis were
performed with CYTB and D-loop markers separately, and with the combination of the

markers.

Haplotypes of hucul mares were compared with additional pony breeds originated
from different geographical areas. Altogether 35 samples with available whole mtDNS
genome sequences were involved to the analysis. Six hucul haplotypes shared groups with
Yakut, Shetland, Przewalski, Mongolian, Caspian, Chincoteague, Exmoor, Konik,

Noriker, Fjord, Icelandic, German riding pony (except only Debao and Welsh ponies),
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while seven haplotypes formed unique groups. On the other hand, eight D-loop
haplotypes shared groups Yakut, Mongol, Caspian, Welsh, Chincoteague, Exmoor,
Konik, German riding pony, while fourteen haplotypes formed unique groups. Although,
according to these results the selected mtDNA markers are not sufficient to separate
horses by their geographical origin, but they are useful for the analysis of mare families

and genealogy.

The additional goal of my dissertation was to identify overlapping mtDNA
haplotypes among mare families, and to discern eventually errors in the studbook. The
association between Gidran mares and the molecular results was complete in case of 227
horses (91.9%). Considering the maximum case number, only nine individuals shared
haplotypes with horses of other mare families implying discrepancies in the management
of studbook. The mtDNA analysis of Hucul horses showed a clear association between
haplotypes and mare families in 187 cases (78%). Possible discrepancy was observed in
case of 30 mares (12.5%). Mare family records of seven horses were unknown, therefore
their mare family classification was conducted by only mtDNA markers. In particular, no
error was found between classical and mtDNA based classification in case of Aspirans
family.

The analysed CYTB and D-loop mtDNA markers were found to be appropriate for
mapping the genetic structure of traditional horses. Both Gidran and Hucul mares assess
genetically diverse populations. Besides their phylogenetic usefulness, the markers are

also adaptable for the classification of mare families per mtDNA haplotypes. Based on
these results, the management of the studbooks is rather adequate.
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12. MELLEKLET

12. tablazat: A kutatasba bevont gidran kancak adatai. A tablazat tartalmazza a lovak
nevét, méneskonyvi azonositojat és kancacsaladjat, valamint a molekuléris vizsgalat altal
meghatarozott kancacsaladokat. Sziirke szinnel emeltiik ki azokat a mintékat, ahol a

mtDNS vizsgalat eredménye, illetve a méneskonyvi kancacsalad nem egyeztethetd ossze.

Méneskonyv szerinti

Molekularis vizsgalat

Név Azonosité
kancacsalad szerinti kancacsalad
Gidran XXIV-3 (Noéra) Gl03003Gi24 borodi 7-es borodi 1-es, borodi 7-es
Gidran XI-39 (Nimfa) GI97039Gil11 borodi 7-es borodi 1-es, borodi 7-es
Gidran XXIV-149 mez8hegyesi 5-0s,
G109149Gi24 mezGhegyesi 5-0s
(Fergeteg) mezGhegyesi 11-es
mez6hegyesi 5-0s,
Gidran XXIV-25 (Felhg) Gl03025Gi24 mezGhegyesi 5-0s
mez6hegyesi 11-es
Gidran XXIV-126 (Siraly) Gl07126Gi24 mezGhegyesi 13-as mezGhegyesi 4-es
Gidran Razbeg I-15
IM931222006 mez6hegyesi 14-es mezGhegyesi 4-es

(Cirmos)

Gidran-70 (Arvacska)

G1090700000

mez6hegyesi 14-es

mez6hegyesi 11-es

Gidran XI-45 (Kedves) GI98045Gil11 mezGhegyesi 19-es borodi 6-0s
Déva Gidran-18 (Linda) G1000180000 mez6hegyesi 19-es borodi 14-es

Gidran XXI-40 (N6ra)

G101040Gi21

mezGhegyesi 2-es

mezGhegyesi 4-es

Gidran XXVIII-23

(Balerina)

G1050230000

mezGhegyesi 2-es

mezGhegyesi 11-es

Gidran Razbeg-23

(Szantal)

G1020230000

mezGhegyesi 7-es

mezGhegyesi 3-as

Gidran Mersuch-48

G1090480000 népies 23-as mezGhegyesi 8-as
(Potyi)

Gidran Deva-71 (Isabeau) G1970710000 borodi 14-es borodi 14-es
Gidran-25 (Viola) GI1110250000 borodi 14-es borodi 14-es
Gidran XXVIII-33

G1050330000 borodi 14-es borodi 14-es

(Veronika)
Gidran XI-44 (Vihar) GI197044Gi11 borodi 14-es borodi 14-es
Gidran XXIV-121 (Igaz) Gl07121Gi24 borodi 14-es borodi 14-es
Gidran XXVIlI-13 (Vidam) G1040130000 borodi 14-es borodi 14-es
Gidran XXIII-60 (Pipacs) Gl08060Gi23 borodi 14-es borodi 14-es
Gidran XXII-42 (Bodza) Gl01942Gi22 borodi 14-es borodi 14-es
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Gidran -29 (Bibor) G1060290000 borodi 14-es borodi 14-es
Kader Gidran 16 (Alliir) G1000160000 borodi 14-es borodi 14-es
Gidran-19 (Lejla) Gl030190000 borodi 14-es borodi 14-es
Gidran XXVI-8 (Irisz) Gl09008Gi26 borodi 14-es borodi 14-es
Gidran XXVIII-34 (Erzsike) GI1050340000 borodi 16-0s borodi 16-0s
Mabrouk Gidran-20
SP900200000 borodi 17-es borodi 17-es
(Bolondos)
Gidran XVI-17 (Szalonka) GI95017Gil6 borodi 18-as borodi 18-as
Gidran XXX-7 (Szandra) GIl11007Gi30 borodi 18-as borodi 18-as
Mersuch Gidran-50
G1070500000 borodi 18-as borodi 18-as
(Szonja)
Gidran XIX-34 (Zsin6r) GI98034Gi19 borodi 19-es borodi 19-es
Déva Gidran-20 (Bobita) G1010200000 borodi 19-es borodi 19-es
204 Gidran XI-55
G198055Gi11 borodi 1-es borodi 1-es
(Brigitte)
Gidran X-22 (Pantlika) Gl00022Gi10 borodi 1-es borodi 1-es
Gidran-19 (zille) G1050190000 borodi 1-es borodi 1-es
Gidran-31 (Pirkadat) Gl060310000 borodi 1-es borodi 1-es
Gidran-131 (Panka) G1051310000 borodi 1-es borodi 1-es
Gidran-12 (Piri) G1990120000 borodi 1-es borodi 1-es
Gidran XIX-23 (Zarda) Gl97023Gi19 borodi 1-es borodi 1-es
Gidran XIX-31 (Zsalya) GI198031Gi19 borodi 1-es borodi 1-es
Gidran XXI111-59 (Zefir) Gl08059Gi23 borodi 1-es borodi 1-es
Gidran XXIV-93 (Emd&ke) Gl05093Gi24 borodi 1-es borodi 1-es
Gidran XVI-31 (Ujdonsag) $95031Gil6 borodi 1-es borodi 1-es
Déva Gidran I-30
G107030000 borodi 1-es borodi 1-es
(Hajnalka)
Gidran XI-55 (Brigite) borodi 1-es borodi 1-es
Catalin Gidran-13 (Zsofi) Gl070530000 borodi 1-es borodi 1-es
Gidran Kecses G1100160000 borodi 2-es borodi 2-es
Gidran-17 (Ketri) GI1100170000 borodi 2-es borodi 2-es
Déva Gidran 11-13
(1080130000 borodi 2-es borodi 2-es
(Kényes)
Déva Gidran (Kincs) G1050360000 borodi 2-es borodi 2-es
Gidran Johanna Gi100110000 borodi 3-as borodi 3-as
Gidran-18 Jenna G1100180000 borodi 3-as borodi 3-as
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Balu Gidran-13 (Julia) Gl090130000 borodi 3-as borodi 3-as
Balu Gidran-16 (JO tett) G1090160000 borodi 3-as borodi 3-as
Gidran XXIV-117 Gl07117Gi24 borodi 3-as borodi 3-as
Gidran XXIV-116 (Jegyes) Gl07116Gi24 borodi 3-as borodi 3-as
Déva Gidran-19 (Jutalom) G1010190000 borodi 3-as borodi 3-as
Déva Gidran-15 (Jékedv) Gl010150002 borodi 3-as borodi 3-as
Kader Gidran (Jessy) KB981670000 borodi 3-as borodi 3-as
Kader Gidran (Josnd) KB951450000 borodi 3-as borodi 3-as
111 Gidran VIII-9 (J6sag) SP87009Gi08 borodi 3-as borodi 3-as
Gidran-13 (Vénusz) Gl 970130000 borodi 5-0s borodi 5-0s
Gidran Mersuch-11
Gl090110000 borodi 5-0s borodi 5-0s
(Alma)

Gidran Déva-21

G1000210000 borodi 5-0s borodi 5-0s
(Auguszta)

Gidran Gruia-19 (Agota) GI1110190000 borodi 5-6s borodi 5-0s

My Colt Gidran-6
GI1990060000 borodi 6-0s borodi 6-0s

(Oberon)

Gidran XI-49 (Ozirisz) GI198049Gil11 borodi 6-o0s borodi 6-o0s
Mersuch Gidran-6 (Opal) G1040060000 borodi 6-o0s borodi 6-o0s

Gidran XXIl11-21 (Aluka)

G100021Gi23

mezGhegyesi 11-es

mezGhegyesi 11-es

Gidran XXVII-8 (Bokréta)

G108008Gi27

mez6hegyesi 11-es

mez6hegyesi 11-es

Gidran XXVII1-9 (Stefi)

G1110099Gi28

mez6hegyesi 11-es

mez6hegyesi 11-es

Gidran Cselszovi-23

(Bordka)

G1060230000

mez6hegyesi 11-es

mez6hegyesi 11-es

Gidran XXIlI-46 (Eniké)

G106046Gi23

mez6hegyesi 11-es

mez6hegyesi 11-es

Gidran XXVII-16 (Sell8)

Gl09016Gi27

mez6hegyesi 11-es

mez6hegyesi 11-es

Gidran XXIV-36 (Dolina)

G103036Gi24

mez6hegyesi 11-es

mez6hegyesi 11-es

Gidran XI1-93 (Léva)

Gl02093Gi11

mez6hegyesi 11-es

mez6hegyesi 11-es

Gidran XXXVI111-37

(Anissa)

IM942100000/98

mez6hegyesi 11-es

mez6hegyesi 11-es

Gidran X-43 (Rachel)

Gl03043Gi10

mez6hegyesi 12-es

mez6hegyesi 12-es

Gidran XXIV-133 (Renata)

Gl07133Gi24

mez6hegyesi 12-es

mez6hegyesi 12-es

Gidran XXIl11-26 (Rebeka)

Gl00026Gi23

mezGhegyesi 12-es

mezGhegyesi 12-es

Gidran XXVII-10 (Fanni)

G108010Gi27

mez6hegyesi 13-as

mez6hegyesi 13-as

Catalin Gidran-2 (Uccu)

GI1110020000

mezGhegyesi 15-6s

mezGhegyesi 15-6s

Gidran-14 (Udvarholgy)

G1040140000

mez6hegyesi 15-0s

mez6hegyesi 15-0s
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Gidran XXIV-114 (Luna)

Gl06114Gi24

mez6hegyesi 15-0s

mez6hegyesi 15-0s

Gidran XXIV-112

(Szumatra)

Gl06112Gi24

mez6hegyesi 17-es

mez6hegyesi 17-es

Gidran XXXIX-49 (Dérika)

IM950342002

mezGhegyesi 17-es

mezGhegyesi 17-es

Gidran XXVII-19 (Szarcsa)

G109019Gi27

mez6hegyesi 17-es

mez6hegyesi 17-es

Gidran XXIl1-24

(Szucsevica)

G100024Gi23

mezGhegyesi 17-es

mezGhegyesi 17-es

Gidran-3 (Szinyog)

G1040030000

mez6hegyesi 17-es

mez6hegyesi 17-es

Gidran Razbeg I-8

G1030080000

mezGhegyesi 18-as

mezGhegyesi 18-as

(Imago)
Gidran XI-81 (Inka) Gl00081Gil11 mezGhegyesi 18-as mezGhegyesi 18-as
Gidran XI-30 (llland) GI97030Gi11 mezGhegyesi 18-as mezGhegyesi 18-as
Gidran XXIV-103 (lkon) Gl06103Gi24 mez6hegyesi 18-as mez6hegyesi 18-as

Gidran Razbeg 11-9 (Idea)

G1080090000

mezGhegyesi 18-as

mezGhegyesi 18-as

Gidran XXIlI-33 (Fantazia)

GI00033Gi23

mez&hegyesi 18-as

mez6hegyesi 18-as

Cselsz6vd Gidran 1-25

(Karo)

G1070250000

mezGhegyesi 19-es

mezGhegyesi 19-es

Siglavy Bagdady Gidran-
16 (Kelepce)

G1020160000

mezGhegyesi 19-es

mezGhegyesi 19-es

Gidran Razb. I-13

(Kartyavar)

Gl010130000

mez6hegyesi 19-es

mez6hegyesi 19-es

Gidran-Coelsz. 1-38
Gidran Cselsz6vé 1-38

(kevély) (Kevely)

G1050380000

mez6hegyesi 19-es

mez6&hegyesi 19-es

Gidran-31 (Kedves)

Gl050310000

mez6hegyesi 19-es

mez6hegyesi 19-es

Gidran XXI11-926

(Kokorcsin)

G101926Gi22

mez6hegyesi 19-es

mez6hegyesi 19-es

Gidran-37 (Kékény)

GIl090370000

mez6hegyesi 19-es

mez6hegyesi 19-es

Balu Gidran-20 (Kalaris)

G1090200000

mez6hegyesi 19-es

mez6hegyesi 19-es

Gidran XI-26 (Katang)

G196026Gill

mez6hegyesi 19-es

mez6hegyesi 19-es

Gidran XI-27 (Rita)

G194027Gi11

mez6hegyesi 19-es

mez6hegyesi 19-es

Gidran XXI1-26 (Afrodité)

Gl01026Gi22

mezGhegyesi 1-es

mezGhegyesi 1-es

Gidran-49 (Szélmalom)

G1070490000

mez6hegyesi 1-es

mez6hegyesi 1-es

137 Gidran XI-3

(Szamdca)

SP90003Gill

mezGhegyesi 1-es

mezGhegyesi 1-es

Gidran-17 (Klara)

GI1110170000

mez6hegyesi 1-es

mez6hegyesi 1-es
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Gidran XXII-40 (Katya)

G101040Gi22

mez6hegyesi 1-es

mez6hegyesi 1-es

Gidran XXVII-11 (Jazmin)

Gl09011Gi27

mezGhegyesi 21-es

mezGhegyesi 21-es

Gidran XXI11-53 (Jékedv)

Gl07053Gi23

mez6hegyesi 21-es

mez6hegyesi 21-es

Gidran XX11-33 (J6lélek)

Gl01033Gi22

mezGhegyesi 21-es

mezGhegyesi 21-es

Gidran XXIX-8 (Jerma)

GI111008Gi29

mez6hegyesi 21-es

mez6hegyesi 21-es

Gidran-15 (Saba)

G1060150000

mezGhegyesi 2-es

mezGhegyesi 2-es

Gidran XlI-36 (Selymes)

GI93036Gi12

mez8hegyesi 2-es

mez8hegyesi 2-es

Deva Gidran-19 Surda

G1920190000

mezGhegyesi 2-es

mezGhegyesi 2-es

Gidran XI-75 (Spiritusz)

GI00075Gi11

mez8hegyesi 2-es

mez8hegyesi 2-es

Gidran XIX-40 (Smaragd)

GI99040Gi19

mezGhegyesi 2-es

mezGhegyesi 2-es

Gidran VI-2 (Spiné)

S 87002Gi06

mez6hegyesi 2-es

mez8hegyesi 2-es

Sigl. Bagd. G-24 (Selyem)

G1080240000

mez8&hegyesi 2-es

mez8&hegyesi 2-es

Gidran Razbeg I-12

(Ségorasszony)

G1020120000

mez8&hegyesi 2-es

mez8&hegyesi 2-es

Gidran XXVIII-21 (Serény)

G1050210000

mezGhegyesi 2-es

mezGhegyesi 2-es

Gidran XI-34 (Sujtas)

GI97034GI11

mez8&hegyesi 2-es

mez8&hegyesi 2-es

Gidran XXII-25 (Sarika)

G101025Gi22

mezGhegyesi 2-es

mezGhegyesi 2-es

Gidran XXVIII-12

Gl040120000

mez8&hegyesi 2-es

mez8&hegyesi 2-es

(Suhogo)
235 Szikrazo Zita KB920010000 mezGhegyesi 2-es mezGhegyesi 2-es
Gidran XXIV-144
Gl109144Gi24 mez8&hegyesi 2-es mez8&hegyesi 2-es

(Varazslatos)

Gidran Mersuch-9

(Hortenzia)

G1090090000

mez8&hegyesi 2-es

mez8&hegyesi 2-es

Gidran XXIII-57 (Hamis)

Gl07057Gi23

mez6hegyesi 2-es

mez6hegyesi 2-es

Gidran XVI-18 (Hamvas)

Gl02018Gil6

mez8&hegyesi 2-es

mez8&hegyesi 2-es

Gidran XXIV-81
(Hajnalka)

Gl05081Gi24

mez6hegyesi 2-es

mez6hegyesi 2-es

Gidran Gruia-20

(Hovirag)

G1110200000

mez6hegyesi 2-es

mez6hegyesi 2-es

Gidran XlI-7 (Hanka)

GI95007Gi12

mez8&hegyesi 2-es

mez8&hegyesi 2-es

Gidran-66 (Hopehely)

G1090660000

mez6hegyesi 2-es

mez6hegyesi 2-es

Gidran-45 (Hamupipéke)

G1090450000

mezGhegyesi 2-es

mezGhegyesi 2-es

Gidran XXI-33 (Heroin)

G100033Gi21

mez6hegyesi 2-es

mez6hegyesi 2-es

Kader Gidran-15 (Arnyék)

G1000150000

mezGhegyesi 2-es

mezGhegyesi 2-es

Gidran Surdut-10 (Sziszi)

G1040100000

mez6hegyesi 2-es

mez6hegyesi 2-es
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Gidran XXI-25 (Sopron)

G199025Gi21

mez6hegyesi 2-es

mez6hegyesi 2-es

Gidran-33 (Szépség)

G1070330000

mezGhegyesi 3-as

mezGhegyesi 3-as

Gidran XXIV-120 (Sell6)

Gl07120Gi24

mez8&hegyesi 3-as

mez8&hegyesi 3-as

Gidran Razb. I-3 (Sulyom)

G1030030000

mezGhegyesi 3-as

mezGhegyesi 3-as

Kegyur Gidr-19 (Maréca)

G1080190000

mez8&hegyesi 3-as

mez8&hegyesi 3-as

Gidran Razbeg I-4

(Mecénas)

G1030040000

mezGhegyesi 3-as

mezGhegyesi 3-as

Gidran XXI11-39 (Miméza)

GI05039Gi23

mez8&hegyesi 3-as

mez8&hegyesi 3-as

Gidran XXIV-150

(Mecéna)

G110150Gi24

mez8&hegyesi 3-as

mez8&hegyesi 3-as

Gidran XXIV-129 (Mese)

Gl07129Gi24

mezGhegyesi 3-as

mezGhegyesi 3-as

Gidran XXIV-2 (Szivargo)

G103002Gi24

mez6hegyesi 3-as

mez6hegyesi 3-as

Gidran-13 (Szamoéca)

G1050130000

mezGhegyesi 3-as

mezGhegyesi 3-as

Gidran XXVII-9 (Palma)

GI08009Gi27

mez6hegyesi 3-as

mez6hegyesi 3-as

Gidran XVI-15 (Parta)

Gl02015Gi16

mezGhegyesi 3-as

mezGhegyesi 3-as

Gidran-22 (Pannika)

G1110220000

mezGhegyesi 3-as

mezGhegyesi 3-as

Balu Gidran-41 (Rezeda)

GI1100410000

mez6hegyesi 3-as

mez6hegyesi 3-as

Gidran Siglavy Bagdady-2
(Rokokd)

G1020020000

mez6hegyesi 3-as

mez6hegyesi 3-as

Andor Gidran-1 (Szandra)

G1010010000

mezGhegyesi 3-as

mezGhegyesi 3-as

174 Gidran XI-15

(Szendergd)

GI95015Gil1

mezGhegyesi 3-as

mezGhegyesi 3-as

Andor Gidran-17 (Szikra)

G1000170000

mez6hegyesi 3-as

mez6hegyesi 3-as

181 Gidran XI-14 (Mirza)

GI96014Gil1

mezGhegyesi 3-as

mezGhegyesi 3-as

Siglavy Gidran-18
(Szeder)

G1040180000

mez6hegyesi 3-as

mez6hegyesi 3-as

Gidran Razbeg-46

(Szirén)

G1050460000

mez6hegyesi 3-as

mez6hegyesi 3-as

Gidran Razbeg I-22
(Sztella)

G1030220000

mezGhegyesi 3-as

mezGhegyesi 3-as

186 Gidran XI-23 (Szirom)

G196023Gil1

mezGhegyesi 3-as

mezGhegyesi 3-as

Andor Gidran-18

(Szinarany)

G1010180000

mez6hegyesi 3-as

mez6hegyesi 3-as

Andor Gidran-1 (Kacér)

G1990010000

mezGhegyesi 3-as

mezGhegyesi 3-as

Gidran Razbeg-45
(Szende)

G1050450000

mez6hegyesi 3-as

mez6hegyesi 3-as
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Gidran XXIV-40 (Szellg)

G104040Gi24

mez6hegyesi 3-as

mez6hegyesi 3-as

Gidran XI-84 (Szemtelen)

G100084Gi11

mezGhegyesi 3-as

mezGhegyesi 3-as

Ozora Szeles

KB933750000

mez8&hegyesi 3-as

mez8&hegyesi 3-as

124 Gidran VI-9

(Szenvedély)

$88009Gi06

mezGhegyesi 3-as

mezGhegyesi 3-as

Balu Gidran-21 (Pipacs)

G1120210000

mezGhegyesi 3-as

mezGhegyesi 3-as

Gidran-74 (Pacsirta)

G1070740000

mez8&hegyesi 3-as

mez8&hegyesi 3-as

Gidran Déva-5 (Pantlika)

G1980050000

mez8&hegyesi 3-as

mez8&hegyesi 3-as

Gidra-8 (Gerlice)

G1070080000

mezGhegyesi 4-es

mezGhegyesi 4-es

Gidran Déva-15 (Méri)

G1980150000

mez6hegyesi 4-es

mez8hegyesi 4-es

Gidran-17 (Zsoli)

G1080170000

mezGhegyesi 4-es

mezGhegyesi 4-es

Gidran XXI11-42 (Moha)

Gl05042Gi23

mezGhegyesi 4-es

mezGhegyesi 4-es

Gidran XVII-24 (Barsony)

GI95024Gi17

mezGhegyesi 4-es

mezGhegyesi 4-es

Gidran-24 (Gina)

GI1110240000

mezGhegyesi 4-es

mezGhegyesi 4-es

Gidran XXVI11-28 (Marta)

G1050280000

mezGhegyesi 4-es

mezGhegyesi 4-es

Gidran-41 (Makvirag)

G1090410000

mezGhegyesi 4-es

mezGhegyesi 4-es

Gidran XXI1-34

(Galambom)

G101034Gi22

mezGhegyesi 4-es

mezGhegyesi 4-es

Gidran XXVII-14 (Veretes)

Gl09014Gi27

mezGhegyesi 4-es

mezGhegyesi 4-es

Gidran XVII-31 (Aranyos)

GI94031Gi17

mezGhegyesi 4-es

mezGhegyesi 4-es

Gidran XXVII-28 (Vanda)

G111028Gi27

mezGhegyesi 4-es

mezGhegyesi 4-es

Gidran XIX-75 (Jalia)

Gl02075Gi19

mez6hegyesi 4-es

mez6hegyesi 4-es

Gidran XIX-74 (Viki,
Vanda)

Gl02074Gi19

mezGhegyesi 4-es

mezGhegyesi 4-es

Gidran XXI11-50 (Méri)

Gl07050Gi23

mez6hegyesi 4-es

mez6hegyesi 4-es

Gidran XVI-16 (Gazella)

Gl02016Gil6

mezGhegyesi 4-es

mezGhegyesi 4-es

Gidran XI-4 (Nekeresd)

GI95004Gi11

mez6hegyesi 6-0s

mez6hegyesi 6-0s

Gidran Razb. I-5

(Nagysad)

GI030050000

mezGhegyesi 6-0s

mezGhegyesi 6-0s

Gidran XXIV-118

Gl07118Gi24 mezGhegyesi 6-0s mezGhegyesi 6-0s
(Nasztanc)
Gidran XlI-11 (Napolyi) GI193011Gi12 mezGhegyesi 6-0s mezGhegyesi 6-0s
Gidran XXIII-1 (Niké) GI99001Gi23 mezGhegyesi 6-0s mezGhegyesi 6-0s
Gidran XXI1-27
Gl01027Gi22 mez6hegyesi 6-0s mez6hegyesi 6-0s

(Napsugar)

103




Siglavy Bagdady Gidran-
17 (Héber)

Gl1070170000

mezGhegyesi 7-es

mezGhegyesi 7-es

Gidran-25 (Honvagy)

G1080250000

mez8hegyesi 7-es

mez8hegyesi 7-es

Gidran XI-11 (HOvirag)

GI96011Gi11

mezGhegyesi 7-es

mezGhegyesi 7-es

Balu Gidran-19

(Harangszd)

G1090190000

mez6hegyesi 7-es

mez8hegyesi 7-es

Gidran XXIV-61

(Harangvirag)

Gl04061Gi24

mezGhegyesi 7-es

mezGhegyesi 7-es

Gidran XXVIII-7

(Hépehely)

GI10007Gi28

mezGhegyesi 7-es

mezGhegyesi 7-es

Balu Gidran-19 (Gréta)

G1100190000

mez8hegyesi 7-es

mez8hegyesi 7-es

Gruia Gidran-12 (Gruia)

IM951752000

mezGhegyesi 7-es

mezGhegyesi 7-es

Gidran XI-90 (Brokkoli)

G10209Gill

mez8&hegyesi 7-es

mez8&hegyesi 7-es

Gidran XXVII-12 (Bibor)

Gl09012Gi27

mezGhegyesi 7-es

mezGhegyesi 7-es

Gidran XVIII-2 (Aniko)

G199002Gi18

mez8&hegyesi 7-es

mez8&hegyesi 7-es

Mersuch Gidran-12
(Anettka)

G1090120000

mezGhegyesi 7-es

mezGhegyesi 7-es

Gidran XXIV-137 (Anda)

Gl08137Gi24

mez8&hegyesi 7-es

mez8&hegyesi 7-es

Mersuch Gidran -11
(Pehely)

G1080110000

mez8&hegyesi 7-es

mez8&hegyesi 7-es

Gidran XXXIX-62 (Penta)

IM981231006

mezGhegyesi 7-es

mezGhegyesi 7-es

Gidran XXIV-48 (Szépség)

G104048Gi24

mez8&hegyesi 7-es

mez8&hegyesi 7-es

Diletant Gidran-11
(Szikra)

G1920110000

mez6hegyesi 7-es

mez6hegyesi 7-es

1809 Déva Gidran-4
(Stefi)

G1940040000

mez8&hegyesi 7-es

mez8&hegyesi 7-es

Gidran XXIV-1 (Satan)

Gl03001Gi24

mez8&hegyesi 7-es

mez8&hegyesi 7-es

Gidran XXIV-97 (Saci)

Gl06097Gi24

mez6hegyesi 7-es

mez6hegyesi 7-es

Gidran XI-85 (Sara)

G101085Gi11

mez6hegyesi 7-es

mez6hegyesi 7-es

Siglavy Bagdady Gidran-
19 (Séna)

G1060190000

mez6hegyesi 7-es

mez6hegyesi 7-es

Gidran XXVI-1 (Sell6)

Gl08001Gi26

mezGhegyesi 7-es

mezGhegyesi 7-es

Gidran XXIV-28 (Babona)

G103028Gi24

mez6hegyesi 7-es

mez6hegyesi 7-es

Mersuch XXII Gidran-9

IM901400098

mezGhegyesi 7-es

mezGhegyesi 7-es

Gidran XXX-44 (Harmat)

Gl07044Gi30

mez6hegyesi 7-es

mez6hegyesi 7-es
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Andor Gidran-16

(Hercegnad)

G1010160002

mezGhegyesi 7-es

mezGhegyesi 7-es

171 Gidran XI-2

(Szeszély)

GI195002Gi11

mez6hegyesi 7-es

mez6hegyesi 7-es

Gidran Razbeg-47

(Hovirag)

G1050470000

mez8hegyesi 7-es

mez8hegyesi 7-es

Siglavy Gidran-13

(Harangyvirag)

G1030130000

mezGhegyesi 7-es

mezGhegyesi 7-es

Gidran Razbeg-48

(Hérics)

G1050480000

mezGhegyesi 7-es

mezGhegyesi 7-es

Siglavy Gidran-19 (Héra)

G1040190000

mez6hegyesi 7-es

mez8hegyesi 7-es

Gidran-6 (Zsuzsa)

G1070060000

mezGhegyesi 7-es

mezGhegyesi 7-es

Gidran Naum-51 (Dingir)

Gl050510000

mez6hegyesi 8-as

mez6hegyesi 8-as

Gidran XI-3 (Sara)

GI196003Gi11

mezGhegyesi 8-as

mezGhegyesi 8-as

Gidran Razbeg I-16

(Sajna)

Gl010160000

mez6hegyesi 8-as

mez6hegyesi 8-as

Gidran XXIV-114

Gl07114Gi24 mezGhegyesi 8-as mezGhegyesi 8-as
(Suhané)

Gidran XXVII-18 (Fahéj) Gl09018Gi27 mezGhegyesi 8-as mezGhegyesi 8-as
Gidran XXI1-39 (Sarmany) Gl01039Gi22 mez6hegyesi 8-as mez6hegyesi 8-as
Gidran XXIV-27 (Futétiiz) Gl03027Gi24 mez6hegyesi 8-as mez6hegyesi 8-as

Mersuch Gidran (Tia) IM042002012 mezGhegyesi 9-es mezGhegyesi 9-es
Gidran XXIV-84 (Mosoly) Gl05084Gi24 nem ismert egyedi haplotipus
Gidran XXII-12 (Marina) Gl00012Gi22 nem ismert egyedi haplotipus
Siglavy Bagdady Gidran-
Gl070160000 nem ismert borodi 6-0s
16 (Olimpia)
Gidran Cselsz6vé. 1-28
G1080280000 nem ismert mezGhegyesi 4-es
(Mézvirag)
Gidran-26 (Irénia) G1080260000 nem ismert mezGhegyesi 18-as
Gidran XXIV-7 (Romanc) Gl03007Gi24 nem ismert mezGhegyesi 3-as
Szépség BA051350000 nem ismert egyedi haplotipus
Gidran XIX-18 (Zelda) GI97018Gi19 népies 22-es népies 22-es
Gidran XXIV-91 (P6r6l6) Gl05091Gi24 népies 23-as népies 23-as
Gidran XXVII-23
Gl09023Gi27 népies 9-es népies 9-es
(Bokréta)
Gidran XII-8 (Bokréta) GI195008Gi12 népies 9-es népies 9-es
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13. tablazat: A kutatiasba bevont hucul kanciak adatai. A tablazat tartalmazza a lovak
nevét, méneskonyvi azonositdjat és kancacsaladjat, valamint a molekuléris vizsgalat altal
meghatarozott kancacsaladokat. Sziirke szinnel emeltiik ki azokat a mintakat, ahol a
mtDNS vizsgalat eredménye, illetve a méneskonyvi kancacsalad nem egyeztethetd dssze.

Csillaggal (*) a Priskin és mtsai, (2010) altal is vizsgalt mintakat jeloltiik.

Méneskonyv Molekuldris vizsgalat szerinti
Név Azonosité
szerinti kancacsalad kancacsalad
Hrobi Pacsi HUN K HLO60420000 882 Gelnica 882 Gelnica
Ousor Sunshine | HUN K TA962840000 Arvacska Arvacska
Hroby Hilka HUN K HL100010000 12 Sarata 12 Sarata
Goral Jolan HUN K HL0O50590000 4 Kitca 4 Kitca
Ousor Masni HUN K HL020440000 12 Sarata 12 Sarata
Hroby Hirvi HUN K HL100020000 Arvacska Arvacska
Goral Ejja HUN K HLO70040000 12 Sarata 12 Sarata
Goral Furge HUN K HLO80770000 Arvacska Arvacska
Hroby Iglic HUN K HL110020000 Arvécska Aspirans
Hroby Csenge HUN K HLO70580000 Arvacska Arvacska
Polan Ostya HUN K 20990050000 Aspirans Aspirans
Hroby Luba HUN K IM953992009 Wrona Arvacska
Polan Okos HUN K Z0990040000 Arvacska Arvécska
Goral Fokos HUN K HLO80760000 Arvécska Arvacska
Goral XVII-26 nem ismert 2 Lucina
*Polan Picur HUN K 2000015000 1 Panca 1 Panca
Polan Rubin HUN K Z0010050000 Arvacska Arvécska
Ousor X-6 Cséka | HUN K IM011262006 4 Kitca 12 Sarata
Ousor Varadics HUN K HLO5075000 Aspirans Aspirans
Goral Delibab HUN K HL060290000 Arvacska Arvacska
Hroby Szende HUN K HLO80010000 4 Kitca 4 Kitca
Hroby Gala HUN K HLO90040000 Arvacska Arvacska
Hroby Aliz HUN K HL090030000 Aspirans Aspirdns
Pietrosu Zsazsa IM084282008 12 Sarata 12 Sarata
Goral Angyal HUN K HLO4080000 Arvacska Arvacska
Pietrosu Juliar HUN K HL090390000 4 Kitca 4 Kitca
Pietrosu Oszike HUN K HL090370000 12 Sarata 12 Sarata
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Prislop X-16

N.A.

86 Deremoxa

86 Deremoxa

Polan Galagonya | HUN K HL081240000 12 Sarata 86 Deremoxa
Goral Rozi HUN K HL100430000 1 Panca 1 Panca
Pietrosu Picur HUN K HL101030000 3 Tatarca 70 Sekacka, Wydra, 3 Tatarca
Prislop X-23
IM014232010 17 Aglaia 17 Aglaia
(Parazs)
Ousor X-38 IM083762012 5 Plosca Aspirans, 5 Plosca

Prislop Mokus IM073772012 86 Deremoxa 86 Deremoxa
Ousor Marta HUN K HLO30510000 2 Lucina 2 Lucina

Pietrosu Parazs IM084232008 3 Tatarca Arvacska

Pietrosu Csékos IM084192008 4 Kitca 12 Sarata
Ousor Judit HUN K HL030520000 4 Kitca 4 Kitca
Pietrosu XI-2

IM012482007 4 Kitca 4 Kitca
(Stea)
Pietrosu Pitypang IM084222008 11 Rotunda 11 Rotunda

*Pietrosu X-14

IM951702008 12 Sarata 12 Sarata
(Tarpan)
Prislop X-33
IM032492007 86 Deremoxa 86 Deremoxa
(Maya)
Prislop Lola HUN K HLO60040000 Arvacska Arvacska

Ousor VIII-20

IM898910000 1 Panca 1 Panca
(Anett)

Goral Sudarka HUN K HL020220000 Arvécska Arvécska
Prislop T-1 import nem ismert 2 Lucina
Prislop T-6 import nem ismert 2 Lucina
Goral Si6 HI HUN K HL020100000 Aspirdns Aspirdns

Hroby Hajnal HUN K HL100030000 12 Sarata 12 Sarata

Hroby Huncut HUN K H5990030000 12 Sarata 12 Sarata

Polan Articséka HUN K HLO70300000 4 Kitca 4 Kitca

Hroby Aprilis HUN K HLO70490000 Arvécska 12 Sarata
Hroby Aldas HUN K HL0O70170000 Arvacska Arvacska
Prislop Aida HUN K HLO70150000 Arvacska Arvécska

Hroby Angyal HUN K HLO70190000 12 Sarata 12 Sarata

Hroby Agnes HUN K HLO70080000 Aspirans Aspirans
Goral Olga HUN K HL060310000 86 Deremoxa 86 Deremoxa

Hroby Boréka HUN K HLO80870000 Arvécska Arvécska
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Polan PEPI HUN K ZO000080000 12 Sarata 12 Sarata
Polan ORSZAG | HUN K Z0990070000 Arvécska Arvécska
Goral Tengerszem | HUN K HL030610000 Aspirans Aspirans
Goral Ursula HUN K HL040110000 Arvacska Arvécska
Goral Siini HUN K HL020170000 Arvacska Arvacska
Polan Optika 5
HUN K Z0990030000 1 Panca Arvécska
(Olga)
Ousor Eniké HUN K Z0890090000 Aspirans Arvécska
Goral Suta/Csipke | HUN K HL0O20090000 12 Sarata 12 Sarata
Goral Szerénke HUN K HL020080000 12 Sarata 12 Sarata
Hroby Csillag HUN K HL090290000 Arvacska Arvacska
Polan Nemes HUN K Z0980080000 Arvacska Arvécska
Hroby Borostyan | HUN K HLO80880000 Aspirans Aspirans
Polan Piké HUN K ZO000050000 Arvacska Arvécska
Ousor Gertrud | HUN K Z0910080000 Arvacska Arvécska
*Hroby Bolyhos HUN K HL081030000 5 Plosca Aspirdns, 5 Plosca
Hroby Becses HUN K HLO80950000 12 Sarata 12 Sarata
Prislop Bestia HUN K HLO81070000 1 Panca 1 Panca
Hroby Borsé HUN K HLO80850000 Aspirans Aspirans, 5 Plosca
Hroby Boglarka HUN K HLO80840000 Aspirdns Aspirdns, 5 Plosca
Polan Ormos HUN K Z0990090000 Arvacska Arvécska
Boglarka HUN K HLO80840000 12 Sarata 12 Sarata
Goral Sziivell6 HUN K HL020230000 Aspirans Aspirans, 5 Plosca
Hroby Cirbolya HUN K HL090240000 Aspirans Aspirans, 5 Plosca
Prislop Barsony HUN K HLO80890000 Wydra 70 Sekacka, Wydra, 3 Tatarca
Prislop Arvacska | HUN K HL070130000 Arvacska Arvacska
Goral Ulrika
HUN K HLO40290000 Aspirans Aspirans
(Boglarka)
Hroby Anka HUN K HL070220000 Aspirans Aspirans
Polan Naiv HUN K Z0980090000 5 Plosca egyedi haplotipus
Goral Tincs HUN K HLO30640000 Arvécska Arvacska
Goral Vackor HUN K HLO50880000 Aspirans Aspirans
Goral Ajno HUN K HLO30750000 Arvécska Arvécska
Hroby Csenge HUN K HL090220000 Arvacska Arvacska
Hroby Adél HUN K HLO70060000 Arvécska Arvécska
Hroby B(ivés HUN K HL081040000 Arvacska Arvacska
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Hroby Csinos HUN K HL0O90170000 Arvacska Arvécska
Hroby Csdpke HUN K HL090570000 Aspirans Aspirans
Prislop Alma HUN K HLO70200000 Aspirdns Aspiradns
Hroby Bibor HUN K HLO80910000 Aspirans Aspirans
Fundacja 41165 Wrona egyedi haplotipus
Hroby Arany HUN K HLO70070000 Aspirans Aspirans
Hroby Askam HUN K HL070260000 Arvacska Arvécska
Hroby Alom HUN K HL070250000 Aspirans Aspirans
Polan Zafir HUN K ZzO980010000 Aspirans Aspirans
Goral Saci HUN K HL020050000 Arvécska Arvécska
Wazna 10441 Wydra 70 Sekacka, Wydra, 3 Tatarca
Polan Nori HUN K Z0980030000 Aspirans Aspirans
Ousor Lankas HUN K 20960020000 Aspirans Aspirans
Ousor Dina HUN K HL100550000 Arvacska Arvécska
Goral Delfin HUN K HL100680000 Arvécska Arvécska
Polan Orsi HUN K Z0990060000 Aspirans Aspirans
Polan Nomad HUN K 20980070000 Arvécska Arvécska
Pehely N.A. 12 Sarata 12 Sarata
Polan Ordas HUN KZ0990080000 Arvécska Arvécska
Hroby Bigy6 HUN K HL081050000 Arvacska Arvacska
Ousor Dolina HUN K HL100460000 Aspirans Aspirans
Hroby Emma HUN K HL110610000 1 Panca 1 Panca
Hroby Hamis IM922272001 4 Kitca 4 Kitca
Goral Titkos HUN K HL030660000 Arvacska Arvécska
Hroby Mandula HUN K HLO51060000 70 Sekacka 70 Sekacka, Wydra, 3 Tatarca
Goral Tancos HUN K HL030730000 Arvécska Arvacska
Hroby Wilia IM021202008 Wydra 70 Sekacka, Wydra, 3 Tatarca
Hroby Hurrikan HUN K HL051020000 86 Deremoxa 86 Deremoxa
Gurgul Ekszer HUN K HL110600000 12 Sarata 12 Sarata
Ousor Donna HUN K HL100540000 Arvécska Arvacska
Polan Nelli HUN K 20980020000 Aspirans Aspirans
Ousor Dudas HUN K HL100580000 Arvacska Arvacska
Hroby Szemes HUN K HL0O40380000 2 Lucina 4 Kitca, 17 Aglaia
Hroby Anita HUN K HLO70120000 Aspirans Aspirans
Hroby Arven HUN K HLO70160000 Arvacska Arvacska
Polan Rézsa HUN K 20010060000 Aspirans Aspirans
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Hroby Ledér HUN K HLO40510000 4 Kitca 4 Kitca
Polan Panni HUN K ZO000030000 Aspirans Aspirans
Polan Orgona HUN K 0990100000 12 Sarata 12 Sarata
Prislop Zelma )
HUN K HL060240000 Arvacska 1 Panca
(Kispatak)
Ousor Lidia HUN K 2096007000 1 Panca 1 Panca
Goral Fecske (F18) [ HUN K HL120850000 Arvécska Arvécska
Prislop Feeling HUN K HL120950000 Aspirans Aspirans, 5 Plosca
Goral Fanni (F20) | HUN K HL120870000 Aspirans Aspirans
Prislop Ficanka ) )
HUN K HL120740000 Arvdcska Arvacska
(F6)
Pietrosu XI-11
N.A. 5 Plosca Aspirans, 5 Plosca
(Veverica)
Hroby Zerge HUN K HL0O90590000 11 Rotunda 11 Rotunda

Hroby Zabola

HUN K HL100610000

86 Deremoxa

86 Deremoxa

Hroby Szamdca HUN K HL100760000 12 Sarata 12 Sarata
Pietrosu Szelid HUNK HL100110000 4 Kitca 882 Gelnica
Pietrosu Bogar HUN K HL100090000 4 Kitca 4 Kitca
Pietrosu Hajnal | HUN K HL100130000 Arvacska Arvacska
Hroby llba HUN K HL100620000 Aspirans Aspirans
Hroby Tormas HUN K HL100630000 Arvécska 4 Kitca, 17 Aglaia
Pietrosu Jomadar | HUN K HL100100000 11 Rotunda 12 Sarata
Prislop 1X-99
IM980272003 2 Lucina 2 Lucina
(Kuklopsz)
Pietrosu X-33 IM980302003 17 Aglaia 4 Kitca, 17 Aglaia
Prislop X-10 IM980282003 4 Kitca 4 Kitca

Ousor Bisztra

HUN K HL100310000

86 Deremoxa

86 Deremoxa

Ousor Ciréka HUN K HL110250000 12 Sarata 12 Sarata

Goral Hera (Sorka) IM023612011 882 Gelnica 882 Gelnica
Ousor Arva (E.
IM951472011 70 Sekacka 70 Sekacka, Wydra, 3 Tatarca
Valika)

Ousor Turgargur | HUN K HL081320000 11 Rotunda 11 Rotunda
Hroby Gyonyérd | HUN K HLO20330000 882 Gelnica 882 Gelnica

Ousor Valcer HUN K HL0O50730000 Arvécska Arvacska

Polan Nuca HUN K HLO60600000 12 Sarata 12 Sarata
Ousor Csoda HUN K HL0O81300000 17 Aglaia 882 Gelnica
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Braviz Baba N.A. nem ismert Aspiradns
Hroby Tiics6k HUN K HL020360000 4 Kitca 4 Kitca
Hroby XX-62 Aqua IM922080098 4 Kitca 4 Kitca
Ousor Diana HUN K Z0960060000 Arvacska Arvécska
Hroby Csampas HUN K HL020390000 12 Sarata 12 Sarata
Hroby Bote HUN K HL 051200000 12 Sarata 12 Sarata
Polan Arviacska | HUN K HLO70340000 4 Kitca 4 Kitca

Hroby Obszidian

HUN K PT 010240000

86 Deremoxa

86 Deremoxa

Lena Prislop IM033022011 4 Kitca 4 Kitca
Hroby Galdca HUN K HL0O40350000 12 Sarata 86 Deremoxa
Goral XIX-26 IM970342003 4 Kitca 86 Deremoxa
Goral Tiinemény | HUN K HLO30580000 Aspirdns Aspirdns
Gurgul VIII-15
N.A. 90 Machocha egyedi haplotipus
(Miska)

Hroby Gabi HUN K PT0O00310000 882 Gelnica 882 Gelnica
Hroby Faklya HUN K HLO60430000 4 Kitca 4 Kitca
Hroby Patak HUN K PTO00300000 4 Kitca 4 Kitca

Hroby Virradat HUN K HL020320000 Arvécska 4 Kitca

Ousor-112

HUN K HL081120000 12 Sarata 882 Gelnica
(POttyos)

Ousor-113 (Csikos) | HUN K HL 081130000 12 Sarata 12 Sarata
Hroby Holdsugar | HUN K HL 030900000 882 Gelnica Aspirans
Hroby Rosszlany

HUN K HL 040340000 11 Rotunda 12 Sarata
(Szelidecske)
Mira Csikdja N.A. nem ismert Arvacska
Hroby Tarsy HUN K PT990360000 4 Kitca 4 Kitca
Hroby Kokény HUN K HL020400000 882 Gelnica 882 Gelnica
Hroby Hortenzia | HUN K HLO30780000 882 Gelnica 882 Gelnica
Goral Siisii HUN K HL020130000 Arvécska Arvacska
Goral Piinkésd | HUN K HL090120000 Arvacska Arvicska

Polan Pipacs HUN K HL040330000 Arvacska Arvacska
Goral Borzas HUN K HL090110000 Arvécska Arvécska
Hroby Boréka HUN K HL020430000 Arvacska Arvécska
Pietrosu X-31 Torzskancasz.: 767 nem ismert 4 Kitca, 17 Aglaia
Pietrosu X-8 Torzskancasz.: 748 nem ismert 12 Sarata

Hroby XXIlI-20 N.A. nem ismert 11 Rotunda
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Polan Arnyék

HUN K HLO70420000

882 Gelnica

882 Gelnica

Polan Adoma

HUN K HLO70410000

4 Kitca

4 Kitca

Hroby Anizs HUN K HLO70470000 86 Deremoxa 86 Deremoxa
Hroby Szipka HUN K HL0O70610000 12 Sarata 2 Lucina
Polan Alkony HUN K HLO70370000 4 Kitca 4 Kitca
Polan Angyal HUN K HL 070330000 11 Rotunda 11 Rotunda
Polan Akac HUN K HL 070350000 17 Aglaia 4 Kitca, 17 Aglaia
Polan Azsié HUN K HLO70380000 4 Kitca 4 Kitca
Ousor Pitypang HUN K HL 120190000 882 Gelnica 4 Kitca, 17 Aglaia
Ousor Kincsem HUN K HL 081190000 2 Lucina 2 Lucina
Hroby XX-62 Aqua IM92208098 4 Kitca 4 Kitca
Prislop Réna HUN K HL 110950000 4 Kitca 4 Kitca
Hroby Gancsos HUN K HL 030800000 12 Sarata 12 Sarata
Hroby Mandula N.A. 70 Sekacka 70 Sekacka, Wydra, 3 Tatarca
Hroby Hajni HUN K HL 120480000 Arvécska 4 Kitca, 17 Aglaia
Prislop Anizs HUN K HL 120600000 4 Kitca 882 Gelnica
Prislop Alom HUN K HL 110490000 882 Gelnica 882 Gelnica
Hroby Galamb HUN K HL 040530000 882 Gelnica 2 Lucina
Goral Szirom IM020622003 882 Gelnica 882 Gelnica
Pietrosu X-29
IM970292003 11 Rotunda 11 Rotunda
Amazon
Prislop K6sontyti | HUN K HL110720000 17 Aglaia 4 Kitca, 17 Aglaia
Hroby Kedves HUN K HS000050000 Aspirans Aspirans
Prislop Csillam HUN K HL110800000 4 Kitca 4 Kitca

Hroby Antracit HUN K HLO30810000 86 Deremoxa 86 Deremoxa
Hroby Gilice HUN K HL110750000 12 Sarata 12 Sarata
Polan Sziszi HUN K HL 040560000 12 Sarata 882 Gelnica

Prislop Fellleg HUN K HL 110510000 882 Gelnica 882 Gelnica

Ousor Gyéngyom | HUN K HL 030500000 Aspirans Aspirans
Goral Gyopar HUN K HL 100220000 Aspirans Aspirans
Eben HUN K 20890050000 Aspirans Aspirdns

Hroby XXI11-36 Huri IM012782009 Arvacska Arvécska

Pietrosu Odett HUN K HL 090360000 17 Aglaia 4 Kitca, 17 Aglaia
Goral Kecses HUN K HLOS0340000 12 Sarata 12 Sarata

Polan Reni HUN K 20010100000 1 Panca 1 Panca
*Hroby Orsé HI Wolga 4 Kitca
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*Hroby Bryf HI Bajkalka egyedi haplotipus
*Gurgul Castor HI 84 Poldnia egyedi haplotipus
*677 Hroby Grad 17 Aglaia 17 Aglaia

*677 Prislop -8 825 Agla egyedi haplotipus

*655 Ousor I11-13

86 Deremoxa

86 Deremoxa

*568 Goral XI1I-12 Bukovina Bukovina
*34 Hroby VI-3 17 Aglaia 17 Aglaia
*514 Goral XIV-14 Bukovina Bukovina
*730 Hroby XII-26 17 Aglaia 17 Aglaia
*Qusor IX 32 4 Kitca 4 Kitca
*Hroby XXII-35 86 Deremoxa 4 Kitca
*Pietrosu XI-8 86 Deremoxa 4 Kitca
*Prislop X-64 4 Kitca 12 Sarata
*Goral XIX-40 4 Kitca 4 Kitca
"Hroby FeIGs VI- Aspirans Aspirans

15
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13. ROVIDITESEK JEGYZEKE

A — adenin

AHRA — Amerikai arab lovak jegyzéke,

Arabian Horse Registry of America

C —citozin

CYTB — citokrém b

COl/Il — citokrom ¢ oxidaz 1 és 2
alegysége

DAD-IS — Domestic Animal Diversity
Information System database of the FAO
dNTP — dezoxiribonukleozid trifoszfat

ENSZ — Egyesiilt Nemzetek Szervezete

FAO — Egyesiilt Nemzetek

Szervezetének Elelmezésiigyi és
Mezdgazdasagi Szervezete, Food and
Agriculture Organization of the United

Nations
G —guanin

Ht — haplotipus
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MEGA6 -

Genetics Analysis 6

Molecular Evolutionary

mM — millimol
MtDNS — mitokondrialis DNS
N — mintaszam

NCBI — National Center for

Biotechnology Information, Nemzeti

Biotechnologiai Informacios Kozpont

PASB — Lengyel arab térzskonyv, Polish
Arabian Stud Book

PCR — polimeraz  lancreakcio,
polymerase chain reaction

SNP — egy nukleotidot érintd
polimorfizmus,  Single  Nucleotide
Polimorphism

T —timin

tRNS — transzfer ribonukleinsav



14. ABRAK JEGYZEKE

1. abra: Harom éves fiatal gidran kanca (Fotd: Novotni P.).

2. abra: A magyarorszagi gidran egyedszam alakulasa a FAO-DAD adatbazis alapjan.
3. abra: Goral Fiirge hucul mén (Fot6: Mihok S.)

4. abra: A magyarorszagi hucul egyedszam alakulasa a FAO-DAD adatbazis alapjan.

5. abra: A hucul fajta egyedszamainak megoszlasa a kiilonb6z6 orszagok kozott a FAO-

DAD adatbazisa alapjan. Zardjelben a bejegyzés idépontja.

6. abra: A 16 mitokondrialis DNS sematikus abrazolasa. Kiilon kiemelve az altalunk

vizsgalt CYTB és D-loop szakaszok lathatok.

7. abra: A 16 mtDNS D-loop ¢és CYTB szekvenciarészletei FASTA formdtumban. A
szinek a szekvencidval identikus primerparokat jelolik. Munkank tovabbi szakaszaban a

piros szinnel kiemelt ,,E” primerpart talaltuk legoptimalisabbnak.

8. abra: A tervezett primerparok specifitasanak tesztelése gradiens PCR késziilékkel. A
képen 1 Kbp-os DNS létra (M), illetve a hét primerpar (A-G), tiz kiilonbozd
hémérsékeltet (1=55 °C; 2=55,9 °C; 3=56,7 °C; 4=57,8 °C; 5=59,3 °C; 6=61 °C; 7=62,4
°C; 8=63,5 °C; 9=64,3 °C; 10=65 °C) jelol.

9. abra: A CYTB gén haplotipusaival elkészitett maximum likelihood gidran torzsfa.

Csillaggal az 11j, a GenBank adatbazisban kordbban nem publikalt haplotipusokat jeldltiik.

10. abra: A 246 gidran 10, 32 D-loop haplotipusaival elkészitett maximum likelihood
torzsfa. A kiillonb6zé szinek a Jansen és mtsai (2002) altal meghatarozott
haplocsoportokat jelentik. Csillaggal az 0j, a GenBank adatbazisban kordbban nem
publikalt haplotipusokat jeldltiik.

11. abra: A CYTB és D-loop markerek egylittes alkalmazasaval kapott haplotipusok

csoportositasa a DomeTree adatbazis alapjan.

12. abra: A 250 gidran kanca CYTB szekvencidjanak analizisével elkészitett cirkuldris
filogenetikai torzsfa. Maximum Likelihood fa elkészitése soran az igynevezett bootstrap,
azaz megismételhetdségi érték 1000 volt, kitekintésként a szamar (Equus asinus)

szekvenciajat hasznaltuk.
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crer

filogenetikai torzsfa. Maximum Likelihood fa elkészitése soran az ugynevezett bootstrap,
azaz megismételhetéségi érték 1000 volt, kitekintésként itt is a szamar (Equus asinus)

szekvencidjat hasznaltuk.

14. abra: A CYTB és a D-loop markerek egyiittes alkalmazasaval készitett, 0sszesen 242
gidran minta szekvenciajat magaba foglalé median-joining filogenetikai haldzat. A korok
mérete a mintaszamot, a szinek pedig kiilonb6z6 kancacsaladokat abrazolnak. A
polimorfizmusokat a ndduszok kozott merdleges vonalakkal dbrézoltuk. A kancacsalad
nem ismert a sargaval jelolt 247G és 202G mintak esetében. Az abran feltiintetett

kancacsaladok roviditésé a kovetkez6: m = mez6hegyesi; b = borodi; n = népies.
15. abra: A CYTB gén haplotipusaival elkészitett maximum likelihood hucul torzsfa.

16. abra: A D-loop régid haplotipusaival elkészitett maximum likelihood hucul térzsfa.

Csillaggal az 1j, a GenBank adatbazisban korabban nem publikalt haplotipusokat jeloltiik.

17. abra: A CYTB és D-loop markerek egyiittes alkalmazasaval kapott haplotipusok

csoportositasa a DomeTree adatbazis alapjan.

18. abra: A bioinformatikai vizsgalatokba bevont poni, illetve kislé mintdk szarmazasi

helyei.

19. abra: A bioinformatikai vizsgéalatokba bevont poni, illetve kisl6 mintdk CYTB

haplotipusainak megoszlasa.

20. abra: A bioinformatikai vizsgalatokba bevont poni, illetve kislé mintak D-loop

haplotipusainak megoszléasa.
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15. TABLAZATOK JEGYZEKE

1. tablazat: A hucul fajta nemzetkozi szervezete altal elfogadott kancacsaladok

2. tablazat: Az NCBI adatbazisbo6l felhasznalt poni, illetve kislé mintak adatai

3. tablazat: A vizsgalat soran tervezett primerek specifikacioi

4. tablazat: A vizsgalt mtDNS markerek 6 diverzitdsmutatoi gidran lovak esetében
5. tablazat: A mtDNS markerek nukleotid frekvenciai a gidran és a hucul lovakban

6. tablazat: A 24 gidran CYTB haplotipusok variabilis helyei. Az 0j, a GenBank
adatbazisban korabban nem publikalt haplotipusokat sziirkével jeloltiik.

7. tablazat: A 32 gidran D-loop haplotipusok variabilis helyei. Az 0j, a GenBank
adatbazisban korabban nem publikalt haplotipusokat sziirkével jeloltiik.

8. tablazat: A vizsgalt mtDNS markerek 6 diverzitdsmutatoi hucul lovak esetében
9. tablazat: A 13 hucul CYTB haplotipus variabilis helyei

10. tablazat: A 22 hucul D-loop haplotipusok variabilis helyei. Az 0j, a GenBank
adatbazisban korabban nem publikalt haplotipusokat sziirkével jeloltiik

Melléklet:

11. tablazat: A kombinalt markerek és a Priskin és mtsai (2010) altal alkalmazott D-loop

marker alapjan meghatarozott kancacsaladok sszehasonlitasa a méneskonyvi adatokkal

12. tablazat: A kutatdsba bevont gidran kancdk adatai. A tablazat tartalmazza a lovak
neveét, méneskonyvi azonositdjat és kancacsaladjat, valamint a molekularis vizsgalat altal
meghatarozott kancacsaladokat. Sziirke szinnel emeltiik ki azokat a mintékat, ahol a

mtDNS vizsgalat eredménye, illetve a méneskdnyvi kancacsaldd nem egyeztethet6 dssze.

13. tablazat: A gidranban kimutatott D-loop haplotipusok kiilonb6zé elnevezései. (*Nem

publikalt adatok; **Haplocsoportok)

14. tablazat: A gidranban kimutatott CYTB haplotipusok kiilonboz0 elnevezései. (*Nem
publikalt adatok; **Haplocsoportok)
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16. KOSZONETNYILVANITAS

Koszonettel tartozom témavezetémnek, Dr. Javor Andras professzor trnak
szakmai tdmogatasaért, munkam iranyitasaért és a vizsgalatokhoz sziikséges feltételek
biztositasaért.

Koszonetet mondok Dr. Kusza Szilvidnak a vizsgalatok lebonyolitdsdban
nyujtott szakmai segitségért, hasznos tanacsaiért.

Hélasan koszondm Dr. Mihék Sandornak a mintak begyljtésében nyujtott
segitségét, munkam koordinalasat, utmutatasait.

Ezlton is szeretnék kdszonetet mondani a Kisbéri-félvér és Gidran Létenyészto
Orszagos Egyesiiletnek ¢s a Poni- és Kislotenyésztok Orszagos Egyesiiletének a
molekularis vizsgalatok anyagi tdmogatasaért, a mintdk rendelkezésemre bocsajtasaért.

Halasan kdszonom Opponenseimnek, hogy elvallaltak doktori munkdm biralatét
¢s hasznos megjegyzéseiket.

Kiilon koszonom az Allatgenetikai Laboratérium 6sszes munkatarsinak a
segitségét, tiirelmét, tAmogatasat.

Az Allattenyésztéstudomanyi Tanszék valamennyi dolgozdjanak készonom a
kisebb-nagyobb segitségét az eddigi szakmai életemben.

Rendkiviil halas vagyok Csaladomnak és Barataimnak lelkes tdmogatasukért.

Kiilon szeretném megkdszonni fiamnak, Zsombornak és paromnak, Murnyak
Balazsnak, hogy végig biztattak, mellettem alltak és segitettek, tamogatasuk nélkiil nem

késziilhetett volna el a dolgozatom.
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17. NYILATKOZAT

NYILATKOZAT

Ezen értekezést a Debreceni Egyetem Allattenyésztési Tudomanyok Doktori
Iskola keretében készitettem, a Debreceni Egyetem doktori (Ph.D.) fokozatanak elnyerése

céljabol.

Debrecen, 2017. 06. 26.

Sziszkosz Nikolett
Doktorjelolt

NYILATKOZAT

Tanusitom, hogy Sziszkosz Nikolett doktorjelolt 2012-2017 kozott a fent
megnevezett Doktori Iskola keretében iranyitdsunkkal végezte munkdjat. Az
értekezésben foglalt eredményekhez a jellt 6nallo alkotd tevékenységgel meghatarozdan

hozzajarult, az értekezés a jelolt 6nallé munkaja. Az értekezés elfogadasat javasoljuk.

Debrecen, 2017. 06. 26.

Dr. Javor Andras CSc.

Temavezeto
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