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OSSZEFOGLALAS

Dolgozatunkban alapvetd célunk egy atfogo képet adni a lo (Equus caballus) genetikai diverztias vizsgalatai soran jelenleg leggyakrab-

ban alkalmazott médszerek, markerek korérél, és az daltaluk elérhetd eredményekrdl. Attekintést adunk a mitokondridlis DNS és annak D-loop

régioja, a mikroszatellitek valamint az egypontos nukleotid polimorfizmusok, azaz SNP markerek adta eredményekrdl. Szambavessziik az egyes

modszerek elényeit, illetve hatranyait.
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SUMMARY

In this study our aim was to provide a comprihensive overview of the most commonly used methods in molecular genetic studies related

to Equus caballus. Thus we are dealing with the D-loop region of mitochondrial DNA, with microsatellites and also with single nucleotid

polimorphism as SNP. The advantages and drawbacks of each method were also explored.

Keywords: genetic diversity, mitochondrial DNA, D-loop control region, microsatellite, Single nucleotide polymorphism (SNP)

BEVEZETES

A 16 (Equus caballus) teljes mitokondrialis genom
szekvenciaja 1994 6ta elérhetd (Xu és Arnason 1994).
Genomjanak mérete 2,5-2,7 milliard nukleotid, mely
valamelyest nagyobb, mint a kutya¢ (2,5 milliard nuk-
leotid), ugyanakkor kisebb, mint a humén genom
(Lander et al. 2001, Lindblad et al. 2005). Mindez 32
kromoszéman helyezkedik el.

A 16fajt vilagszerte tobb mint 58 milli6 egyeddel
tartjak szamon (FAOSTAT 2010), ezen beliil tobb mint
500 fajtat megkiilonboztetve. Modernkori lovaink di-
verzifikdlodasa a domesztikécios folyamatokhoz vezet-
het6 vissza, mely 5000-6000 éve kezd6dott az eura-
zsiai sztyeppe vidékén (Ludwig et al. 2009, Outram et
al. 2009, Lippold et al. 2011). Tovabba a régészeti és
genetikai bizonyitékok alapjan valdszintsithetd, hogy
Eurézsia teriiletén sokszoros domesztikacios esemé-
nyek torténtek (Lira et al. 2010). Jelentds hanyada a
megfigyelt sokféleségnek a modernkori anyai vona-
lakban mar a domesztikacio idején is megfigyelhetd
volt (Keyser-Tracqui et al. 2005). Ezen evolucios fo-
lyamatoknak koszonhetéen mai l6fajtaink egymashoz
igen kozel all6 populaciok, melyek egyedei egyedi vér-
vonalat és/vagy fenotipust hordoznak magukban
(Petersen et al. 2013). Igy a vizsgalatok soran joggal
varhato, hogy az eltéré lofajtak populécioi kozotti
genetikai jellemzok kiilonbdzzenek, hiszen mas és mas
a fajtak standard leirasa, igen sokszinii alapit6 alloma-
nyuk, eltér alapitasuk ideje és igen heterogén a tenyész-
ték altal alkalmazott szelekcidos nyomads a populacio-
kon. A koran haziasitott allatfajok koziil ketté (Canis
lupus familiaris és Equus caballus) jelentsen eltér a
tobbi fajtol, amiatt, hogy alapvetden nem élelmiszer
forras céljabol tenyésztették oket (Cieslak et al. 2010).
Levine (2005) igen talaloan igy fogalmazott: ,, 4 lofegy-
verek kifejlesztése eldtt a 1o donté szerepet jatszott a

hadviselésben, a gozgép feltaldalasat megelozdoen ez a

faj jelenttette a szarazfoldi szallitas legmegbizhatobb

és leggyorsabb formajat”. Haziasitott lovaink korabbi
6 hasznositasi iranyai, mint a mezégazdasagban, szal-
litasban, valamint hadviselésben betdltott szerepiik ma-
ra1ij iranyt vett, foként a sportban és a szabadidds tevé-
kenységekben jatszanak szerepet. Ugyanakkor elmond-
hato, hogy hasznalati moduk — a mezdgazdasag gépie-
sitése — és a piaci igények valtozasa révén 1étszamuk is
csokkent. A legjelentésebb populacio csokkenések a
konnyt és ’semilight’ tipusu lovakat érintették, mint pl.
Cantabrian poni, ugyanakkor a hidegvéri fajtak 1ét-
szamukat a htistermelésnek koszonheten fenntartot-
tak, esetenként novelték (Solis et al. 2005). A populacié
visszaesése révén azonban a ritka, kiilonleges genetikai
anyag elvész, igy csokken a genetikai diverzitas, to-
vabba, ha egy-egy fajta kihal, a késébbi generacioknak
nincs lehetdsége azok egyediilalld génallomanyanak
hasznositasara (Kerstin és Ottmar 2004).

A fajtan beliili genetikai variabilitas két szintjét kii-
l6nboztethetjiik meg: kiilonb6z6 populaciok genetikai
diverzitasa, valamint az egyedi genetikai variancia.
Maga a genetikai diverzitas pedig az egyedek kozotti
rokonsag fiiggvénye is, melyeknek egy vagy tobb ko-
z0s 6se detektalhatd (Marletta et al. 2006). A genetikai
diverzitas csokkenése eredményezheti a hosszu tava
alkalmazkodoképesség ¢s a tulélési valosziniiség redu-
kalodasat. Az egyedi variancia visszaesése — tobbnyire
a beltenyésztés okaként — valtozast eredményezhet az
egyed fertilitdsaban és életképességében (Juras et al.
2003). A génaramlas mértéke ugyanakkor nem csak
fajtan beliil valtozik, de fajtak kozott is, mely iranyat és
szintjét befolyasolja a fajta szabalyozasi rendszere/ko-
vetelményei, és potencialisan a foldrajzi tavolsag is
(Petersen et al. 2013). Az elmult években azonban a
genetikai diverzitas meg6rzésének kérdését nemzetko-
zi szintre emelték és az egyik f6 szempont a tudoma-
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nyos kutatasi tevékenységek ezen a teriiletén, hogy meg-
Orizzek a helyi fajtak bioldgiai sokféleségét (Georgescu
és Costache 2012). Juras és Cothran (2005) szintén
megfogalmaztak, hogy génmegdrzés szempontjabol ki-
emelten fontos a 16populaciok jelenlegi diverzitasanak
fenntartasa. Minden génmeg6rzési program alapvetd
célja megorizni az evolucids potencialt, mely sziiksé-
gessé teszi a populaciok evoltcios jelentdsége alapjan
azok kategorizalasat (Oankefull et al. 2000).

Genetikai markerek elemzésével értékes adatok ke-
rilhetnek meghatarozasa a populacié genetikai statu-
szat tekintve, tovabba eldnyds lehet, hogy nem csak a
populaciok kdzotti kapesolatokat képes feltarni, hanem
Osszehasonlitd elemzés elvégzésére is adatokat szol-
galtathat a helyi fajtak génmeg6rzési programjanak ki-
dolgozasahoz (Thomson et al. 2010). MacHugh et al.
(1998) mar korabban definialtak, hogy egy populacio
genetikai szerkezetének meghatarozasahoz a genetikai
tavolsagértékek nagyszeriien alkalmazhatoak.

A tobbi fajtol eltéré modon a domesztikacio folya-
mata nem eredményezett kifejezett valtozast a lovak
testméretében. A diagnosztikai anatomiai és biometriai
kritériumok ilyenfajta hianya révén, fauna elemzések
soran a kutatok szivesebben végeztek korabban archeo-
zoologiai kutatasokat a fajt tekintve. Ezért a vizsgala-
tok soran eldszeretettel alkalmazzak a molekularis
vizsgalati modszerek nyujtotta lehetdségeket (Levine
2005). A modern 16fajtak esetében a mitokondrialis
bilitast, mig az Y-kromoszoman beliil rendkiviil ala-
csony nukleotid diverzitast mutattak (Vila et al. 2001,
Jansen et al. 2002, McGahern et al. 2006, Lei et al.
2009). Kovetkezésképpen elmondhatjuk, hogy az ivar
okozhatja az eltérést a domesztikalt 16 esetében az ala-
pitok tiikrében. Wallner et al. (2004) azzal magyaraztak
ezt a jelenséget, hogy minddssze néhany mén, ugyan-
akkor igen sok ndivart egyed vett részt a haziasitasi
folyamatban. Korabbi tanulmanyokban eldszeretettel
alkalmaztak fehérje polimorfizmusokat, valamint vér-
csoport paramétereket a 16fajtak genetikai szerkezeté-
nek feltérképezésére, tovabba a filogenetikai kapcsola-
tok feltarasara (Cothran és Kovac 1997, Nozawa et al.
1998), azonban az elmult években hihetetlen litemben
fejlodott a molekularis markerek technologiaja. Nap-
jainkban a megfizethetd araknak kdszonhetéen mar
elérhetd tavolsagba kertiltek a genetikai diverzitas vizs-
galatok soran sikerrel alkalmazott mitokondrialis DNS
szakaszok, mikroszatellitek, valamint mint a legtijabb
technologia, az egypontos nukleotid polimorfizmusok,
azaz SNP-k. Mivel a 2000-es éveket kovetden hasonld
vizsgalatokban szinte kizarélag az emlitett markerek
keriiltek a kozéppontba, igy jelen dolgozatban mi is
ezen modszerekkel és az altaluk elérhetd eredmények-
kel foglalkoztunk.

LEGGYAKRABBAN HASZNALT MOLEK ’l]LARIS
GENETIKAI MARKEREK A DIVERZITAS VIZS-
GALATOK SORAN

Mitokondrialis DNS

Az Equus caballus mitokondrialis DNS-e hozza-
vetdleg 16 660 bazispart tartalmaz, mely egy 37 gént
tartalmazo kodolo, és egy nem kodold régiobol all, mely
gyakran alkalmazott szakasza a D-loop régio. Ez a sza-

kasz megkdzelitéleg 1192 bp hosszu (Wolstenholme
1992, Boore 1999, Bowling et al. 2000) és két hiper-
variabilis régiot: HVR1 — 15 469—15 834 bp és HVR2
— 16 351-16 660 bp, ezen tulmenden négy konzervalt
blokkot: CSB, és egy nyolc bazisparos variabilis is-
métlédést tartalmaz (Ishida et al. 1994, Xu és Arnason
1994). A mitokondrialis DNS esetében az egyszerii ba-
zispar szubsztituciok gyakorisaga tizszer nagyobb,
mint a nuklearis DNS-¢ (Brown et al. 1979). Az anyai
oroklédés szigoru szabalya (Hutchison et al. 1974),
valamint a rekombinacid hianya teszi lehetévé a szek-
vencia polimorfizmusok meghatarozasat és igy a hazia-
sitott allataink korében vald alkalmazhatosagat, melyek
nuklearis génekkel nem kivitelezhetéek (Bowling et al.
2000). Tovabba hasznalhat6 a migracié nyomonkove-
tésére fajtak esetében, valamint annak eloszlasara, 6sz-
szehasonlitva a kiilonb6z6 populaciok anyai vonalait
(Kivisild et al. 2004, Matisoo-Smith és Robins 2009).

Az elmult években tobb mint 100 kiilonboz6 16faj-
ta mitokondrialis DNS haplotipusait hataroztdk meg
kiilonféle tanulmanyokban, a domesztikaciora foku-
szalva, vagy az egyedi fajtadk eredetének meghataroza-
sahoz (Bowling et al. 2000, Vila et al. 2001, Jansen et
al. 2002, Kavar et al. 2002, Kavar és Dov¢ 2008,
Gomez et al. 2012). Kapcsolddd taulmanyok azt mutat-
jék, hogy a lovak mtDNS halozat abraja egy tipikus
csillagszeri eldgazas szerkezetet mutat, tartalmaz
azonban filogenetikai négyszdgeket is, amelyek para-
lell mutéciokat jeldlnek (Jansen et al. 2002, Kavar és
Dov¢ 2008). A D-loop région beliili mutaciok azonosi-
tasara Marklund et al. (1995) az SSCP ,,egyszali kon-
formacids polimorfizmus” modszert alkalmaztak. En-
nek koszonhetden a mtDNS diverzitas vizsglatok soran
az SSCP ¢és DNS szekvencia analizis egyiittesen is si-
keresen alkalmazhato.

A mitokondrialis DNS szekvencia polimorfizmu-
sait szamos tanulmany hasznalta a genetikai kapcsola-
tok feltarasara fajtakon beliil (Hill et al. 2002, Luis et
al. 2002), fajtak kozott (Kim et al. 1999, Mirol et al.
2002), domesztikalt és vadlo populaciok kézott (Oak-
enfull és Ryder 1998), valamint domesztikacids kérdé-
sek megvalaszolasara (Lister et al. 1998, Vila et al.
2001). Mindezen tanulmanyok a mitokondrialis DNS
szakasz szekvenalasaval foglalkoztak, melyek dontden
350—-650 bazispar hosszl szakaszok voltak. Néhany
kutatd szerint a teljes mitokondrialis DNS régi6 hasz-
nalata genetikai diverzitas vizsgalatok esetében meg-
bizhatobb eredményt ad, mint egyetlen hipervariabilis
régi6 hasznalata (Kang et al. 2011). Egy masik tanul-
many (Vila et al. 2001) igy azt mutatta, hogy mig a
rovidebb hipervariabilis régiok hasznalatdval nem volt
elegendd a kapott foligenetikai fak statisztikai tdmo-
gatottsaga, addig a teljes mtDNS szekvenalasa fajon
beliil és fajok kozott javitja a filogenetikai eredménye-
ket (Cummings et al. 1995, Rohland et al. 2007, Achilli
et al. 2008, Gilbert et al. 2008, Stiller et al. 2009, Morin
et al. 2010). Jansen et al. (2002) tanulmanyukban a
hipervariabilis régio 247 bp szakaszat vizsgaltak 652
egyeddel, majd 17 haplocsoportot definialtak egy filo-
genetikai fan elkiilonitve azokat. Royo et al. (2005) az
Ibériai lovak szarmazasaval és anyai filogeografiaja-
val foglalkoztak mtDNS alapon. Hill et al. (2002)
harom egymastdl geografialilag tavol esd régiobol
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(Eurdpa, Tavol-kelet, Kozép-Kelet) szarmazé 16 popu-
laciok haplotipusai alapjan 6t kiilonboz6 kladot hata-
roztak meg, mely azonos volt Vila et al. (2001) eredmé-
nyeivel. 43 — 6sszesen harom fajtat érinté (ningqiang
poni, guizhou és kazakh) — tovabba 81 génbanki szek-
vencia 600 bp-os D-loop régio szakaszanak vizsgalata
soran Zang et al. (2012) 33 haplotipust hataroztak meg
¢és korabbi tanulmanyokkal egyetemben (McGaren et
al. 2006) hét darab f6 genetikai vonalat definialtak.

Alapvetden a mtDNS eldnye a mikroszatellitekkel
szemben, hogy a mitokondrialis genom kizarolag anyai
agon o6roklédik, haploid és nem rekombinalodik. En-
nek kdszonhetden az egy anyai vonalbdl szarmazo
egyedek egy mtDNS haplotipuson osztoznak. Hatranya
a mtDNS elemzéseknek, hogy nem tudjak felismerni a
gén immigraciot a himek esetében és a teljes genomia-
lis sokféleséget, hiszen a mtDNS ugy viselkedik, mint
egy nuklearis DNS-en kiviili egyszerii haplotipus
(Kerstin és Ottmar 2004).

Mikroszatellit markerek

A mikroszatellitek minddssze néhany, egyes szer-
z0k szerint 11-60 bp, masok szerint 20—40 bp hossz
bazisparbol allo ismétlédések, melyeket egyedi hata-
rold szekvenciak fognak 6ssze. Megtalalhatoak a pro-
kariota és az eukaridta szervezetek genomjaban, a
kédolo és nem kodold régidkban egyarant. Sokallélos
rendszerek, nagyfokl polimorfizmussal jellemezhetok,
ami az ismétlédé motivumok valtozé hosszabol és
bazisosszetételébol adodik (Tautz és Renz 1984, Tautz
et al. 1986, Litt és Luty 1989).

A mikroszatellit l6kuszok igen széleskorti informa-
ciot szolgaltatnak a populaciok torténeti hatterérol, va-
lamint evolucios folyamatokban valo részvételiikrol,
ugyanis kimutatasuk egyszert, pontos és gyors detek-
talast tesz lehetévé, magas szintli polimorfizmussal
kombinalva, valamint széleskoriien megtalalhatok a ge-
nomban (Pérez-Gutiérrez et al. 2008). Ugyan a mtDNS
bizonyitottan sikeresen alkalmazhat6 genetikai tavolsa-
gok feltérképezésére egymashoz kozel esé populaciok
korében, hasonlo eredményeket mikroszatellitekkel is
elértek Takezaki és Nei (1996). Ezek a markerek olyan
elonydket kinalnak, amelyek kiilondsen alkalmasak gén-
megOrzési célll projektek megvalositasaban (Petersen et
al. 2013). Mivel igen nagyfoka polimorfizmussal ren-
delkeznek, kiilonosen alkalmasak a biodiverzitas értéke-
lésére kodominans 6roklésmenetiiknek, magas hetero-
zigozitasuknak, a genomban valé konnyti detektalhato-
saganak, valamint egyszer(i és megbizhato kimutatha-
tosaguknak kdszonhetden (Rukavina et al. 2015).

A mikroszatellit analizis ma mar egy hagyomanyos
technika lovak apai rokonsagi vizsgalatainal valamint
genotipizalasuknal (Luis et al. 2002, Dimsoski 2003,
Langlois 2005). Emlitett tulajdonsagaiboél kifolydlag,
ma mar egyre tobb vizsgalat soran alkalmaznak mikro-
szatelliteket, kiilonbdz6 Equus populaciok feltérképe-
zése és evolucios kapcsolataik értékelése soran (Vega-
Pla és Rodriguez Gallardo, 1998, Tozaki et al. 2003,
Aberle et al. 2004, Achmann et al. 2004, Glowatzki-
Mullis et al. 2005, Tamartino et al. 2005, Solis et al.
2005, Szontagh et al. 2005, Vega-Pla et al. 2005, 2006;
Zabeck et al. 2005, Lee és Cho 2006, Moodley et al.
20006). Az eddig nem megvalosult standardizalt mikro-
szatellit panelek hasznalata érdekében, hogy tisztazzak

a fajtak kozotti kapcsolatokat, harom, jol reprezentalt
klasztert alkalmazott Aberle et al. (2004), két hatas ti-
pusu-arabian és hannoveri, két primitiv-exmoor és
sorraria, valamint hat német hidegvéru fajtat. Bigi et
al. (2007) minddssze 12 mikroszatellit markert alkal-
mazva szignifikans értékek révén csoportositottak a
throughbred, anglo-arab, a haflingi és olasz hidegvéri
valamint a bodaglino fajtakat. Luis et al. (2007) 17 fe-
hérje és 12 mikroszatellit markert alapul véve nyolc
csoportot hatarozott meg 33 fajtat vizsgalva, melyek
kozil négy jelentdsen reprezentalt volt. Kakoi et al.
(2007) bizonyitékot talalt a japan fajtak mongol erede-
tére, 318 tizenegy populaciobol szarmazo egyed 27
SSR markere alapjan. Bjornstad et al. (2003) hasonlé
bizonyitékot talalt 26 SSR markerrel a mongol, vala-
mint norvég fajtak esetében.

Szamos elénylik ellenére azonban meg kell emlite-
niink, hogy mivel mind6ssze néhany SSR (simple
sequence repeats-egyszerii szekvencia ismétlédés) 16-
kuszt hasznalnak csupan tobb kiilonbozo fajta esetében
—vizsgalat soran — igy szinte lehetetlen 6sszehasonlitd
elemzéseket végezni fajtakon beliil, abban az esetben
is, ha korabban publikalt adatok elérhetéek az adat-
bazisban. Checa et al. (1998) valamint Bjornstad et al.
(2003) egymastol fiiggetleniil jutottak ugyanezen meg-
allapitasra, miszerint akkor valhatnak a tanulmanyok
0sszehasonlithatéva, ha azonos mikroszatellit marke-
reket alkalmaznak. M4s fajok esetében — szarvasmarha,
tyuk, juh, sertés —a FAO SSR marker ajanlasainak ko-
szonhetéen mar standardizalt eredményeket kapha-
tunk, igy idészerii lehet egy-tobb mikroszatellit panel
meghatarozasa lovak esetében, tekintve, hogy ezen
markerek igen nagyszamu genetikai diverzitas vizsga-
lat alapjait képezik.

Egypontos nukleotid polimorfizmus (SNP)

Az SNP mindéssze egyetlen bazis valtozasa egy
DNS-szekvenciat tekintve, egy adott pozicidoban a két
nukleotid bazis egyik alternativaja (Vignal et al. 2002).
A szekvencia barmely szakaszan, a négy lehetséges
nukleotid bazis koziil barmelyik jelen lehet, ugyanis
a gyakorlatban az SNP-k altalaban biallelikusak. Az
egyik oka ennek, az alacsony frekvenciaju egyetlen
nukleotid szubsztiticié eredete, mely varhato értéke
nukleotidonként 1x10? és 5x10° kozott valtozik eml6s-
sOk esetében (Li et al. 1981, Martinez-Arias et al. 2001).
Az elmult évtizedben rohamosan boviilt az érintett al-
latfajok listaja SNP marker tekintetében, 2002-ben
Vignal et al. még nem emlitik a 16 fajt, mint gazdasagi
allatot az SNP markerek fejlesztésénél. 2009-ben a
National Human Genome Research Institute (NHGRI)
projektjének kdszonhetden a paratlan ujji patasok tel-
jes genom szekvenalasa megtortént, melybdl adodoan
elkésziilt az EquCab2.0 teljes genom analizise 2,43
milliard nukleotid, 96%-a kromoszomahoz rendelve,
valamint az eldre jelzett genom mérete 2,67 milliard
nukleotidnak bizonyult. A szekvenalt fajtanal ~750 000
SNP-t mig masik hét fajtanal ~400 000 SNP-t azonosi-
tottak lehetdvé téve a becslést az SNP-k gyakorisagara
a lovak teljes genomjaban (1/1500 bp), és hozzajarulva
megfelelé markerek alkalmazasahoz a teljes genomot
atfogd SNP panel hasznalataval, mind haziasitott lova-
ink, mind rokon fajok esetében (Wade et al. 2009). Ez
a genetikai forrds versenyképes nagyallat modellé tette
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a lovat a genetikai kutatdsokhoz. McCue et al. (2012)
Osszesen 18 fajtabol szarmazo 53 egyed 54 602 SNP-
je szolgalt a vizsgalat alapjaul, azonban arra kovetkez-
tetésre jutottak, hogy barmely két fajta kozott vizsgalt
SNP-k megbizhatdsdga nagyobb mint egyetlen fajtan
beliil; tovabba, hogy hasonld tanulmanyok sikerességét
befolyasolhatja a feltérképezni kivant populaciok LD
(linkage disequilibrium= kapcsolodasi egyenlotlenség)
értéke, a populacio strukturaltsaga és a 16kuszok tulaj-
donsagai egyarant. Petersen et al. (2013) 1060 egyedet
vizsgalt 6sszesen 38 populaciobol, mellyel atfogo ké-
pet adtak a nuklearis genetikai diverzitast illetGen,
mind a kiilonb6z6 fajtakon beliil, mind azok kozott, fi-
gyelembe véve foldrajzi elhelyezkedésiiket egyarant.
Olyan lehet6ség azonban ez a kutatok szamara, mely
fontos informacidval szolgal a szelekciot és a popula-
ciok torténetét illetden, valamint megkdnnyiti a kap-
csolati térképek tanulmanyozasat, hisz nem csak az
értékes tulajdonsagokkal dsszefliggésben 1évo génsza-
kaszok elérhet6ek, hanem a negativ tulajdonsagok 16-
kuszai is (McCue et al. 2012). Ez az SNP genotipus-
eszkoz megkonnyiti sok genetikai marker hasznalatat
az Equus faj esetében, beleértve az egészséggel, telje-
sitménnyel kapcsolatos tulajdonsagokat, segiti eredet-
vizsgalatat domesztikalt fajtainknak, tdmogatja a diver-
zitas vizsgalatokat fajtadkon beliil és az evolucios kap-
csolatok tisztazasat rokon fajokkal. Talan egyetlen hat-
ranya még a kiilonb6z6 méretti SNP chip-eknek, hogy
ar-frekvenciajabol adédoan nem minden esetben elér-
hetéek. Ugyanakkor 6ssszehasonlithatosaguk, atfogo
karakterizalasuk révén a technoldgia fejlddésével, a
madszer elterjedésével — mint a korabbi markerek ese-
tében is — aruk valoszintisithetden csdkkenni fog.

KOVETKEZTETESEK

Gazdasagi allataink karakterizalasa tradicionalisan
azok tipusanak jellemzésével tortént korabban. Mivel
morfologiai felépitésiik nagyban fiigg a szelekcios prog-
ramoktol, igy ennek kovetkeztében ma mar markereket
alkalmazunk a populaciok jellemzése soran. Ugyan-
akkor Ruane (1999) megallapitotta, hogy a genetikai
tavolsag vizsgalatok relativ értéke adott faj tekinteté-
ben igen korlatozott, igy mas lehetdségeket, mint a
morfoldgiai leirasokat is sziikségszer(i figyelembe ven-
ni. A bemutatott modszerek alkalmazhatosaganak fel-
tételei akar a fajtak foldrajzi elkiiloniilése okan, vagy
egy-egy fajta kis egyedlétszama révén akadalyokba tit-
kozhet, ugyanakkor a NCBI génbanki szekvencidk ma
mar barki altal elérhet6 adatok, mely révén egyre atfo-
g6bb tanulmanyokat prezentdlhatunk. Osszességében
elmondhatd, hogy mint minden faj esetén, a 16 popu-
laciok jellemzése soran is barmely molekularis geneti-
kai markereket alkalmazzuk is, elengedhetetlen a to-
vabbi ismertetdjegyek figyelembe vétele, mint pl. feno-
tipusos megjelenés vagy a foldrajzi elhelyezkedés. Az
mtDNS nagyfoku diverzitasa révén, valamint mivel a
domesztikacioban kis egyedlétszamu himivar vett részt,
anuklearis genetikai diverzitas vizsgalatok kiterjedt al-
kalmazasa segitheti a genomialis régiok azonositasat,
tovabba a kiilonbozo fajtak eredetének levezetését; mely
a tenyésztok szamara *kézzel foghatd’ ismereteket biz-
tosit az eltérd tenyésztési programok, génmegdrzési
tervek kifejlesztéséhez, akar 0 fajtak standard leirasa-
hoz és az §sok meghatarozasahoz. Jelen tanulmanyok
nem csupan fajta tiszta populaciok egymashoz viszo-
nyitott helyzetét, genetikai szerkezetét képes azonban
definialni, igy a késébbiekben iranyadd szerepiik lehet
majd a tenyésztés szamara fontos keresztezett fajtak
genomjanak felderitésére iranyuld projektekben.
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