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Bevezetés:

A modern genetikai kutatasok elsdsorban az 6rokitd anyag, a DNS szekvencia vizsgélatabol vonnak
le kovetkeztetéseket. Ez a lovakrol két egymastol fliggetlen teriileten segitheti az ismereteink gyarapodasat.
Az egyik az ordkletes tulajdonsagok (pl: szinvaltozatok, betegségek) okainak megértése, a masik a faj
foldrajzi eredetének, a fajtak rokonsagi viszonyainak ¢és leszdrmazasanak tisztazasa.

A teljes DNS allomany (genom) harom eltérd oroklédésmenetet mutatd szakaszra oszthatd. A gének
tulnyomo tobbsége két példanyban taldlhatd a genomban (diploid), melynek fele az apatol, masik fele az
anyatol szarmazik. A tovabborokités soran az apai €s anyai eredetli gének véletlenszertien keverednek, majd
pontosan elfelezddve keriilnek at az utddba. Az unokak kettds génkészletének (nekik is minden génbdl két
példanyuk van) mindegyike a négy nagysziilé valamelyikétdl szarmazik, de teljesen véletlenszerti, hogy
melyiktdl. Minden utdd a négy nagysziild génallomanyanak teljesen véletlenszerti sszeallitasat kapja (lasd
abra), a nagy szamok térvénye szerint mindegyik nagysziil6 DNS készletének 1/4-ét. Mivel az egyes
génvaltozatok kiszamithatatlanul keriilnek — vagy nem kertilnek — at a sziilokbol az utodba, ezért kiragadott
DNS szakaszok alapjan leszarmazasi vonalak nehezen, vagy nem azonosithatok. Azonban a teljes genom
szekvenciak birtokaban szamitogépes elemzéssel két egyed rokonsdganak mértéke jol megallapithato.

Az ugynevezett mitokondridlis DNS-t (mtDNS) mindenki kizarolag az anyjatol 6rokli. Az mtDNS az
anyai vonalon adddik 4t anyarol lanyéra, majd lanyunkajéara (lasd dbra). A himek is anyjuktol 6roklik az
mtDNS-t, de nem adjak tovabb utoddaiknak, igy annak 6roklodése him dgon megszakad. Az mtDNS
szekvenciaja csak véletlenszerli mutaciokkal, lassan valtozik. Az évezredek soran fokozatosan felhalmozodo
mutaciok miatt azonban egyes anyai vonalak mtDNS szekvencidja fokozatosan eltérové valik, ami lehetové
teszi az anyai 4gu leszarmazas felderitését. Ennek az a 1ényege, hogy az egy anyatol leszarmazott generaciok
mindegyike ugyanazon mtDNS valtozatot hordozza. Az egyes valtozatok tobbnyire jellegzetes foldrajzi
elterjedést mutatnak, hiszen a leszarmazottak tobbsége a sziilok kézelében marad. Ez lehetvé teszi egy
valtozat (az 6sok) foldrajzi eredetének kideritését is.

Az 'Y kromoszdma kizarolag apai agon 6roklddik aparol fitra, és az mtDNS-el azonos médon
lehetdvé teszi az apai agl leszdrmazas felderitését (lasd abra).

A DNS vizsgalatok nagy eldnye, hogy elhalt, tobb ezer éves csontmaradvanyokbol is elvégezhetok,
¢s ezzel tisztdzhato egy leszarmazasi vonal foldrajzi eredete, €s keletkezésének iddpontja.



A mitokondrialis DNS (kdrrel szimbolizalva), az Y-kromoszoma (rovid vonallal
jelolve), és a tobbi kromoszoma (két hosszu vonallal jelGlve)
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A 10 szinvaltozatainak oroklodése:

Az orokletes tulajdonsdgok genetikai meghatarozottsagarol azt kell tudni, hogy csak az egy, vagy
né¢hany génhez kothetd jellegek génjei azonosithatok - mint példaul a szorszin, vagy néhany betegség génje -
ezért ezeket elég jol ismerjiik. Ezzel szemben a legtobb tulajdonsagot, - mint példaul a testmagassag,
testtomeg, testalkat, vagy viselkedési hajlam - nagyszamu gén hatdrozza meg a kornyezettel
kolcsonhatasban, ezért ezek a gének nehezen, vagy egyaltaldan nem azonosithatok, és jorészt ismeretlenek.

A szint meghatarozo gének tobbsége egyetlen génhez kithetd droklésmenetet mutat, €s a tobb
évtizedes tenyészt6i munka keresztezéseibdl szamos gén oroklésmenetét felderitették. Ezek koziil az utobbi
évtizedekben 15 gént molekularis szinten is azonositottak, vagyis ismerjiik azt a DNS szekvencia valtozatot,
amely a szinvaltozatért felelds. A lovak valtozatos szinliek és mintazataak lehetnek. A szint kétféle
festékanyag, az eumelanin (fekete) €s a phenomelanin (vOros) jelenléte és eloszlasa hatdrozza meg. Példaul a
sarga loban csak voros szinanyag (phenomelanin) termelddik, a pejben és feketében pedig fekete
(eumelanin) is. A festék szOrbe jutasat szamos gén szabalyozza. A pej 16ban példaul a bérben termel6do
fekete szinanyag egy génvaltozatnak kdszonhetden csak a sorény és a farok szdrsejtjeibe tud kijutni, ezért a
teste voros marad. A fekete loban ugyanezen gén masik valtozata van jelen, amely megengedi, hogy a fekete
szinanyag minden egyes szOrszalba kijusson. A sziirke l6ban barmilyen festék termelddjon is, (a bdre sotét!)
az 1ddsebb korban nem tud kijutni a sz8rokbe, mert azt egyetlen gén mutacidja meggatolja. A fako lovak
pedig azért halvanyabbak, mert a festéknek csak toredéke jut ki a szérbe, amit egy masik gén mutacidja
blokkol.



Itt most csak azon gének bemutatdsara szoritkozom, amelyek a kunfako tenyésztése szempontjabol
lényegesek lehetnek. Bévebb informacio elérhetd a kdvetkezd internet oldalakon:
Magyar nyelven az alapszinek 6roklodését elég érthetden bemutatja az http://horsegenetics.blogspot.hu/
oldal. Angol nyelven interaktiv forméban szemléletesen mutatja az ismert gének szinre gyakorolt hatasat a
http://www.jenniferhoffman.net/horse/ oldal. A DNS szinten ismert génekrdl pedig a
https://www.animalgenetics.us/Equine/Coat_Color/Index.asp oldalon talalunk b&vebb tajékoztatast, a honlap
genetikai tesztek elvégzését is felajanlja.

A szin gének mindegyike két példanyban (apai €s anyai eredetil) talalhato az éallatban, és
mindegyikiik egyszerii mendeli 6roklésmenetet mutat. Ez azt jelenti, hogy a génnek két valtozata lehetséges,
vagy domindans, vagy recessziv. A domindns valtozatot nagybetiivel jeldljiik (pl:4), a recesszivet kisbetlivel
(pL:a)., és egy allat az adott génre nézve csak A4, Aa, vagy aa génosszetételii lehet. Az Aa (heterozigota)
valamint az A4 (domindns homozigdta, tiszta vonalud) teljesen azonos megjelenésii, mert a domindns
génvaltozat mar egyetlen példanyban is 1étrehozza a ré jellemz6 szint, ellenben az aa (recessziv homozigota,
tiszta vonal(l) egy mas szinvaltozatot mutat. A homozigdta tiszta vonala allatokat egymassal keresztezve
minden utdd a sziilokkel megegyezd génkészletet 6rokol. Egy allatfajta minden egyede a fajtara jellemzd
génkészletre nézve tobbnyire tiszta vonalu, amit beltenyésztéssel (rokon paroztatassal) érnek el.

Az ismert szin gének hatasuk alapjan harom csoportba sorolhatok. A harom alapszint - pej, sarga és
fekete - két £6 gén hatdrozza meg. Az alapszint kiilonb6z6 modon és mértékben halvanyithatja 5 kiilonb6zd
halvanyité gén, és ezek mellett 7 kiilonb6z6 foltos mintdzatot kialakité gént ismeriink. El6szor az alapszinek
génjeit mutatom be:

Az E gén (E= extension) dominans valtozata felelds a fekete pigment (eumelanin) termelddésért. Ha
a lab, a sorény vagy a farok fekete azt jelzi, hogy a dominans E génvalzozat jelen van, ezért az allat EE vagy
Ee génosszeallitast. Ha nem latunk fekete szort (€s az allat nem sziirke) akkor a 16 recessziv ee
génosszeallitasu. Az ee 16ban nincs fekete szinanyag, ezért minden sz0r (a sorény €s a farok is) a voros
arnyalatait (phenomelanin) mutatja a barnatol a sargaig. Két sarga (ee) 16 minden utdda sarga lesz, és az EE
NEM sarga lovak minden utdéda NEM sarga lesz.

Az A gén (A= Agouti) szabalyozza a fekete szinanyag eloszlasat a szOrokben. (Mivel a sarga loban
nincs fekete szinanyag, sargdkban az 4 gén milyensége irrelevans.) A dominans 4 génvaltozat csak a hosszu
szOrokbe (sorény farok) engedi kijutni a fekete szint, ezért a rovid sz6rok vordsek maradnak, ami pej lovat
eredményez. A pej egyarant lehet A4 vagy Aa géndsszeallitast. Ezzel szemben a recessziv a génvaltozat
homozig6ta formaban minden szdrbe kiengedi a fekete szinanyagot, ezért az aa génkészletii 16 fekete lesz. A
vadlovak tobbsége EE, AA pej lehetett, mert a fekete a legtobb 16fajtdban ma is ritka.

Az alapszineket a kunfakoban is ez a két gén hatarozza meg. Az egérfako alapszine fekete, ezért
génkészlete EE, aa, vagy Ee, aa lehet. Két EE, aa egérfakot paroztatva minden utdd egérfakd, vagy fekete
lesz. Az aranyfako alapszine pej vagy sarga. A pej mindkét génbdl hordoz legalabb egy dominans valtozatot,
ezért génosszedllitasa egyarant lehet EE, AA vagy Ee, AA vagy EE, Aa vagy Ee, Aa. Az egyedek tényleges
géndsszedllitdsa keresztezések utddvizsgalataval, vagy DNS vizsgalattal derithetd ki.

Hét halvanyito gént ismeriink, melyek mindegyike mas mechanizmussal és eredménnyel gatolja,
vagy csokkenti a festék szOrsejtekbe jutdsat, €s ezzel halvanyitja az alapszineket. Ezek a fehér (W=white), a
sziike (G= Gray), a fak6 (D= Dun), a krém (C= Cream), a pezsgd (Ch= Champagne), a gyongy (Prl= Pearl),
¢s az eziist (Z= silver) gének. A kunfakoé fajta szempontjabodl ezek koziil csak kettonek, a sziirke és fakod
géneknek van jelentdsége.

A sziirke szin G (Gray) génje dominansan 6roklddik a nem sziirkével gg szemben, mert a dominans
G génvaltozat mar egy példanyban is megakadalyozza a festék szorbe jutasat. A sziirke lovak ezért lehetnek
Gg-k vagy GG-k is, viszont minden NEM sziirke 16 gg. Két NEM sziirke 16 minden utodja is csak NEM
szlirke lehet, hiszen apjatol is anyjatol is csak a g génvaltozatot kaphatja. Ugyanigy a GG (homozigéta)


https://www.animalgenetics.us/Equine/Coat_Color/Index.asp
http://www.jenniferhoffman.net/horse/
http://horsegenetics.blogspot.hu/

szlirkék minden utddja is sziirke lesz, mert csak G valtozatot tudnak atorokiteni. Ezzel szemben a Gg
heterozigota sziirkéket NEM sziirkével parositva az utdédoknak statisztikusan csak fele lesz sziirke.

A sziirkével megegyezd modon 6roklodik a fako szin génje (D=Dun), a dominans D génvéltozat
ugyanis mar egy példanyban is csokkenti a pigment szOrbe jutasat (halvanyit). A Dd és DD lovak egyforman
fakok, és minden NEM faké 16 a dd génvaltozatot hordozza. Magyaran két NEM fakd minden utdda csakis
NEM fako lehet.

Homozigota fakdé DD a konyik, ezért minden utoda fako. Konyikot (DD) nem fakdval (dd)
keresztezve minden utdd Dd heterozigota kunfako, viszont ezek utdodainak mar nem mindegyike lesz fako.
Két kunfakot (Dd) egymassal keresztezve statisztikusan az utddok negyede DD (homozigdta fako), fele Dd
(heterozigota fakod), negyede dd nem fako lesz. Kivanatos lenne a DD homozigoétakat tenyésztésben tartani,
de ehhez DNS vizsgalattal meg kell hatdrozni, hogy az allat géndsszeallitasa Dd vagy DD.

Molekularis szinten ismeriink még 6t olyan gént, melyek fehér foltos mintazatot eredményeznek,
ezek a TO= Tobiano, Lp= Appalosa vagy parduc foltossag, O= Frame Overo fehér foltossag, SW=Splashed
White fehér foltossag, és az SB= Sabino fehér foltossag génjei. A kunfako szempontjabodl ezek nem
lényegesek.

Az eddig felsorolt gének DNS vizsgalattal is meghatarozhatok, igy egy ismeretlen 16 szine kiderithetd
példaul szorbdl, vérbol, csontmaradvanybol is. A DNS vizsgalat gyakorlati jelentdségét az adja, hogy
segitségével kiderithetd, hogy az allat tiszta vonali (homozigdta)-e egy dominans valtozatra. Példaul
amennyiben a sziirke szin nem kivéanatos a tenyésztésben, akkor mar csikd korban tisztdzhat6, hogy melyik
utdéd hordozza a nem kivanatos génvaltozatot. Hasonloképpen a fakoé génrdl is kiderithetd, hogy az allat tiszta
vonalt (DD) vagy nem tiszta vonala (Dd), ugyanis a tiszta vonalu l6nak minden utéda fako lesz. Magat a
fako gént ugyan még nem ismerjiik, de egy kozelében talalhato jellegzetes DNS szekvencia alapjan nagy
valdszinliséggel meghatarozhato, hogy melyik génvaltozat van jelen az allatban. DNS vizsgalattal az
alapszinek génjei is meghatarozhatok, és ennek ismeretében megjosolhatd barmelyik keresztezés utddainak
varhat6 szine.

A 10 szarmazasa, és a lofajtak genetikai rokonsaga:

A rokonsagi €s leszarmazasi viszonyok megallapitasa soran olyan DNS szakaszokat hasonlitunk
Ossze melyek funkcidjat nem ismerjiik, de tudjuk, hogy azok a fajon beliil valtozatossagot mutatnak,
egyedenként valtozdak. Minél tobb egyednek ismerjiik a teljes genom szekvencidjat annal tobb valtozékony
szekvencia darab azonosithato, és annél pontosabban tisztazhatok a rokonsagi viszonyok. A modszer 1ényege
tehat az, hogy 0sszehasonlitjuk nagyszamu, kiilonb6zd fajtabol és foldrajzi régidbol szarmazo 16 teljes DNS
szekvenciajat. Technikai és pénziigyi okokbol elsdként a mitokondridlis DNS szekvenciakat szokas
meghatarozni, melynek segitségével kozvetleniil azonosithatok a leszdrmazasi vonalak. A lovak mtDNS
adatai a 2000-es évek soran kezdtek felhalmozodni, és tobb szempontbdl is igen meglepd eredményt adtak.

Anyai agu leszarmazasi vonalak vizsgalati eredményei:

1., A hazilovak nagyszamu anyai vonalba tartoznak, ami arra utal, hogy a tobbi haziallattal
ellentétben igen nagyszdmu vadlo kanca keriilt haziasitasra, valosziniileg a vadlo 6000 évvel ezelotti
elterjedési teriiletének kiillonb6zd pontjain. A mai lovak kdzel 6tven anyai vonalba tartoznak, és a hdziasités
kezdete ota kihalt vonalakat figyelembe véve a haziasitas 100 koriili kancat érinthetett (Cieslak 2010,
Lippold 2011).

2., Az anyai vonalak elsoszlasa nem kotheto sem fajtahoz, sem foldrajzi régiohoz. A
legkiilonb6zobb fajtakban is ugyanazon 8sanyak leszarmazottait talaljuk, és az azsiai lovakban ugyazok az
anyai vonalak vannak jelen mint az eur6pai lovakban (Achilli 2012). Az mtDNS alapjan még a hidegvérii és



melegvérii vonalak sem kiilonithetdk el, vagy a ponik sem egymastdl sem a tobbi fajtatol (Lippold 2011,
Bigi 2014) .

Ennek egyértelmii olvasata az, hogy a hazilovakra NEM az volt jellemz0d, hogy az utodok tobbsége a
szlilok kozelében maradt. Ehelyett a lovak anyai vonalai igen gyorsan terjedtek el kontinensnyi
tavolsagokban ami nyilvanvaldan a 16 felhasznéalasabol, és gyorsasagabol kovetkezik. A kivanatos
tulajdonsagokat mutatd egyedek utdodai hamar 6ridsi tdvolsagokra kertiltek az eredeti szarmazasi helytiktol.
Ma kozel 1000 16fajtat kiilonboztetiink meg, de nem szabad elfelejteni, hogy a legtobb fajta tenyésztése az
1700-as években vette kezdetét. DNS vizsgalatok még a nagymulta arab lovakrol is kimutattak, hogy
egyetlen tenyészvonal utddai nagyszamu anyadllatra vezethetdk vissza, masrészt ugyanazon dsanyak
leszarmazottai kiilonb6zo6 tenyészvonalakban is jelen vannak (Khanshour 2013). Hajdanan valdszintileg csak
az egyedek mindsége szamitott, szdrmazastol fliggetlentil.

3., Az adatokbdl kidertilt, hogy egyetlen lofajta sem a Przewalski 16 leszarmazottja, mert a két
csoport anyai vonalai k6zott nincs atfedés. Minden hazilo — akar taki, akar tarpan tipusa — a tarpan
leszarmazottja (Jansen 2002).

Apai agu leszérmazasi vonalak vizsgalati eredményei:

Az Y-kromoszéma DNS szekvencidjanak vizsgalata technikailag nehezebb és koltségesebb mint az
mtDNS-¢, de nemrég erre is fény deriilt, €s az eddigiek ismeretében még meglepdbb eredményt hozott. Az
eddig megvizsgalt tobb mint 100 kiilonb6zd alapitd vonalhoz tartozé him egyed egyetlen héziasitott dsapa
leszarmazottjanak bizonyult (Wallner 2013, Brandariz-Fontes 2013), és csupan a kinai l6allomanyban
sikeriilt nemrég kimutatni ettdl eltérd apai vonalakat (Han 2015). A Przewalski lovak apai vonalai élesen
elkiiloniilnek a hazil6étol, ami tovabb erdsiti, hogy az nem Ose a hazilonak. Az apai vonalak alacsony szdma
részben a 16 természetes szaporodasi modjanak tudhatéd be (hdrem), amit a tenyésztés méginkabb besziikit a
tenyészcsddorok szigoru szelekciojaval. Az eredmények arra utalnak, hogy a kancakkal ellentétben a
haziasitds igen alacsony szamu him egyedbdl indulhatott ki, valosziniileg a mének nehezebb szelidithetdsége
korlatozta a haziasithaté egyedek szamat.

Az apai és anyai vonalakbdl szarmazé informaciok egylittesen arra engednek kovetkeztetni, hogy a
nyugat-eurazsiai sztyeppérol szarmazoé elsé héziasitott l6allomany egyedeit a hadi és gazdasagi elényok
miatt Eurdzsia szerte hamar importaltak, majd a helyi vadlé allomédny kancaival egészitették ki. A régészeti
feltarasok arra utalnak, hogy 6000 évvel ezeldtt a vadlé Europa nagyrészén ritka lehetett, csak az ibériai
félszigeten maradt szamottevd allomany. Az mtDNS vizsgalatok ezt megerdsitik, mivel a spanyol (és
eurdpai) lo6fajtakban néhany haplocsoport gyakoribb mint az dzsiai vonalakban, ezzel ellentétben a legtobb
haplocsoport ezzel ellenkezd gyakorisag eloszlast mutat (Achilli 2012). A hazil6 kezdeti elterjedését
kdvetden a helyi l6allomanyok a térténelem soran tovabbra is kontinens-szerte intenziven keveredtek, igy
egyetlen régidban sem rogziilhettek teriiletre vagy fajtara jellemzd genetikai vonalak.

A hazilélo szarmazasa:

Lattuk, hogy az apai és anyai 4gu leszarmazasi vonalak genetikai vizsgalata nem adott valaszt arra,
hogy hol lehetett a haziasitds kezdete. Régészeti adatokbodl tudjuk, hogy ez az Urdl hegység labatdl a mai
Eszak-Kazahsztanig terjed teriileten lehetett, amit a tovabbi genetikai vizsgélatok is megerdsitettek. A
kutatok a tobbi kromoszéman 1évé DNS szakaszok (lasd ébra) legvaltozékonyabb, ugynevezett
mikroszatellita szekvenciait kezdték vizsgalni. Azt talaltak, hogy a lovak orokitéanyaga az egymastol 7000
km-re 1év0 teriileteken is meglepden hasonld, ami megerdsiti a loallomany intenziv keveredését. Ezzel a
modszerrel azonban egyértelmiien kimutathato volt a genetikai diverzitas csokkenése keletrdl nyugati
iranyban. Magyaran az 4zsiai lovak genetikailag sokfélébbek, mig az eurdpai allomany ettdl egységesebb. Ez
arra utal, hogy az elterjedés keletrdl nyugat felé tortént, és az intenziv keveredés ellenére sem jutott el
Europaba az 6sszes kromoszoémalis DNS valtozat (Warmuth 2011, 2012).

Torténelmi lomaradvanyok DNS vizsgalata:
Az elhalt maradvanyokbdl mddszertani okokbol tobbnyire csak az anyai 4git mtDNS szekvenciak
vizsgalhatok. Cieslak és munkatérsai 2010-ben 207 lomaradvany genetikai vizsgalatat végezték el. A



maradvanyok egész Eurdzsidbol, Alaszkatol az Ibériai félszigetig terjedo teriiletekrdl szarmaztak, és koruk a
késoi Pleisztocéntdl (12 ezer éve) a Kozépkor végéig terjedt. Meglepd moddon a legrégebbi maradvanyokban
kontinens szerte ugyanazon anyai vonalakat talalta. Eszerint a 12 ezer éve €It vadlo allomany egész
Eurazsiaban elterjedt, és mar ebben az idében az ember beavatkozasa nélkiil is tavoli teriiletek allomanyai
keveredtek. A Holocén kezdetén viszont a vadlovak Eurdpaban megritkultak, és elszigetelddtek egymastol
az 4zsiai az ibériai félszigeti populaciok. A haziasitast megel6z6 korokbdl 87 anyai vadlo vonalat
azonositottak, melyek koziil a bronzkori lovakban 29, a vaskori lovakban 47, a kozépkori lovakban 21 volt
jelen. Ebbdl arra kovetkeztettek, hogy a vaskorban dzsidban jra nagyszamu vadlovat fogtak be, és napjaink
loallomanyaban az 0sszes haziasitott kanca vonalnak koriilbeliil a fele-harmada maradhatott fenn, a tobbi
kihalt. A szerzék megerdsitik, hogy a torténelem sordn az anyai vonalak elterjedése igen gyorsan valtozott az
ujonnan befogott kancékkal, valamint tavolrél importalt egyedek keresztezésével. Emiatt egyetlen teriilet
lovai sem kiiloniilhettek el egymastol szamottevoen.

Keyser-Tracqui és munkatarsai 2005-ben az Alt4j hegység kurganjaiba eltemetett 13 szkita 16 mtDNS
szekvenciait elemezték. Azt talaltak, hogy ezek olyan ma €16 lovak anyai vonalaival mutatnak rokonsagot,
melyek a legkiilonfélébb fajtakhoz tartoznak. Néhany minta tokéletes egyezést mutatott a kinai Guanzhong
¢s Tuva lovak, valamint anatoliai lovak egyedeibdl szarmaz6 szekvencidkkal. Egy egyed szekvencidja
tokéletes egyezést mutatott egy skandinav viking lomaradvany szekvenciajaval, amit egy ma ¢él6 izlandi
poniban is megtalaltak. A rokon szekvenciak koziil azonban meglepd modon hidnyzott az akhal-teke, amit a
helyszin és a kultarkor alapjan eredetileg legvaldsziniibbnek véltek. A szerzok arra konkludaltak, hogy az
mtDNS szekvenciak alapjan az anyai vonalak foldrajzi eredetét, rokonsagi és leszdrmazasi viszonyait
lehetetlen felderiteni, igy a szkita lovak torténete homalyban maradt.

2010-ben Rasko Istvan laboratdriumabol Priskin Katalin munkéassaganak koszonhetden 17 avarkori
¢és 14 honfoglalaskori l6maradvany mtDNS adatait kozolték. A torténeti adatok alapjan vélhetd rokonsag
az eredményre jutottak, mint a fentebb idézett munkak: “bizonyos esetekben negativ Fst-értékeket
tapasztaltunk a populaciok kozott. llyenkor az azonos populdciohoz tartozo par tagjaiban egyenként nagyobb
a variancia, mint a két populacio kozott. Ezt a modell nem képes feloldani, tehat ebben az esetben nem
dllapithato meg a redlis tavolsag a két mintacsoport kozott... ..... Az avar, a honfoglalas kori, az akhal teke és
a hucul lovak csoportjat elemezve a genetikai variancia 96,52%-a a populdciokon beliili variancidra
vezetheto vissza, a genetikai differencialodas a csoportok kozott igen alacsony. Mivel a hazilo fajtakon beliili
variabilitdsa nagyon magas, nem kiiloniilnek el élesen az egyes fajtdk... ... Arra kovetkeztethetiink, hogy
onmagaban a mitokondrialis kontroll régio vizsgalata nem elegendo, és tovabbi markerekre is sziikség van a
lovak esetében a fajtak elkiilonitéséhez.”

Mivel a lovak csoportjait nem tudtak elkiiloniteni a tovabbiakban azt keresték, hogy az egyedi
szekvencidk az adatbazisok mely egyedi szekvenciaival (haplotipus) mutatnak legnagyobb egyezést. Azt
talaltdk, hogy 4 honfoglalaskori valamint 4 avarkori 16 legkdzelebbi rokon szekvencidi (nem megegyez6!!)
akhal-teke egyedekben talalhatok, valamint 7 avarkori 16 azonos anyai vonalba tartozott 7 ma €16 hucul
egyeddel. A honfoglalaskori lovakban 5 olyan anyai is vonalat talaltak, amelyek teljesen egyediek, egyetlen
mas 16bol sem ismertek.

Ezeket az eredményeket semmiképp sem lehet tigy interpretalni, hogy a honfoglalok lovainak akar
csak egy része akhal-teke lett volna, mivel mint azt a szerzok is, €s a korabban bemutatott irodalmi
hivatkozéasok is megerdsitik, az mtDNS szekvenciakbol nem kovetkeztethetlink fajtara. A négy akhal-tekével
rokon szekvenciat mutatd egyedrdl csak annyit mondhatunk, hogy valdszintileg egy tobb ezer éve €élt kozds
Osanya leszarmazottai. A 7 avarkori 16r6l azonban elmonhat6 lett volna, hogy a ma €16 huculok dsei lehettek,
hiszen a szekvencidk megegyeztek! Az egyedeken lathaté tulajdonsagok természetesen nem az mtDNS
szekvenciaktol fliggenek, hanem a kromoszoémalis génektdl melyek csak teljes genom szekvenalassal
hasonlithatok 0ssze. Ezért a honfoglalaskori lovakrdl tobbet elarulnak a csontmaradvanyok és a korabeli
leirasok, mint az mtDNS szekvencidk. A torténeti adatok alapjan valdszintisithetd a keleti “turani” 16fajtaktol
valo leszdrmazas, - mely az akhal-tekének is 6se lehetett - de sokat mondo adat, hogy az avar €s



honfoglalaskori a lovaknak a legnagyobb példanyai sen haladtdk meg a 150 cm-es marmagassagot, és
tobbségiik ennél joval kisebb volt (Bartosiewicz 2009).

Teljes 10 genom szekvenciak:

A teljes DNS allomény (genom) megszekvenalasa még napjainkban is igen koltséges. Elsoként 2009-
ben kozolték egy angol telivér kanca teljes genom szekvencidjat. Ezt kovetden 2012-ben hét masik 16
részleges genom szekvencidja valt ismertté a kovetkezd fajtakbol: andaluziai, arab, akhal-teke, izlandi poni,
amerikai liget6lo (Standardbred), angol telivér, quarter horse. Ezeket a szekvenciakat szamitogéppel
Osszehasonlitva 50 ezer olyan pontot (nukleotidot) talaltak, amelyek a vizsgalt egyedek kozott
valtozékonynak mutatkoztak. Pénziigyi okokbdl a tovabbi egyedekbdl mar csak ezt az 50 ezer valtozékony
pontot vizsgaltdk. Magyaran a tovabbi egyedekbdl mar a genomoknak csak azt az egymilliomod részét
hasonlitottak 0ssze, amely varhatd kiilonbségeket mutat az egyedek kozott. Ezt a vizsgalatot mar 36 fajtdhoz
tartozo 814 loval végezték el (Petersen 2013).

A teljes genomra kiterjed6 dsszehasonlitassal mar DNS szinten is elkiilonithetévé valtak a fajtak.
Azonban megjegyzendd, hogy 7 egyed teljesen kilogott a képbdl vagyis azokat puszta DNS vizsgalat alapjan
mas fajtahoz tartozonak vélnénk. Az is kideriilt, hogy a 16fajtadk DNS alloménya sokkal kevésbé kiillonbozik
egymastol mint a tobbi hazidllatok, példaul a kutyak fajtai. Legjobban a kevés egyedbdl szarmazé vonalak
(pl. Exmoor poni), a zart torzskonyvi vonalak (pl. angol telivér), és az erdsen szelektalt vonalak (pl. tigetdlo)
mutatkoztak egységesnek, mig a nagy egyedszamu fajtak (quarter horse) €s a nagy ménesekben szabadon
tartott azsiai vonalak (pl. mongol, Tuva) kevésbé egységes képet mutattak.

A szekvenciak alapjan felallitottak egy rokonsagot tiikr6z0 torzsfat (1asd abra). Ebben az egymashoz
hasonlé DNS-ii lovak kozel vannak egyméshoz.
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Az egy fajtdhoz tartoz6 egyedek adatait matematikailag 6sszevonva a vizsgalt fajtdk az alabbi abran lathato
rokonsagi viszonyokat mutatjak:
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Osszefoglalasként elmondhato, hogy az egyedek és fajtak tényleges rokonsagi viszonyai csak az igen
koltséges teljes genom vizsgalattal valaszolhatok meg. Apai dgon szinte mindegyik 16 egyetlen haziasitott
mén leszarmazottja, anyai 4gon pedig minden 16fajta egyedei nagyszdmu hdziasitott kancatdl szarmaznak, és
a fajtak kozotti kiilonbséget jobbara csak az utdbbi évszazadok intenziv tenyésztéi munkainak koszonhetjiik.
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