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A barmilyen okbol kevés egyedszamra apadt, vagy innét felszaporitott fajtak tenyésztésének
egyik kiemelked6 feladta a megmaradt genetikai diverzitds Orzése. A gidran eurodpai
viszonylatban is az egyik leghanyatottabb sorsu hatas hasznositast anglo-arab jellegli félvér
populacid, s jelenlegi aktiv tenyésztokozosségnek és a kutatoi allomanynak fontos feladata a
genetikai diverzitasdnak fenntartasa. A tudomany fejlodésével lehetdség nyilik a molekularis
genetika eszkoztarahoz nyulni, egyes gének, szakaszok markerként szolgalhatnak, segithetnek
a kiilonbozo fajtak genetikai valtozatossaganak feltérképezésében. A diverzitassal kapcsolatos
vizsgélatok soran leggyakrabban hasznalt markerek k6z¢é a DNS mikroszatellitek, SNP-k
(Single Nucleotide Polimorphism), Y kromoszoéma ¢és mitokondrialis DNS szakaszok
tartoznak. A mitokondridlis szekvencidk, mint amilyen a citokrém-b (CYTB), citokrom-c
oxiddz (COI/I), riboszoémalis RNS gének (16S, 5S, 28S) ¢és a fehérjét nem kodolo
hipervariabilis (D-loop) régio, tobbek kozott a filogenetikai kutatdsokhoz alapot kindld
szakaszokat jelentenek. Igy a hazai génmegdrzési gyakorlatban az ilyen kutatasoknak
pétolhatatlan jelentdsége van.

Az €16 szervezet sejtjeiben tobb szdz mitokondrium talalhato, és ezek a mitokondriumok az
energia-anyagcseréért felelds sejtszervecskék. A sok energiat felhasznalo sejtekben kiilondsen
sok mitokondrium taldlhat6, ennél fogva a sejt metabolikus tevékenysége ¢és a
mitokondriumok nagyobb szdma kozott hatarozott Osszefiiggés all  fenn. A
mitokondriumoknak a sejtmagtol teljesen fliggetlen genetikai rendszeriik van, a sejtmag
citoplazmanak akar a 25 szazalékat is elérheti. Osztodasuk szorosan nem kapcsolhatd a
sejtmag osztodasahoz, oroklésmenetiikben a magi Orokléstdl kiilonbozo térvényszeriiségek
érvényesiilnek. Az 6nall6 genommal rendelkezé mitokondrium az emlésokben kettds szalu,
kor alaka DNS-molekula (1. abra).



1. bra

A mitokondrialis DNS cirkularis kore

mitokondriumokat tartalmazé nyaki része a petesejten kivill marad és degradalddik.
Ilyenforman az ivadékok mtDNS-iiket a petesejt citoplazmajabol 6roklik. A mtDNS ezen ok
alapjan ad lehetdséget az anyai szarmazas ellendrzésére.

Az mtDNS nem tartalmaz ugynevezett DNS-intronokat (nem kodolo szakaszokat), vagy csak
nagyon rovideket és nincs rekombinacidja sem. Normal esetben egy sejten beliil a mtDNS-ek
nagy része azonos. Az mtDNS a belsé membran belsé felszinéhez kozel helyezddik, ahol az
oxigén szabadgyokok nagyobb mennyiségben képzddnek, ezaltal sokkal sériilékenyebb és
mutaciok kialakuldsara érzékenyebb, mint a magi DNS. (A sejtmagi DNS-nél kb. tizszer
nagyobb a mutécios rata.)

Az mtDNS-nek nincs hibajavitd rendszere sem, vagyis a kialakult hibdk (muticiok) nem
keriilnek kijavitasra, ennél fogva az igazolhat6 mutacios rata nagyobb, mint a sejtmaggenom
esetében.



A hibajavitd rendszer hidnya miatt a hibak (orokletes valtozasok) az évszazadok soran
felhalmozddnak, nyomon kovethetok. A nagy evolucids ratan til jellemzd még az mtDNS-re
a magas szintli polimorfizmus. Ennek és az anyai 6roklédésnek koszonhetéen az mtDNS az
anyai szdrmazas tisztdzasdnak ¢és a genom fejlédése modellezésének igen kivald és biztos
modszere. A nagyobb mutacids rata alatt azt kell értenilink, hogy azok 80100 generacionként
varhatok, ennél fogva az altaldban 1020 generaciot atfogd vizsgalatok folyaman nem kell uj
mutacidora szamitani. Ennek koszOonhetéen az mtDNS a fajta torténetével és a fajta
populacidgenetikai szerkezetével kapcsolatban is érdekes ismeretet nyujt.

A 16 16 660 bazispar hosszisagl, genetikai informacidval telt mtDNS-e lehetdséget nyujt
genetikailag roppant hasonld csoportok (egy haplocsoportba tartozo egyedek) kialakitasara,
kancacsoportok egymastol valo elkiilonitésére, a torzskdnyvi nyilvantartas szerint nem oda
valok beékelddése, ennél fogva a torzskonyvvezetési hibak feltételezésére is. Az mtDNS
anyai agon torténd oroklodése Utbaigazitast ad a géntartalék-megdrzésbe vont egyedek anyai
alapitok szerinti csoportjai helytallosagardl. Az mtDNS-analizis képes cafolatot adni a romai
mondasra is, ami szerint ,,Mater semper certe est”, az anya mindig biztos.

Marpedig, hogy léteznek hibasan rogzitett torzskonyvi adatok, azt kellden bizonyitja egy
hasonlé nemzetkozi vizsgalat a lipicai 16fajtaban, ami kimutatta, hogy minden 70 térzskdnyvi
bejegyzés atlagosan egy hibaval jart. Példaul a teljes eurdpai lipicai populaciot legalabb 8
szazalékban érintik a hibas anyai szarmazasok.

A szérmazasanalizis sordn a torzskonyvi adatoknak és a molekuldris genetikai adatoknak
egyarant van eldnyiik és hatranyul. A torzskonyvi adatok az emberi mulasztasokra nagyon
érzékenyek, a molekularis-genetikai adatok pedig a muticidés rata fliggvényei. Miutan
altalaban 80100 nemzedékenként varhatd érdemleges orokletes valtozés, igy a molekularis
genetikai eredmények alapjan kevesebb tévedés adddik az anyai oldalon torténd
szarmazasmegallapitasban, mint a torzskonyvi adatok alapjan végzett analizisben. A két
modszer egylittes alkalmazasa teszi lehetdvé, hogy a modszerek hatranyainak feloldasaval
aranylag jo attekintést lehessen kapni az allomanyokrol.

Hangstlyozni szeretnénk, hogy vizsgalatunk célja a genetikai kiillonbozdségek felismerése,
ami hasznos lehet a fajtavédelmi tervek megvalositasahoz, genetikai statuszuk megértéséhez,
de nyilvan a génmeg0rzési munka tovabbi folytatdsdhoz is nagy segitséget ad. Miutdn a fajta
tenyésztéstorténetét sok-sok szenvedés tarkitja, koztik szdmtalan ménesattelepités ¢€s -
létesités, egyedek kényszerli immigracidja, konnyen eléfordulhatnak a torzskonyvvezetés
soran ki nem mutatott vagy ki nem mutathat6 rokoni kapcsolatok, vagy éppen azok hianya.
Ezeknek a vizsgéalatoknak célja fényt deriteni arra is, vajon a ma Ondllonak mondott és
elfogadott kancacsalddok molekuldris-genetikai értelemben valdban azok-e, kell-e
valamelyiket megfeszitett munkéaval fenntartani, vagy beolvaszthato-e egy madsikba, mert a
vizsgalatok arra utalnak!

Az 1. abran bemutatott, genetikai informacioval teli, 16 660 bazispar hosszusagu, kettds
szala, kor alaki mtDNS molekula minden tekintetben kétségtelen bizonyossagii eredményt
csak teljes szekvencia-sorrendjének meghatarozéasa esetén adna. Az esetek nagy részében erre
a roppant iddigényli és irredlisan koltségemésztd vizsgalatra csak a legjobb anyagi forrassal
rendelkezd genetikai laboratoriumokban szokott sor keriilni. Altalaban a mitokondrialis DNS-
nek egy kb. 1000 bazispara (esetenként hosszabb) szakaszat vizsgaljak részletesen, de az
automatizalt szekvenalas soran a szekvencia két végénél 100100 bazisparnyi szekvencia
értelmezhetetlenné valik. Ertelmezheté eredményt mintegy 750 bazispar ad.



A kozleményben ismertetett eredmények a citokrém-b és a D-loop régid vizsgalatan
alapulnak. A citokrém-b régio kitlinéen alkalmazhat6 filogenetikai vizsgalatokban, annak
kivalo jelzdje. A régid 1350 bazispar hosszasagl, igen gyakran alkalmazott vizsgalati hely a
filogenetikai elemzésekhez. A D-loop régié a DNS cirkularis kdrnek leginkabb polimorf
szakasza, ennél fogva haplotipusok elkiilonitésére kiilonosen alkalmas. Vizsgalata is igen
gyakori kiilonbozd diverzitasvizsgalatokban. Fontos kiilonbség a két régio kozott, hogy a
citokrom-b kodol fehérjét, mig a D-loop-rél nem irodik at fehérje, ennek kdszonhetéen nincs
rajta szelekciés nyomds, hipervaridbilis. A végso statisztikai értékelés sordn a citokrém-b
régidoban 684 nukleotidnak, a D-loop régioban 197 nukleotidnak a vizsgalata valosult meg.

A torzskonyvi nyilvantartds szerinti valamennyi ma létez6 kancacsaladbol mintakat
vizsgaltunk. Néhany alkalmatlan minta kizarasaval a végsd elemzés soran a citokrém-b régiéd
vizsgalatanal 251, a D-loop régidnal pedig 246 mintat értékeltiink. A 31 torzskonyv szerinti
kancacsaladdal szemben citokrom-b szakasz vizsgalata soran 24, a lényegesen valtozatosabb
D-loop régid vizsgalatakor 32 haplotipust sikeriilt elkiiloniteni. Egyes haplotipusok esetében
mindkét régid vizsgalatandl azonos az eredmény, ugyanazok az egyedek keriiltek egy-egy
haplocsoportba. Az mtDNS-régidk vizsgalataval 163 minta (163 kanca) esetében a kapott
eredmények megegyeznek a méneskonyvi adatokkal, mert vagy az egyik vagy mindkét
régional a haplotipusokba sorolds megegyezett a méneskonyv szerinti kancacsalddokkal.
(Egy-egy haplotipus egy-egy kancacsaladot feltételez.)

A két régidval valo vizsgalat és 6sszevetés rendkiviil fontosnak bizonyult, mert a D-loop régio
képes volt jol elkiiloniteni a mezéhegyesi 2-es, a mezéhegyesi 3-as, a mez6hegyesi 19-es, és a
borodi 2-es kancacsaladot. Meglepd, szakmailag roppant érdekes, hogy a borodi 1-es és a
borodi 7-es kancacsalad egyedei a D-loop régi6 vizsgalata alapjan ugyanabba a haplotipusba
tartoznak, elkiilonitésiik a citokrom-b régié alapjan sem sikeriilt. Kelld 6vatossaggal, de azt
allithatjuk, hogy esetiikben nem kettd, hanem egy kancacsaladdal allunk szemben. A
torzskonyvi nyilvantartds szerint a borodi 7-es pillanatnyilag kifejezetten veszélyeztetett
kancacsalad, mindossze két €16 tenyészkancdja van. A pekingi olimpidra (military szakagban)
mindsiilt egyedet évek ota képtelenség termékenyiteni, a masik, fenotipus-tulajdonsagaban és
ismert teljesitményében kedvezdtlenebb, szaporodasbioldgiai szempontbol rendben van. A
borodi 1-es kancacsalad rendkiviil népes. A jelenleg kettd csaladnak tekintett alapito
ugyanazon ménesbdl, Siitvénybdl keriilt Borodpusztara, majd Mardcpusztara.

A citokrom-b régié a borodi 14-es, a borodi 18-as és a mezbhegyesi 1-es kancacsalad
elkiilonitésében volt segitségre. Ujra bebizonyosodott, hogy némely esetben akar ketténél
tobb régid vizsgalata is indokolt. Tobb marker hasznilata megbizhatobb eredményhez
vezethet a kancacsaladok ellendrzése soran.

A lipicai lofajta mtDNS-vizsgalata esetén kapott 8 szdzalékos ,,hibds” szarmazéssal szemben
a gidran esetében mindossze 4,4 szazalékban tételezhetd fel a torzskonyvvezetés
pontatlansaga, fordulhatott eld tévedés a szarmazasvezetésben. Pillanatnyilag mintegy
haromtucatnyi azoknak a mintdknak a szdma, amelyek tovabbi vizsgélatot igényelnek, és a
jelenlegi eredmények alapjan mindsitésiik tévedésre adhat okot.

A szekvencidk kozotti  kiilonbségek egyik legszemléletesebb abrazoldsi modja a
torzsfakészités. Ezeket a fakat ugy késziti el a bioinformatikai program, hogy a vizsgalt
szakaszokat azonossaguk, illetve kiilonbozdségiik alapjan veti 6ssze. A szakaszokban azonos
nukleotidokkal rendelkezd egyedek egy, a kiilonb6zé nukleotidokkal rendelkezOk maésik
csoportba, haplocsoportba keriilnek. Ennek megfelelden a genetikailag egymashoz leginkabb



hasonlité egyedek azonos, mig a kiilonb6zo egyedek tavolabbi agakra keriilnek egymastol a
vizsgalt szakasz tiikrében. A citokrom-b régiora elkésziilt filogenetikai torzsfat a 2. abra, a D-
loop régiora elkésziiltet a 3. dbra szemlélteti. A nagy egyedszamra valo tekintettel a két
torzstat kor alakban abrazoljuk és a kedvezdbb szemléltetdség érdekében mas-mas szinek
jelzik a kiilonb6z6 haplotipusokat. A bemutatott filogenetikai torzsfak belsé korén a
méneskonyvi kancabesorolast egyértelmiien lehetdvé tevd egyedi azonositok, kiilsé korivén
az egyed torzskonyvi nyilvantartas szerinti kancacsaladba sorolasa lathato.

Erdekes jelenséget tart elénk a mezShegyesi 4-es kancacsalad vizsgalata. A vizsgalt szakaszok
nukleotidjainak 0Osszehasonlitdsa a kancacsalddon beliil két alcsoportot korvonalaz. A
kancacsalad 1788-al kezdddd leszarmazasi aga kozel szaz év utan kettényilt, mindkét ag
jelentdsen bokrosodott, szinte elkiiloniilt, amit alatamasztott, illetve megjelenitett a mtDNS-
vizsgalat is. Génmegorzeés szempontjabdl fontos lehet az alcsoportok kiilon kezelése, szinte
két csaladként tekinteni ra és mindkét bokorbdl valo egyedek tenyésztésbe allitdsaval az
6rokitd anyag tovabbadasarol gondoskodni. Igy valhat lehetévé a csaladban felhalmozott
orokité anyag megdrzése, a diverzitas tovabbi évszazadokra val6 fenntartésa.

A jovobeni fajtafenntartas sikere szempontjabol kifejezetten oromteli, hogy a molekuldris
genetikai vizsgalat szerint a feltételezettnél sokkal tobb kancacsaldd mutatkozott igen
diverznek. Ez abban mutatkozott meg, hogy a térzskdnyv szerinti kancacsaladba tartozason
tul kiilonboz6 haplocsoportokba is besorolhatok voltak. Némelyiknek a kevés €16 egyedszam
ellenére a teljes genetikai diverzitas elvesztése nélkiil is sikeres lehet a felszaporitasa. Ez a
kovetkezd évek génmegdrzésének fontos feladata. Ilyen kancacsaldd a mezdéhegyesi 1-es, a
mezOhegyesi 6-o0s, a mezbhegyesi 12-es, a mezOhegyesi 13-as, a mezéhegyesi 15-6s, a borodi
2-es, a borodi 6-0s, és népies 22-es. Bar elég diverznek mutatkozott a mezdhegyesi 9-es
kancacsalad is, sikeres felszaporitasa Oriasi tenyésztoi feladat lesz, hiszen egyetlen idetartozé
kanca ¢l egész Eurdpaban. Igaz, sikeriilt magyar tulajdonba megszerezni.

Az is kétségtelen, hogy csak akkor lesz a génmentésnek sikere, ha minél tobben atérzik ennek
a sziikségességét, e szellemiséggel azonosulni tudnak, és a kislétszamu kancacsaladok
legalabb két tenyészettben eléfordulnak, ott rendszeresen szaporodnak.



2. abra

A citokrom-b régié alapjan elkészult filogenetikai torzsfa
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3. abra

A D-loop régi6 alapjan elkészult filogenetikai torzsfa
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