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GENMEGORZESI KUTATASOK A LOTENYESZTESBEN

BODO IMRE

OSSZEFOGLALAS

Aritka régi l6fajtdk megmentése és fonntartdsa ma méar az egész vilagon fontos feladat, mert a ter-
mészetvédelemben és a fenntarthaté fejlédésben is szerepe van. Ezért egyre inkabb mindenditt fel-
hasznéljak a modern tudomany eszkézeit is. Hazankban ezt a feladatot elsésorban a Debreceni Egye-
tem oktatdi, kutatdéi latjak el.

A harom Mez6hegyesen kitenyésztett I6fajtanak a vércsoportok, mas polimorf rendszerek és DNS
alapjan tértént 6ssszehasonlitdsa mutatta a kulénboz6ségeket és hasonlésagokat. Az angol telivér min-
den mez6hegyesi fajtdban felhasznélasra keriilt, de hatasa jobban kimutathaté a molekuléris
genetika és immungenetika eszkézeivel is, Ugy a gidranban, mint a néniuszban. A hucul fajtanak a téb-
bitdl elkildniilését a tudomanyos eredmények is bizonyitottak. Ugyelni kell arra, hogy kell§ szamu és j6l
megvalasztott lokusz alapjan szamitsuk a populaciok kozétti genetikai tavolsagokat, mert a részered-
mények nagyon félrevezeték lehetnek, barmilyen médszerrel is dolgozunk. A fajtak ésszehasonlitasé-
rél készlilt dendrogramokat, a felnasznélt alapadatokon kiviil, a feldolgozas médszere is befolyésolja.
A kiillemileg fontos fejforma alapjan parabola illesztésével lehetett bizonyitani, hogy a lipicai vonalak ké-
z6tt nincs markéns kiilénbség ebben a tekintetben. A DNS és a mtDNS alapjan végzett kutatés a ha-
gyomanyos lipicai ménesek kozétti killonbségekre és a kancacsaladok fokozott jelentéségére utal.
A molekularis genetika hasznélatanak végkévetkeztetése, hogy csak a tobbi allattenyésztési informa-
ciéval egyiitt alkalmas a ritka fajtak értékének és a kozéttik fonnallé kilonbségnek a megitélésére.
(Cothran és Louis, 2005)

SUMMARY
Bod6 I.: SOME RESULTS IN GENECONVERSATION IN HORSE BREEDING

Saving and conservation of endangered horse breeds is an important task worldwide, and play a role
in the protection of nature and sustainable development. In Hungary, the University of Debrecen is
contributing to these tasks through the increased use of scientific methods in its work with and for
endangered horse breeds..

The differences and similarities were detected in Mez6hegyes horse breeds on the basis of blood
groups, other polymorphic systems and DNA. Thoroughbred genes were used in the Nonius and the
Gidran, and the impact proved more intensive in Gidran by using a scientific approach. The distinction
of the Huzul breed was evident. It is indispensible to use data which is sufficient for comparing
populations, because partial results can be misleading. The results of dendograms are influenced also
by the mathematical methods used. The characteristic differences between international Lipizzan lines
proved to be non-existent, based on parabola curve shape of the head of the animal. Research based
on DNA and mitochondrial DNA detected some differences between traditional studs and emphasized
the importance of mare families. The general conclusion is “results of molecular genetics only in
combination with all information about a rare breed can make a determination of whether the breed is
worthy of conservation efforts” (Cothran és Louis, 2005)
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BEVEZETES

A régi haziallatfajtak fenntartdsa ma mar szinte mindendtt polgérjogot nyert,
minden magat valamire tarté allattenyészté orszag kotelességének érzi veszé-
lyeztetett hazidllat fajtainak megmentését, fonntartasat. Ez a tevékenység termé-
szetesen kiterjed a I6tenyésztésre is és ezen bellil a kutatasra is.

A vilagban egyre inkabb belatjak, hogy régi l6fajtaink védelme nemcsak a ha-
gyomanyérzés, esztétikai és kulturalis értékiik miatt fontos, hanem rendkiviil je-
lent8s a természetvédelem, a fenntarthaté fejlédés, a falusi turizmus, valamint a
modern keresztezési programok szempontjabdl is.

A modern tudomany médszereinek a I6fajtak fenntartadsaban jatszott fontossa-
gat bizonyitja, hogy az EAAP kulon kotetet allittatott 6ssze (Conservation Genetics
of Endangered Horse Breeds), amelyben a kilénb6zé orszagokban a hagyoma-
nyos l6fajtak fenntartdsaval kapcsolatos kutatas egy-egy eredményét foglaltak 6sz-
sze (Bodo és mtsai, 2005). Magyarorszag sem maradt el ebben a tekintetben, hi-
szen a Debreceni Egyetem dsszefoglalé kétetében (Génmegdrzés) a lofajtak fenn-
tartdsaval kapcsolatos tudomanyos kutatasok is szerepet kaptak (Mihdk, 2006).

Bizonyitja a téma iranti érdeklédést a lipicai fajta genetikai vizsgalatat célul
kitiz6, magyar kezdeményezésre létrejétt Copernicus nemzetkdzi palyazat sike-
re is (Die traditionellen Lipizzanerzuchten im Spiegel moderner Wissenschatt.
Brem, 2010).

A nemzetkézi tudomany érdekiédése érthetd, hiszen sok minden var hiteles va-
laszra a génmegdrzés teriletén is. llyen a veszélyeztetettség fokanak kérdése.
Olyan hibak fordulnak eld, hogy neves nemzetkézi kiadvanyban veszélyeztetett-
nek mindsitenek egyik-masik orszagban olyan kis 16 populéciokat (pl. arab teli-
vért), amelyekbdl még sok van masutt. Mas esetben megérizték egyes fajtak ha-
gyomanyos nevét, azonban a fajta idegen gének bevitelével teljesen atalakult mo-
dern iranyban (pl. német sportléfajtak, hannoveri, holstein, stb.). Gyakran kildn-
b6z6 tipusok vannak egy fajtan belll (pl. hatas és fogatld tipus a lipicai fajtaban),
mig ugyanaz a tipus szamtalan fajtdban megtalalhaté (pl. modern sportlé a selle
frangais, a hannoveri, westféliai, a magyar és svéd sportld, stb. fajtakban).

A tudomény fejlédésével, a molekuldris genetika eredményeinek segitségével
vildgosabban lehet latni azokat a kérdéseket, amelyeket a fajta térténete, a kiil-
lemtan és a pedigrisztika eredményei homalyban hagytak. Figyelembe kell azon-
ban venni, hogy a vércsoportok, a vérben talalhaté kilénb6z6 polimorf rendsze-
rek, a mikroszatellit és mitochondridlis DNS csak egy részét fedik le a genomnak.
Ezzel csupéan az informaciénak tagabb korét nyuijtjak és mas hagyoméanyos ada-
tok mellett kell értelmezni ezeket. Cothran és Luis (2005) nevéhez f(iz6dik a mon-
das a fajtak 6sszehasonlitasa kapcsan ,....A fajon beldl a fajtak viszonya nem egy
fahoz, hanem sokkal inkdbb haléhoz hasonlit...”

Nagyon értékes informaciét kaptunk a mitochondrialis DNS felfedezésétél a faj-
tak eredetére vonatkozéan. Ma méar a domesztikacio és a fajtak kialakulasa soran
a csaladoknak legaldbb olyan fontosségot tulajdonitunk, mint a méneknek. Kom-
bindlva a szarmazasi adatokkal, érdekes eredményekre lehet jutni az alapité po-
pulécidékkal kapcsolatban is (Cunningham, 2005).

Hazankban annylban kulénleges a helyzet, hogy a hivatasos kutatohely, az
Allattenyésztési és Takarmanyozasi Kutatintézet Létenyésztési Osztalya meg-
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szlint, és igy lelkes tenyészt6k, tanszéki alkalmazottak szorgalmi tevékenységére
korlatozédik a kutatds mind a l6tenyésztésben, mind pedig a létenyésztési gén-
tartalékok megdrzésenek teriileten.

A Debreceni Egyetem Allattenyésztés- és Takarmanyozastani Tanszéke vallal-
ta a hagyomanyos fajtakkal kapcsolatos kutatast profilfeladatként, és ennek kere-
tében kertilt kiadasra a Génmegdrzés (Mihdk, 2006) 6sszefoglalé kbtet, amelyben
két dolgozat is foglalkozik a l6tenyésztés génvédelmének témajaval.

Ebben a dolgozatban hat idevagé kutatasi eredmény révid ismertetésére
kerdl sor.

A MEZOHEGYESEN KITENYESZTETT FAJTAK
OSSZEHASONLITASA

Mezb6hegyesen 3 fajtat tenyésztettek ki a XIX. szazad soran, nevezetesen a
néniuszt, a gidrant és a mez6hegyesi félvért (furioso-north star). A tenyésztés
alapja az a jobbéara spanyol-napolyi jellegl és erdélyi, valamint néhol keleti véri
(cserkesz) kancaallomany volt, amelyet kiilénbdzd orszagokbdl vasaroltak és a te-
nyésztés folyaman az anglonormann Nonius, az arab Gidran és Furioso és North
Star senior angol telivér ménekkel végzett genealogiai vonal tenyésztés mddsze-
rével alakitottak ki. A nem szoros rokontenyésztés és telivérezés is befolyasolta a
fajtak fejlddését. Ezeknek a fajtadknak a térténete és fajtabsszetétele a torzskony-
vek alapjan teljesen tisztazott. Erdekes azonban, hogy az immungenetika és a
molekularis genetika eszkdzeivel mennyire lehet ezeket kévetni, vagy lathatéva,
szemléletessé tenni. Azt is remélheti a tenyészt6, hogy ezeknek az eredmények-
nek az alapjan az allomany genetikai szerkezetérdl tobb informaciéhoz juthat.
A Debreceni Egyetem Allattenyésztés- és Takarmanyozastani Tanszéke ezt a
munkat egy altalanos, minden veszélyeztetett fajtat félélelé munka keretében vé-
gezte és végzi. A kiadvany (Mihok, 2005) 6sszefoglalja a I6val kapcsolatos ha-
zénkban addig végzett laboratériumi vizsgalatokat, amelyet Jézsa és mitsai
(2005ab), valamint Ban és mtsai (2006) végeztek. Munkajuk eredményeit ele-
mezve a kdvetkezd kérdésekre keressik a valaszt:

1. A harom fajta kdzotti kiilonbség hogyan mutatkozik az eredmények tikré-
ben?
2. Lehet-e érzékelni az angol telivér eltér6 szerepét a harom fajtadban?

3. A harom fajtatdl teljesen idegen hucul jobban kilénbézik-e a kilénbdzd
vizsgalatok alapjan, mint ezek a fajtak egymastél?

1. A harom fajta kozotti kiilonbségek

A D vércsoport rendszerben (1. 4bra) a néniusz fajtdban 11, a gidranban 9 és
a furiosoban 10 allélt sikeriilt talalni. A dkl/ allél mind a harom mez6hegyesi fajtara
jellemzé volt a kdvetkezd frekvencia értékekkel néniusz (0,175) gidran, (0,6395)
furioso (0,5173).

A néniuszban a bem dominalt (0,3893). A vizsgalt lovak kdzil a gidranban nem
volt megtalalhaté a cgmr, a dghmr és a dir, a néniuszban pedig az ad/ allél.
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1. dbra: Vércsoport ,,D” rendszer
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Fig.1.: Blood group D" system

A transzferrin allélek kozil a néniusz és a gidran fajtaban a TP és a T/F2 bél
volt a legtébb, mig a furiosoban a T#F2 dominélt. A néniuszban a TfE (0,1393) és
T/ (0,0036) is el6fordult, amely a gidranbél hianyzott, viszont a TF (0,01) meg-
volt a gidranban és a néniuszban nem.

Az albumin GC és AIB gyakorisaga szempontjabél a néniusz és a gidran nem
kulénbdzétt (2. abra). Az albumin két allélja kézll a B allél dominélt, a G rend-
szerben az F allél, és az AIB rendszerben pedig az K allél. A furiosoban viszont az
A allél 0,2931 aranyban volt megfigyelhet6, a CG renszerben pedig az S allélt is
sikerdlt kimutatni, ami a mésik két fajtdban nem fordult elé.

2. dbra: Biokémiai polimorf rendszer (albumin)
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Fig. 2.: Biochemical polymorphism (albumin)

Az eszteraz rendszerben, a gidran, a néniusz és a mez6hegyesi félvér fajtaban
egyarant, 6sszesen 4 allélt lehetett talalni és ezek kéziil az / allél dominalt, de a
néniuszban az F allél is nagy gyakoriséggal (0,3178) volt jelen.

A DNS mikroszatellit vizsgalatokban 12 mikroszatellitre nézve, a fajtak allél-
gyakorisaga eltért egymaéstél (3., 4. dbra).
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3. dbra: Mikroszatellitek (DNS) a néniusz fajtdban 12 lokusz
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Fig. 3.: Microsatellites (DNA) in Nonius breed 12 loci

4. abra: Mikroszatellitek (DNS) a gidran fajtaban 712 lokusz
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Fig. 4.: Microsatellites (DNA) in Gidran breed 12 loci

Az AHT4 mikroszatelliten belil, a gidranban és a néniuszban is, 8 allélt lehe-
tett kimutatni. Az AHT4-P és az AHT4-Q allél csak a néniuszban, mig az AHT4-L
és az AHT4-N allélok csak a gidranban mutatkoztak. Ez utébbiban az AHT4-J
(0,3406) és a néniuszban az AHT4-H (0,293) dominalt.

Az AHT5 mikroszatellit alléljai kdzil 5 allél volt kimutathaté a néniusz és a gidran
fajtaban (J, K, M, N, O). Az allélek eloszlasa kulénbdzé volt.

Az ASB2 esetében magas allélszamot lehetett tapasztalni. A néniuszt és a gidrant
vizsgélva mind a kettben az ASB2-K allél dominalt. A rendszeren beliil a gidranban
el6fordult az O és R, mig a néniuszban a C, D, H és J allél, Ggy hogy a masik faj-
taban nem sikerdlt kimutatni.
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A HMS2 allélek kézll 12 néniusz és 7 gidran alélt sikerilt kimutatni. ,Specidlis”
allél volt a néniuszban az |, O, P és Q, mig a gidranban az S allél, amelyik a ma-
sik fajtdban nem fordult elG.

A HMS3 rendszerben 8-8 allél volt a gidranban és a néniuszban (I, M, N, O, P,
Q, R, S).

Teljesen eltéré6 megoszlasban és ugyanaz volt a helyzet a HTG6 és HMS7 mik-
roszatellitek esetében is.

A HMS6 mikroszatellitnek a gidranban 6, a néniuszban 7 alléljét sikerilt meg-
talalni. Ebben a rendszerben a HMS6-P allél dominalt, mig az N allél a gidranban
nem fordult elé.

A HTG10 mikroszatellit alléljei kdzil a néniuszban 11, a gidranban 10 allélt si-
kertlt kimutatni.

Mindkét fajtaban az O allélbél volt a legtébb.

A HTG4 mikroszatellit esetében 7—7 allél fordult el6 a néniuszban és a gidran-
ban. Az allélgyakorisag eltéré volt, de mind a két fajtaban az M allélt lehetett a leg-
nagyobb aranyban megtalaini.

A HTG?7 alléljei kdzil a néniuszban 4 (K, M, N, O), a gidranban pedig 6 allélt (J,
K, M, N, O, P) sikerdlt talalni. Mindkét fajtdban az O allél dominalt.

A VHL20 mikroszatellitek esetében a néniusz fajtaban 8 (I, L, M, N, O, P, Q, R),
a gidranban pedig 7 allélt (I, L, M, N, P, Q, R) sikertilt izolalni. A néniuszban az M
(0,374), a gidranban pedig az | (0,218) allélbél volt a legtdbb.

Az allélgyakorisag alapjan a gidran homogénebbnek mutatkozott, mint a néni-
usz, vagy a mezdéhegyesi félvér.

Tehat a fajtak kozott az allélek el6fordulasa és gyakorisaga tekintetében ki-
I6nbség mutatkozott. A 3. és 4. abra szépen mutatja, hogy az aranyokban milyen
kilénbség van a fajtak kézott, de ennek alapjan egyedeket fajtaba besorolni még
nem lehet. Tovabbi vizsgalatok és szinte a fajtak egészére kiterjedé eredmények
kellenek ahhoz, hogy laborvizsgélat alapjan bizonyos biztonsaggal megallapitha-
t6 legyen a donornak valamelyik mez6hegyesi fajtahoz tartozasa.

2. A telivér hatasanak kimutathatésaga

Mind a harom mezéhegyesi fajtaban szerepet kapott az angol telivér. A XIX.
szazad kézepétdl alkalmaztak a néniuszban cseppvér-keresztezéskent, a gidran-
ban nemesitéként, a félvérben pedig az alapitdk is angol telivérek voltak. Erdekes
tehat a kérdés, hogy a molekularis genetika, illetve immungenetika médszereivel
kutatva, mit lehet maig tarté hatasabdl észlelni.

A vizsgélatok alapjan legnagyobb hasonlésagot az angol telivérrel a gidran fajta-
ban lehetett észlelni. Ez megfelelt a pedigrében kimutathatd varhaté eredménynek is.

Az allélszam a harom mez6hegyesi eredetl fajtdban magasabb volt, mint a
telivérben. Ez a nagyobb mértékben rokontenyésztett és erésen szelektalt angol
telivért véve tekintetbe logikusnak is tiinik.

A DNS mikroszatellit vizsgalatok soran egyértelmd, hogy az 6sszes mezéhe-
gyesi fajtdban megtalalhatok a telivérben kimutathaté allélek. Megallapithattuk,
hogy tébb mikroszatellit esetében nagyobb hasonlésagot lehetett talalni a telivér
és gidran, mint a telivér és néniusz koz6tt. Ezt a hasonléséagot j6l mutatja a 6. dbra
(AHT5), mig az 5. abran (HTG10) ez kevésbé szembet(ing.
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5. abra: HTG6 mikroszatellit alléimegoszlasai
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Fig. 5.: Allele distribution of microsatellite HTG6

6. abra: Az angol telivér szerepe a gidran és néniusz fajtdban
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Fig. 6.: The role of Thouroughbred in Nonius and Gidran breeds

Tehat ezek a vizsgalatok az angol telivér szerepét ismereteinknek megfeleléen
mutattak ki.

Kétségtelenil nagy és pozitiv szerepe volt az angol telivérnek a jellemzett faj-
tak kialakitasaban. A tovabbiakban azonban csupén évatosan szabad hasznalni
ezt a nemesit6 fajtat, annak érdekében, hogy a mezéhegyesi fajtak fajtajellege
megmaradjon. Be kell vezetni és alkalmazni kell esetenként, a I6tenyésztésben
idegen fogalmat, a haszonallat-el6allitd keresztezést. Ez azt jelenti, hogy sport célra
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j6l hasznalhat6 lovakat lehet a telivérrel tenyészteni, de ezeket csak korlatozottan
szabad a fajtak tenyésztésében hasznalni. A génvédelem szempontjabél nem te-
kinthet6 j6 példanak az ir igas 16, amely telivérrel tébb nemzedéken at keresztezve
(irlander) jellegét vesztette és regeneraldsa gondot okoz.

3. A hucul fajta kiillonb6zésége

A hucul fajta biokémiai, immungenetikai és molekulairs genetikai adatai azért
tarthatnak érdeklédéstinkre szamot, mert térténeti bizonyossag szerint soha sem-
mi kéze a mez6hegyesi fajtakhoz nem volt.

A huculban jellemz6 vércsoport allél a delo (0,4558).

Erdekes médon a ,K” albumin allél nagy gyakorisaggal mutatkozott mind a
hucul (0,9115), mind a furioso (0,9914) fajtaban, anélkil, hogy erre barmilyen ma-
gyarazatot tudnak adni. Az F albumin allél a huculban egyaltaldn nem volt kimu-
tathato.

A huculban a transferrin T/F fordult el§ a legnagyobb szdmban, szemben a
mezbhegyesi fajtakkal.

Az eszteraz rendszerben F és / allélek mutatkoztak a mez6hegyesi fajtédkhoz
hasonléan, mig az M allél ebben a fajtdban nem volt kimutathaté.

A hucul fajtdban az ASB” mikroszatellit mutatkozott kiugréan magas allél-
szammal (14 allél).

Ebben a fajtdban néhany mikroszatellit esetében nem lehetett kimutatni a teli-
vérre jellemzd alléleket, viszont olyan ritka allélek is jelentkeztek, amelyek a tébbi
fajtaban nem voltak talélhaték (AHT4-T, HMS2-P, ASB2-E).

A hucul fajta eltéré volta tehat frappansan megmutatkozik az elvégzett vizsga-
latok tlikrében. Tovabbi, a fajtak egészére kiterjedd vizsgélat kellene azonban
ahhoz, hogy kizarélag a hucul fajtdban megtalalhatd, vagy kételezéen hianyzo
alléleket biztosan megtalaljuk.

A VIZSGALATOK SZAMANAK FONTOSSAGA

A fajtak és ménesek genetikai 6sszehasonlitdsaban egyre inkabb félvetédétt a
kérdés, hogy mennyire tiikr6z6dnek az evidens tények a laboratériumi vizsgalatok
eredményeiben. Szabdra és mtsainak (1999) vizsgalata kiterjedt a bethleni, a dako-
voi, a fogarasi, a szilvasvaradi és kistapolcsanyi lipicai ménesre, és 6sszehasonli-
tasképpen, két telivér és liget6 évjaratra. Teljesen vilagos, hogy a lipicai ménesek
adatainak jobban kell egymasra hasonlitania, mint a versenylovak mintaira. Kérdés,
hogy a laboratériumi eredmények mennyire tiikrézik ezt az evidenciat.

A vércsoportok és egyéb, a vérben talalhaté, polimorf rendszerek vizsgalata
alapjan néhany lipicai ménes gy keriilt 6sszehasonlitasra, hogy kontrolként
egyuttal angol telivér és Giget6 mintakat is alapul vettink (J6zsa és mtsali,
2005a,b). Ebben a targyban az Allatorvosi Egyetemen szakdolgozat is készlilt
(Johann, 1997).

A vizsgélat a 16 vércsoportjanak ,legpoligénebb” D rendszerén belil a kdvet-
kezé allélekre terjedt ki: adl, adlnr, adlr, bcmq, cefgmgq, cegimn, cfghm, cfmqr, cgm,
cgmr, dekir, delo, del, dfkir, dghm, dghmr, dkl, dinqg, dingr, dlqr.
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A vércsoportokon kivil a kdvetkezé vizsgalatokra kerilt még sor:
Transzferrin F, F1, F2, D, G, O, E, H, R, Albumin A, B, AB, Eszteraz F, I, S, Fl,

D vitamin binding protein F, S Glycoprotein K, F, S Haemoglobin 1, 2

A genetikai tavolsagot Crovello (1968) mddszere alapjan szamitottuk. Az ered-
ményeket az 1., 2., 3. tablazatok mutatjak.
Az eredmények értékelését a kdvetkezd evidens és megcafolhatatlan megfon-
tolasok alapjan lehet elvégezni, amit el6re tudni és elvarni lehetett:
— Alipicai ménesek lényegesen kdzelebb alinak egymashoz, mint a telivérhez
vagy az lgetéhoz.

— Atelivér és lget6é egymashoz hasonlit legjobban.

— Alipicai ménesek kozétt legkdzelebb kellene allania a fogarasi és bethleni
ménes lovainak, hiszen a bethleni ménes lovai néhany évvel hamarabb

még Fogarason voltak az ottani alsészombatfalvi ménesben.

— A bethleni ménes lovainak viszont akkor kell killénbdznie a tébbi lipicaitdl,
ha a szin lIényeges tényezGje a vizsgalt faktoroknak, hiszen ez az egyetlen

olyan ménes, amelyikben nincs sziirke szind 16, holott a tébbi ménesben ez

az uralkodé szin. A szinek markerére vonatkozé a feltételezés mai ismere-

teink szerint amugy is valészinditlen.
Megallapithatjuk, hogy amig csak a vércsoportok alapjan tértént a vizsgalat

(1. tablazat, 7. abra, 8 jel), addig érthetetlen, elfogadhatatlan eredmények sziilet-
tek, azaz az liget6 a bethleni ménes, a telivér pedig a fogarasi ménes kdzeli ro-
konséagaba kerlt. Ugyanezt tapasztaltuk akkor is, ha a vér polimorf rendszerei
alapjan tortént az 6sszehasonlitas (2. tablazat).

1. tablazat
Genetikai kiilonbség a ménesek és fajtak k6zott, a vércsoportok dsszehasonlitdsa
Bethlen | Dakovo | Fogaras S\fg;’aa: ; K::sstgg)?l- gge(go) U%e7to ,Eé“g;
Bethlen
Dakovo 0,4037
Fogaras 0,1581 | 0,3592
Szilvasvarad 0,4254 | 0,3347 | 0,4669
Kistapolcsany 0,5376 | 0,1761 | ‘0,4785 | 0,3564
L"Jget6 '96 0,4593 | 0,6656 | 0,7253 | 0,5215 | 0,6921
Uget6 '97 0,4615 | 0,2470 | 0,3873 | 0,4347 | 0,2963 | 0,6164
Telivér '96 0,5357 | 0,8402 | 0,9000 | 0,6979 | 0,8373 | 0,3688 | 0,8385
Telivér '97 0,6419 |0,40000 | 0,5701 | 0,5865 | 0,3536 | 0,7470 | 0,4137 | 0,7950

Table 1.: Genetic differences of blood groups among studs and breeds

standardbred (1), Thoroughbred (2)

A 19 biokémiai polimorfizmus és a vércsoportok faktorai alapjan végzett vizs-
galat (3. tablazat, 7. dbra 8+11 jel) azonban ebben az esetben megfelelt az evi-
dens varakozasoknak. Azaz a lipicai ménesek egymas mellé kertiltek a dendrog-
ramban és a telivér meg az liget6 is méltd helyére kerdilt. S6t, a fogarasi ménes és
a betheni is legk6zelebb alinak egymashoz az elézetes biztosnak vélt kovetelmény

szerint.
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7. dbra: Lipicai ménesek és mas fajtak genetikai kiilénbsége
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8 a vércsoportok alapjan; 8+11 a vércsoportok és a polimorf rendszerek egyiittes figyelembevételével.
D Djakovo, K Kistapolcsany, F Fogaras, B Bethlen, S Szilvasvaradi ménes, xx angol telivér, i tigeté

Fig. 7.: Genetic difference among Lipizzans and other horse breeds
8 on basis of blood groups, 8+11 considered blood groups and other polymorphic systems.
D Djakovo, K Tapolcianky, F Fagaras, B Beclean, S Szilvasvarad names of studs, xx Thoroughbred,
U standard bred horses

2. tablazat

Genetikai kiillonbség a ménesek és fajtak k6zott a vér polimorf rendszereinek
dsszehasonlitasa alapjan

Bethlen | Dakovo | Fogaras S:él:/:ds- K::Sstgﬁ;" L;ge(go) U%e7to :I;aénzg;
Bethlen
BDakovo 0,5979
Fogaras 0,3389 | 0,5126
Szilvasvarad 0,4389 | 0,2935 | 0,3406
Kistapolcsany 0,5368 | 0,3945 | 0,3114 | 0,3456
Uget6 '96 0,7117 | 0,6853 | 0,3903 | 0,5781 | 0,5926
Uget6 97 0,7595 | 0,7419 | 0,4167 | 0,6227 | 0,6168 | 0,0866
Telivér *96 0,8546 | 0,6770 | 0,6973 | 0,7548 | 0,7301 | 0,6319 | 0,6775
Telivér '97 0,7803 | 0,6447 | 0,6198 | 0,6995 | 0,6696 | 0,5548 | 0,6004 | 0,0977

Table 2.: Genetic differences of biochemical polymorphic systems among studs and breeds
standardbred (1), Thoroughbred (2)
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3. tablazat
Genetikai killdnbség a ménesek és fajtak kozott a vércsoportok és a vér polimorf
rendszereinek egyittes 6sszehasonlitasa alapjan

Bethlen | Dakovo | Fogaras S:g:/aa(;s ' Kf;gﬁy- l;ge(zo) Ugge;o :I;(IS“ZS;
Bethlen
Dakovo 0,7215
Fogaras 0,3740 | 0,6258
Szilvasvarad 0,6118 | 0,4450 | 0,5782
Kistapolcsany 0,7598 | 0,4325 | 0,5712 | 0,4966
Uget6 *96 0,8473 | 0,9553 | 0,8235 | 0,7789 | 0,9111
Ugeté 97 0,8888 | 0,7821 0,5685 | 0,7597 | 0,6849 | 0,6227
Telivér '96 1,0088 | 1,0790 1,1387 | 1,0281 | 1,1108 | 0,7317 | 1,0780
Telivér '97 1,0102 | 0,7590 | 0,8422 | 0,9130 | 0,7573 | 0,9304 | 0,7234 | 0,8008

Table 3.: Genetic differences of blood groups and biochemical polymorphic systems together among
studs and breeds
standardbred (1), Thoroughbred (2)

A szinre vonatkoz6 eléfeltételezést nem lehet a kis Iétszam miatt bizonyitott-
nak venni, noha a bethleni ,szines” ménes az elvégzett vizsgalatok szerint kévet-
kezetesen tavolabb allt a tobbi ,szirke” lipicai ménestél, mint a fogarasitdl.
Az ugyancsak nem sziirke tgetére és a telivérre nézve mar nem mondhatjuk ezt
ki, tehét a szinre vonatkozdan nem lehet kdvetkeztetést levonni ezekbdl a vizsga-
latokbol.

A tanulsag ebbdl a vizsgélatbél, hogy a populécidk kézétti rokonsagot vagy ta-
volsagot csak nagyon évatosan szabad kezelni, és kis 1étszamu, egyoldalu vizs-
galat alapjan kdvetkeztetéseket nem szabad levonni.

A FAJTAK KOZOTTI TAVOLSAG BECSLESENEK ERTEKELESE

A génvédelemben fontos téma a fajték, illetve kilonb6z6 populéciok egymas-
tol valé genetikai tavolsaga és ennek ellenkezdje a genetikai hasonlésag. Ezt a
munkat nagyon részletesen végezte el Cothran munkatarsaval (Cothran és Luis,
2005). 22 l6fajtat, kozottik vilagfajtakat és veszélyeztetett populacidkat vizsgaltak
és hasonlitottak 6ssze kiilonb6zé médszerekkel. Sokféle markert hasznaltak: vér-
csoportokat, biokémiai faktorokat, fehérje lokuszokat, mikroszatelliteket, emellett
mtDNA vizsgalatot is végeztek, és ezek eredményeit vetették dssze. A genetikai
tavolsag megdllapitasanak kilénb6zé moédszerein kivil a cluster képzést is vizs-
gélat targyava tették, tobb modszer dsszehasonlitasaval a kdvetkezd adatbazison:
7 vércsoport és 10 biokémiai polimorf rendszer, amely a fehérjével van 6sszefiig-
gésben. Emellett 15 mikroszatellit lokusz. Végul 288 bp szekvencia, a mitochond-
ridlis DNS D-loup vizsgalatara is sorra kertilt.

A genetikai tavolsag értékelése kilénbdzé matematikai médszerekkel tortént,
koztiik a legelerjedtebb Nei-féle mddszerrel (Nei, 1972) is. Az eredményeik kozott
tobbnyire szoros korrelaciét talaltak.



300 Bodé: GENMEGORZES|I KUTATASOK A LOTENYESZTEBEN

A cluster, illetve dendrogam készitésnek is tdbb médszere van. Ezek alkalma-
z&sa némi eltérést eredményezett azonos adatbazis hasznélata esetén is.

Munkajukban két nagy matrix tablazat és 6 dendrogram teszi szemléletessé az
eredményeket. Ezek kdzil itt mindéssze két dendrogramot mutatok be, annak ér-
zékeltetésére, hogy a végs6 eredmények tanulsdgosak, azonban esetenként el-
térék lehetnek (8., 9. dbra).

8. 4bra: NJ DA tavolsagok mikroszatellitek alapjan (Cothran és Luis, 2005)

Eastus

A

Fig. 8.: NJ DA distances based on microsatellites (Cothran és Luis, 2005)

A véltozatossag érzékeltetésére itt csupan két érdekességre hivom fél a
figyelmet: az angol telivér elhelyezkedésére a fajtak kbzétt és két egymastol mind
féldrajzilag, mind killemben nagy tavolsagban Iévé fajta, az ahal-teke és a sorraia
helyzetére (Id. a 8. és 9. dendrogramon elhelyezett nyilak).

Az ahal-teke és a sorraia rendkivil tavoli fajtak tehat. Nehezen magyarazhaté,
hogy a 9. 4bran miért kerliltek mégis egymés mellé, hiszen ismereteink szerint a
mindkét fajtaban egyarant gyakori faké szin nem elegendg érv erre. A masik dend-
rogramon (8. dbra) viszont az ahal teke mellett az arab és a kaspi p6ni megfelel
annak az elképzelésnek, amelyet ezeknek a fajtaknak a kdzelségérél és tavolsa-
garél szakmai ismereteink alapjan feltételeziink. Két azonos intézmény és szak-
emberek 4ltal j6l elvégzett vizsgalat tehat ellenkez6 eredménnyel z4rult.
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9. dbra: NJ DA tavolsagok fehérje lokuszok alapjan (Cothran és Luis, 2005)
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Fig. 9.: NJ DA distances based on protein loci (Cothran és Luis, 2005)

Az angol telivér viszont minden esetben a quarter horse és az liget6 kdzelében
van, négy alkalommal a holstein mellett, és egyszer az arab tarsasagéaban. Ez
nem ellenkezik a szakma 4ltal elfogadott és térténetileg hiteles elgondolasokkal,
legfeljebb még més fajtakat is el lehetett volna helyezni a kézelében, amint ez pél-
daképpen kozolt, és a 8., 9. abrakon latni is lehet.

Teljesen érthetd ezek alapjan, hogy a szerzék végs6 kovetkeztetése, mi sze-
rint nem szabad csupén a laboratériumban kimunkalt eredmények alapjan kimon-
dani a fajtak k6z6tti hasonlésagot vagy tavolsagot, ehhez az egyéb informaciokat
és tenyésztési adatokat is figyelembe kell venni!

A LOFEJ ALAKULASANAK TUDOMANYOS ELEMZESE

Al6 feje lényeges része a killemtannak. A fej szépsége lehet a fajtara jellemzé, le-
het a nemi jelleg kifejezéje, néies kancak és markansabb fejl mének, a fajta diszei.
A lipicai fajtaban ennek kilénleges jelentdsége van, mert vannak, akik egy markan-
sabb, barokknak mondott félkos és kosfejet kedvelnek, és akad, aki az arab befolyas
hataséra, a lipicai fajtaban is Iétez8, finom, majdnem csuka fejet szereti. Mindegyik el6-
fordul a fajtaban, és igy okot és lehetGséget ad vitara, s6t tudoméanyos megkdzelitésre is.
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Niirnberg (1998) a lipicai fajtarél irott kdnyvében kozli a klasszikus térzsek (ge-
nealégiai vonalak) tipikus fejformait (70. dbra). Valéban van olyan vélemény, hogy
a torzseket kilénb6zé kiillemre tenyésztették a vonaltenyésztés klasszikus méd-
szerének segitségével (11. dbra) (Anker, 1996), és ennek a kbvetkezménye lehet

7z

a genealdgiai vonalak jellegzetes, egymastél eltéré fejformaja drokitésének.
10. 4bra A lipicai vonalak jellegzetes fejformai
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Niirnberg (1998) nyoman kiegészitette az Incitato és Tulipan fejjel Gera I.

Fig. 10.: Characteristic headforms of Lipizzan lines (Nirnberg, 1998), completed with Incitato and
Tulipan heads by I. Gera)

11. 4bra: Lipicai méneskonyvbdél vett példa a kévetkezetes genetikai vonaltenyésztésre

Conversano Virtuosa 1879

Virtuosa 1861 Conversano Adria 1870
Virtuosa 1853 I Maestoso Slavina 1853
Virtuosa 1832 [ Conversano Erga 1848
Moscovita Il 1820 ] Favory Onerosa
Moscovita Il 1815 I Conversano 1808

Fig. 11.: Classic example of a consistent genetic line from Lipizzan stud book

A lipicai fajtaban a sokféle fejformat jol lehetett tanulményozni a fejrél profilban
félvett fenyképeken. Kurucz (1985) harom ménes (Piber, Kistapolcsany és Szil-
vasvarad) minden tenyészkancéja fejének fényképét elkészitette oldalnézetbdl.
Ezeken 6sszehasonlitotta, és 1-t6l 7-ig terjedd skalan mindsitette a fej formajat a
csukafejtél a kosfejig, majd atlagolta a vonalak és a ménesek adatait is. Az ered-
mény nem igazolta a jellegzetességeket vonalanként, mig szignifikans kilénbsé-
get sikerdlt kimutatni a ménesek kozott. A szadrmazasok elemzése sem mutatott

arra, hogy a vonalak genetikai rogzitése megtortént volna.
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Ezt a munkéat immar kevésbé szubjektiv médon folytattak Angyal és mitsai
(2001). A feladatot az 6sszes hagyomanyos ménesre kiterjesztve elvégezték.
A profilbél félvett fényképekre parabolat illesztettek (12. dbra) és ennek a para-
méterei fejezték ki szamszer(en a fej profilvonalanak iveltségét. A parabola alta-
lanos képletébdl kiindulva

y=ax2+bx+c

a négyzetes tag ,a” egyltthatéja jellemzi a gérbe ivét, igy ezt hasznéltak az
egyedek feje profilvonalénak kifejezésére és ennek alapjan szamolték az atlago-
kat és a kilonbségeket.

12. 4bra: A parabola illesztésének alapvonalai

Fig. 12.: Basic lines for parabola fitting on the head of the horse

Az eredményeket a 4. és az 5. tablazatok foglaljak dssze.

4. tablazat
A fejformak eredményei genealégiai vonalanként (térzsenként)
Vonal (1) Létszam (2) »a egyltthaté atlaga (3) Sz6ras (4)
Siglavy 73 4,69 3,20
Conversano 85 5,07 3,73
Neapolitano 54 6,03 3,93
Favory 49 6,05 3;31
Maestoso 73 6,08 3,94
Pluto 57 6,41 4,34
Incitato 1 7,00 0,00
Tulipan 20 8,38 2,90
Osszesen (5) 412 5,77 3,79

Table 4.: Headform parameters according to genealogical lines
line (1), n (2), average of ,a” coefficient, parameter (3), standard deviation (4), total (5)
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5. tablazat
A fejformak eredményei hagyomanyos ménesenként
Ménes (1) Létszam (2) ,a" egyutthaté atlaga (3) Széras (4)
Kistapolcsany 21 4,09 371
Piber 72 4,44 2,79
Bécs (Wien) 65 4,98 3,45
Lipica 50 5,18 3,16
Fogaras 81 6,21 4,00
Bethlen 16 6,43 477
Djakovo 55 7,01 4,61
Monte Rotondo 13 7,10 3,36
Szilvasvarad 39 7,84 3,00
Kladrub 34 9,96 3,45
Osszesen (5) 446 6,09 3,91

Table 5.: Headform parameters according to traditional studs
stud (1), n (2), average of ,a” coefficient, parameter (3), standard deviation (4), total (5)

A vizsgélatok soran sikerilt megallapitani, hogy a nemek kézétt ebben a fajta-
ban nincsen kiilénbség, ezért a mének és kancak adatait egyiittesen lehetett ele-
mezni és a bécsi Spanyoliskola ménjei is szerepet kaphattak a vizsgéalatban.

A genealdgiai vonalak kdzétti kilonbségek altaldban nem voltak szignifikansak,
egyezben Kurucz (1985) szubjektiv vizsgélataival. Paronként vizsgalva, csak a Tu-
lipan és a Siglavy kilénbozott egymastél. A Siglavy térzsbél, mar csak arab neve
miatt is, minden bizonnyal finomabb fejli egyedeket valasztottak ki tenyésztésre.
A térzsek kozétti kiilénbségek a méneseken beliil nem voltak jellegzetesek. Pél-
daul a legfinomabb fejli Kistapolcsanyi ménesben a Maestoso térzs képviselte a
legfinomabb fejalakulast, mig a Siglavy itt a legdurvabb volt.

A ménesek kdz6tt viszont Iényeges, szignifikans kilénbségeket lehetett talal-
ni. Akbzépsé értéket a fogarasi ménes lovai képviselték. E kbzépérték alatt négy
ménest talaltunk, amelyek finomabb fejei szignifikansan nem tértek el egymastél:
Kistapolcsany, Piber, Bécs és Lipica.

Négy ménes pedig a kdzépérték feletti szamokkal a markansabb barokk fej-
format mutatta: Bethlen, Dakovo, Monte Rotondo és Szilvasvarad. A Tulipan fej
alakulasat az is motivélhatta, hogy ez a térzs csak a keleti ménesekben (Magyar-
orszag és Romania) fordul eld.

Szignifikdnsan kiilénbdz6tt viszont a kladrubi fajta lovainak fej alakulasa a lipi-
caiaktdl. Az objektiven, matematikai és geometriai médszerekkel igazoltak kész(ilt
vizsgalatok a szubjektiv mingsitéssel késztlt eredményeket, immar harom helyett
nyolc hagyoméanyos ménes adatainak alapjan.

Tehat a nagyfoku széras ellenére lehetett a ménesek kézétt kiilonbséget talal-
ni, a vonalak kézétt viszont nincs ugyan hatérozott kiilénbség, azonban arra min-
dig tgyeltek, hogy a nevében is arab jellegét 6rz6 Siglavy vonalhoz tartozé torzs-
meének kozé altalaban finomabb fejliek keriiljenek.



ALLATTENYESZTES ES TAKARMANYOZAS, 2010. 59. 4. 305

A MENESEK KOzZOTTI GENETIKAI KULONBSEGEK

A magyar kezdeményezésre létrejott COPERNICUS program keretében
Achman és mtsai (2001, 2004) végeztek kiterjedt DNS vizsgalatokat a hagyomé-
nyos lipicai ménesek Gsszes (néhany szaz) térzskancajanak bevonaséaval. Ezek a
vizsgalatok kiterjedtek a ménesek 6sszehasonlitasara is.

A ménesek dsszehasonlitasa 18 mikroszatellit vizsgalatan alapul. A 6. {dbldzat
kitér az észlelt heterozigozitasra, a gén sokféleségre és az allélek atlagos szama-
ra. Ezek az adatok a ménesekre vonatkozéan meglehetésen egyontetliek voltak.

6. tablazat
Hagyomanyos lipicai ménesek sokfélesége és allélszama
Hetero- Gén Atlagos Konfidencia
Ménes (1) n zigozitas sokféleség allélszam intervallum
() ®) (4) (5)
Piber 153 0,656 (0,112) | 0,636 (0,106) 6,222 -0,027 (-0,053-0,009)
Djakovo 50 0,674 (0,120) | 0,645 (0,094) 5,167 -0,035 (-0,083-0,003)
Szilvasvarad 76 0,707 (0,097) | 0,675 (0,067) 5,778 -0,041 (-0,083-0,009)
Monterotondo 63 0,635(0,092) | 0,607 (0,103) | 4,722 | -0,038 (-0,086-0,003)
Fogaras, Betlen 118 0,671 (0,101) 0,665 (0,086) 5,611 -0,005 (-0,033-0,016)
Kistapolcsany 42 0,657 (0,144) 0,632 (0,125) 5,278 -0,027 (-0,088-0,007)
Lipica 59 0,645 (0,154 0,631 (0,130) 5,222 -0,012 (-0,066-0,015)
Osszesen (6) 561 0,663 (0,088) | 0,674 (0,084) | 7,056

Table 6.: Heterozygozity and number of alleles in traditional Lipizzan studs
stud (1), heterozygosity observed (2), gene diversity (3), mean number of alleles (4), confidence
interval of heterozygote deficiency (5), total (6)

A legnagyobb heterozigozitas és gén sokféleség (diverzitas) a magyar ménes-
ben volt észlelhetd, mig a legmagasabb allélszamot a piberi ménesben talaltak.
Ez azzal magyarazhato, hogy Piber, a hagyomanyos tébbi ménesbél vasarolt kan-
cakkal meguijitotta allomanyat. Ez a feltételezett rokontenyésziés elkerilését
célozta, amire tébben kdvetkeztettek a ménesben a néhany évtizeddel ezel6tti je-
lentkez6 szaporodasi gondok miatt. Emellett ismeretes, hogy Piber j6l 6rzi az 6sz-
szes klasszikus kancacsaladot is. Monterotondo kis allélszamat pedig a katonai
ménes hosszu id6n at tarté bezartsaga okozhatta.

A gének ,sokféleségének” szamoszlopa a fajta stabilitasat mutatja.

Ezen kiviil a DNS vizsgélatok kitértek a génaramlasra is, megallapitvan, hogy
az allélek atlagos szama (7,056) megfelel a mas fajtakban mért szdmoknak. A vizs-
gélatok alapjan legkdzelebb all egymashoz Piber, Lipica és Monterotondo, majd
Szilvasvarad, Djakovo és Kistapolcsany képezi a kdvetkez6 csoportot. A romaniai
tenyészetek pedig némileg elkllontinek a DNS vizsgélatok alapjan. Ezek az ered-
mények megfelelnek a ménesek térténetének. Az elsé harom elkiiléniilé ménesben
100 év 6ta nem haszndljak az Incitato és a Tulipan vonalat, mig Romania az egyet-
len orszag, amely a népi fogatigényre tekintettel, szines ménest is felallitott pej és
fekete lipicai lovakkal (Bethlen), s6t a vizsgalat idején egy sarga lipicai kanca is volt
Bethlenben. Egyedilil a fogarasi ménesben sziiletik néhany sarga csiké szlrke
apak és anyak utan, ami a sarga szin recessziv 6roklédésének kévetkezménye.
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Ez az atfog6é DNS vizsgalat ugyancsak j6 bepillantast eredményezett a méne-
sek kozétti kiildnbségekre és tudatossa teheti a vasarlasokat, a tenyészallat-cse-
réket, a gének aramlasara vonatkozé elgondolasokat figyelembe véve.

A MITOCHONDRIALIS DNS ES A KANCACSALADOK

A l6tenyészt6k régéta tisztaban vannak a névonal, a kancacsaladok jelentésé-
gével. A tudomany félfedezése a mitochondridlis DNS és az ehhez kapcsol6dd
Orokolhet6ség ezt a véleményt nagymértékben megerdsitette. A kdvetkez6 vizs-
galatokat Dov¢ és mtsai (2001, 2006) végezték el.

A t6bb szaz éves lipicai térzskényvi adatok tanulmanyozésa lehetévé tették
ennek a kérdésnek a behat6 vizsgalatat is. A kancacsaladok kézétt meg szoktuk
kilénbdztetni az eredeti lipicai Gn. klasszikus csaladokat és a magyar, roman,

valamint egyéb eredet( elfogadott csaladokat is. Ezeket mutatja a 7. tablazat.

7. tablazat
A klasszikus lipicai kancacsaladok
Csalad (1) Eredet (2) Névvaltozasok az utédokban (3)
1 | Sardinia 1770 Karszt Canissa, Betalka, Bravissima
2 | Spadiglia 1770 Karszt Monteaura, Montenegra
3 | Argentina 1750 Karszt Austria, Adria, Slava
4 | Africa 1740 Kladrub Benvenuta, Batosta, Barbana
5 | Almerina 1769 Kladrub Albania, Slavina, Slavonia
6 | Bradamanta VT, Kladrub Presciana, Bona, Bonavia, Bonavista
7 | Englanderia 1773 Kladrub Andalusia, Aleppa, Allegra
8 | Europa 1774 Kladrub Trompeta, Troja, Traga
9 | Fistula 1771 Kopcsany Stornella, Stella, Sagana
10 | Ivanka 1785 Kopcsany Famosa, Delphina, Sttrana
11 | Deflorata 1767 Fridberg Capriiola, Canissa
12 | Rosza Terezovac
13 | Khelil Massid 1841 arab Metalka
14 | Mersucha 1849 arab
15 | Gidrane 1841 arabi Gaeta, Gaetana
16 | Djerbin 1814 Radautz Dubovina, Darinka
17 | Mercurio 1816 Radautz Gratia, Gratiosa
18 | Theodorosta 1865 Radautz Wanda, Wera
19 | Rava 1755 Kladrub
20 | Capriola 1785 Kladrub

Table 7.: The classic Lipizzan families.
family (1), origin (2), changed names in progeny (3)

Ezek kozll a meglévé klasszikus csalddok mitochondridlis DNS vizsgalatara
és elemzésére keriilt sor a ljubjanai Egyetemen. A hagyomanyos lipicai kanca-
csaladokat 37 mtDNS haplotipusra tAmaszkodva, négy nagyobb rokonsagi alcso-
portra lehetett osztani. A megoszlast a 13. dbra mutatja.
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13. 4bra: A lipicai kancacsaladok és alcsoportjaik (Dovc és mtsai, 2001)

75 the bootstrap value

NJ tree

Fig.13.: Lipizzan mare families and their subgroups (Dov¢ és mtsai, 2001)

A vizsgalt szlovéniai lipicai populaciéban 17 kilénb6z6 mtDNS haplotipust le-
hetett kimutatni. 18 csalad kézll 13 kancacsaladban egyetlen haplotipus volt ki-
mutathaté a hibatlan mitochondridlis éréklésmenetnek megfeleléen. 3 csaléddban
(Gidrane, Deflorata és Munja) két vagy harom haplotipust talaltak Dovc és mitsai
(2001), ami azt valészindsiti, hogy ezekben a csaladokban vagy mutécié révén
tortént valtozas, vagy a szarmazasi adatok hibajaval (helytelen bejegyzés) allunk
szemben.

A kilénboz6 haplotipusok adatai ramutatnak a ménesek kozétti kiilénbségre,
illetve az eredeti csaladok eloszlasara is.

Természetesen a klasszikus, azaz az eredeti lipicai csaladok Lipican és Piber-
ben vannak meg a legnagyobb gyakorisaggal. Erdekes azonban a szarmazasi la-
pok adatai mellett az alapité6 kanca 6sokre utalé haplotipusok gyakorisagét is
szemlélni.

Ugy lehetne csaknem telies az mtDNS alapjan térténé féltérképezés, ha majd
sor keriil a tébbi kancacsalad haplotipusainak felderitésére és értékelésére is. igy
is lehet azonban az eredményekbdl némi tanulsagot levonni. A vizsgélat sszesen
417 kancaéra terjedt ki. Ha ebb6l messzemend kdvetkeztetéseket nem is vonha-
tunk le, azonban halvanyan megsejteti vellink a genetikai hattér egy hanyadat.
Egyrészt megerésiti azt, amit a szarmazasi adatok és a ménesek térténete alap-
jan ugyis tudunk, méasrészt felhivjak a figyelmet az allomany csalad-szerkezeté-
nek az alapitokig visszamend valésagara is (8. tabldzat).
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8. tablazat
A mtDNS haplotipusok eloszlasa a ménesekben

y M éne sek,(2 Gyako~

PR . o : Kistapol-| n | risag

(1) Piber | M.rotondo | Dakovo | Lipica |Sz.varad | Bethlen | Fogaras csany @)

Batosta 4 3 3 4 12 1 3 11 41 | 0,099
Capriola 18 6 9 20 5 34 17 109| 0,262
Slavina 2 5 5 5 1 18 | 0,043
Betalka 11 1 4 16 | 0,038
Allegra 3 6 1 5 8 23 | 0,055
Dubovina 6 S 4 2 17 | 0,041
Gaetana 3 5 2 1 3 14 | 0,034
Gratiosa 1 1 2 4 | 0,010
Monteaura 5 1 2 8 | 0,019
Wera 3 3 6 12 | 0,029
Strana 2 2 | 0,005
Thais 2 2 | 0,005
Trompeta 2 2 | 0,005
P 1 4 < 8 | 0,019

M 1 5 8 14 | 0,034

G 2 3 15 20 | 0,048

B 2 2 4 | 0,010

J 2 5 7 | 0,017

] 9 2 11 | 0,026

X 5 5 | 0,012

O 3 3 | 0,007

| 1 19 20 | 0,048

Q 6 6 | 0,014

R 2 2 | 0,005

Y 1 1 | 0,002

L 2 2 | 0,005

H 3 3 | 0,007

D 2 2 | 0,005

E 13 13 | 0,031

A 1 3 4 | 0,010

K 4 5 9 | 0,022

S 1 1 2 | 0,005

B 1 1 2 | 0,005

Z 1 1 | 0,002

Cc 1 1 | 0,002

F 4 4 | 0,010

N 5 5 | 0,012

Dovc és mtsai, 2001 nyoméan

Table 8.: Distribution of mtDNA haplotypes in traditional studs
haplotypes (1), studs (2), frequecy (3)
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A megtalalt haplotipusok a szarmazasi lapok ellendrzését, megerdsitését céloz-
zak. A vizsgalat alapjan megéllapithatd, hogy Lipican és Kistapolcsanyban kévetke-
zetesen csak a klasszikus csaladok vannak jelen, Lipican teljességgel, Kistapol-
csanyban pedig megfogyatkozva. A piberi ménesben mar utalnak a jelek arra, hogy
a mult szdzad 6tvenes éveiben bekdvetkezett szaporodasi problémak miatt igye-
keztek vérfrissités gyanant idegen ménesekbdl is beszerezni kancékat. Nagyjabdl
a hosszabb ideig tarté bezarkézottsagra utal Monterotondo allomanyanak képe is.

Szilvasvarad valéban szegényebb, vagy inkabb egyoldalibb a klasszikus csala-
dok haplotipusa szempontjabdl, mig az erdélyi ménesekben ezekbdl kevesebb van.

Természetesen a haplotipusok nem utalnak olyan kilénbségre, amely a mé-
nesek értékének a megkllonboztetését okozhatja. Ennek a vizsgalatnak az értel-
me és haszna inkabb abban mutatkozik, hogy a génaramlast, a tenyészallat cse-
rét és beszerzést, ezeket az adatokat is figyelembe véve tudjak iranyitani a mé-
nesek vezet6i.

KOVETKEZTETESEK

Atudomany fejlédése, az immungenetika és molekularis genetika eredményei
segitséget jelentenek a tenyészték szamara a tébblet informacié révén. Némileg,
de csak némileg, bepillantast nyerlink az dllomanyok genetikai hatterébe, dssze-
hasonlitast tehetiink a kiilénbdz6 allomanyok kdzétt. A génvédelem szempontjé-
bél fontos a populaciok kozétti hasonlésag vagy kiilénbézdség becslése. A rokon-
tenyésztettség megfigyelésében is tamogatast tud adni a genetikai laboratérium
vizsgalata. Azonban csak akkor lehet valéjaban hasznositani ezeket az eredmé-
nyeket, ha a laboratérium egytt dolgozik a tenyésztével, aki ismeri és tudja a be-
kildétt mintakat szolgaltaté lovak tulajdonsagait, értékét.

A valésag tenyésztdi adatait egyeztetni kell a laboratériumban kapott ered-
ményekkel és azok értelmével. Ez segitheti el6 az értékes gének valésagos
védelmét.

»A veszélyeztetett fajtakrol kapott 6sszes informacié kombinaciéja hata-
rozhatja meg csupan, hogy a fajta mélté-e génjeinek védelmére” Cothran és
Luis (2005).
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