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ÖSSZEFOGLALÁS

Dolgozatunkban alapvető célunk egy átfogó képet adni a ló (Equus caballus) genetikai diverztiás vizsgálatai során jelenleg leggyakrab-
ban alkalmazott módszerek, markerek köréről, és az általuk elérhető eredményekről. Áttekintést adunk a mitokondriális DNS és annak D-loop
régiója, a mikroszatellitek valamint az egypontos nukleotid polimorfizmusok, azaz SNP markerek adta eredményekről. Számbavesszük az egyes
módszerek előnyeit, illetve hátrányait. 
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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. 
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BEVEZETÉS

A ló (Equus caballus) teljes mitokondriális genom
szekvenciája 1994 óta elérhető (Xu és Arnason 1994).
Genomjának mérete 2,5–2,7 milliárd nukleotid, mely
valamelyest nagyobb, mint a kutyáé (2,5 milliárd nuk-
leo tid), ugyanakkor kisebb, mint a humán genom
(Lander et al. 2001, Lindblad et al. 2005). Mindez 32
kromoszómán helyezkedik el.

A lófajt világszerte több mint 58 millió egyeddel
tartják számon (FAOSTAT 2010), ezen belül több mint
500 fajtát megkülönböztetve. Modernkori lovaink di-
ver zifikálódása a domesztikációs folyamatokhoz vezet -
hető vissza, mely 5000-6000 éve kezdődött az eurá -
zsiai sztyeppe vidékén (Ludwig et al. 2009, Outram et
al. 2009, Lippold et al. 2011). Továbbá a régészeti és
genetikai bizonyítékok alapján valószínűsíthető, hogy
Eurázsia területén sokszoros domesztikációs esemé -
nyek történtek (Lira et al. 2010). Jelentős hányada a
meg figyelt sokféleségnek a modernkori anyai vona -
lak ban már a domesztikáció idején is megfigyelhető
volt (Keyser-Tracqui et al. 2005). Ezen evolúciós fo -
lya matoknak köszönhetően mai lófajtáink egymáshoz
igen közel álló populációk, melyek egyedei egyedi vér-
vonalat és/vagy fenotípust hordoznak magukban
(Petersen et al. 2013). Így a vizsgálatok során joggal
vár ható, hogy az eltérő lófajták populációi közötti
genetikai jellemzők különbözzenek, hiszen más és más
a fajták standard leírása, igen sokszínű alapító állo má -
nyuk, eltér alapításuk ideje és igen heterogén a te nyész -
tők által alkalmazott szelekciós nyomás a popu láció -
kon. A korán háziasított állatfajok közül kettő (Canis
lupus familiaris és Equus caballus) jelentősen eltér a
töb bi fajtól, amiatt, hogy alapvetően nem élelmiszer
forrás céljából tenyésztették őket (Cieslak et al. 2010).
Levine (2005) igen találóan így fogalmazott: „A lő fegy -
verek kifejlesztése előtt a ló döntő szerepet játszott a

hadviselésben, a gőzgép feltalálását megelőzően ez a
faj jelenttette a szárazföldi szállítás legmegbízhatóbb
és leggyorsabb formáját”. Háziasított lovaink korábbi
fő hasznosítási irányai, mint a mezőgazdaságban, szál-
lí tásban, valamint hadviselésben betöltött szerepük má -
ra új irányt vett, főként a sportban és a szabadidős tevé -
kenységekben játszanak szerepet. Ugyanakkor elmond -
ható, hogy használati móduk – a mezőgazdaság gé pie -
sí tése – és a piaci igények változása révén létszámuk is
csökkent. A legjelentősebb populáció csökkenések a
könnyű és ’semilight’ típusú lovakat érintették, mint pl.
Cantabrian póni, ugyanakkor a hidegvérű fajták lét-
számukat a hústermelésnek köszönhetően fenntartot-
ták, esetenként növelték (Solis et al. 2005). A populáció
visszaesése révén azonban a ritka, különleges genetikai
anyag elvész, így csökken a genetikai diverzitás, to -
váb bá, ha egy-egy fajta kihal, a későbbi generációknak
nincs lehetősége azok egyedülálló génállományának
hasz nosítására (Kerstin és Ottmar 2004). 

A fajtán belüli genetikai variabilitás két szintjét kü -
lön böztethetjük meg: különböző populációk genetikai
diverzitása, valamint az egyedi genetikai variancia.
Ma ga a genetikai diverzitás pedig az egyedek közötti
rokonság függvénye is, melyeknek egy vagy több kö -
zös őse detektálható (Marletta et al. 2006). A genetikai
diverzitás csökkenése eredményezheti a hosszú távú
al kalmazkodóképesség és a túlélési valószínűség redu -
ká lódását. Az egyedi variancia visszaesése – többnyire
a beltenyésztés okaként – változást eredményezhet az
egyed fertilitásában és életképességében (Juras et al.
2003). A génáramlás mértéke ugyanakkor nem csak
faj tán belül változik, de fajták között is, mely irányát és
szintjét befolyásolja a fajta szabályozási rend szere/kö -
ve telményei, és potenciálisan a földrajzi távolság is
(Petersen et al. 2013). Az elmúlt években azonban a
ge netikai diverzitás megőrzésének kérdését nem zet kö -
zi szintre emelték és az egyik fő szempont a tudo má -

CsizmárN-KuszaSz:Layout 1  8/29/17  5:09 PM  Page 1

Kovács Gyöngyi
Szövegdoboz
https://doi.org/10.34101/actaagrar/73/1621



nyos kutatási tevékenységek ezen a területén, hogy meg -
őrizzék a helyi fajták biológiai sokféleségét (Georgescu
és Costache 2012). Juras és Cothran (2005) szintén
megfogalmazták, hogy génmegőrzés szempontjából ki -
emelten fontos a lópopulációk jelenlegi diverzitásának
fenntartása. Minden génmegőrzési program alapvető
célja megőrizni az evolúciós potenciált, mely szüksé -
gessé teszi a populációk evolúciós jelentősége alapján
azok kategorizálását (Oankefull et al. 2000). 

Genetikai markerek elemzésével értékes adatok ke -
rül hetnek meghatározása a populáció genetikai státu -
szát tekintve, továbbá előnyös lehet, hogy nem csak a
populációk közötti kapcsolatokat képes feltárni, hanem
összehasonlító elemzés elvégzésére is adatokat szol-
gál tathat a helyi fajták génmegőrzési programjának ki-
dolgozásához (Thomson et al. 2010). MacHugh et al.
(1998) már korábban definiálták, hogy egy populáció
genetikai szerkezetének meghatározásához a genetikai
távolságértékek nagyszerűen alkalmazhatóak.

A többi fajtól eltérő módon a domesztikáció folya-
mata nem eredményezett kifejezett változást a lovak
test méretében. A diagnosztikai anatómiai és biometriai
kritériumok ilyenfajta hiánya révén, fauna elemzések
során a kutatók szívesebben végeztek korábban archeo-
zoológiai kutatásokat a fajt tekintve. Ezért a vizsgála-
tok során előszeretettel alkalmazzák a molekuláris
vizs gálati módszerek nyújtotta lehetőségeket (Levine
2005). A modern lófajták esetében a mitokondriális
DnS kontroll régióján belül lenyűgöző mértékű varia -
bilitást, míg az y-kromoszómán belül rendkívül ala -
csony nukleotid diverzitást mutattak (Vilá et al. 2001,
Jansen et al. 2002, McGahern et al. 2006, Lei et al.
2009). Következésképpen elmondhatjuk, hogy az ivar
okozhatja az eltérést a domesztikált ló esetében az ala -
pítók tükrében. Wallner et al. (2004) azzal magyarázták
ezt a jelenséget, hogy mindössze néhány mén, ugyan -
akkor igen sok nőivarú egyed vett részt a háziasítási
folyamatban. Korábbi tanulmányokban előszeretettel
alkalmaztak fehérje polimorfizmusokat, valamint vér -
csoport paramétereket a lófajták genetikai szerke ze té -
nek feltérképezésére, továbbá a filogenetikai kap csola-
tok feltárására (Cothran és Kovač 1997, nozawa et al.
1998), azonban az elmúlt években hihetetlen ütemben
fejlődött a molekuláris markerek technológiája. nap-
jainkban a megfizethető áraknak köszönhetően már
elérhető távolságba kerültek a genetikai diverzitás vizs-
gálatok során sikerrel alkalmazott mitokondriális DnS
szakaszok, mikroszatellitek, valamint mint a legújabb
technológia, az egypontos nukleotid polimorfizmusok,
azaz SnP-k. Mivel a 2000-es éveket követően hasonló
vizsgálatokban szinte kizárólag az említett markerek
kerültek a középpontba, így jelen dolgozatban mi is
ezen módszerekkel és az általuk elérhető eredmé nyek -
kel foglalkoztunk.

LEGGYAKRABBAN HASZNÁLT MOLEKULÁRIS
GENETIKAI MARKEREK A DIVERZITÁS VIZS-
GÁ LATOK SORÁN

Mitokondriális DNS
Az Equus caballus mitokondriális DnS-e hozzá -

vetőleg 16 660 bázispárt tartalmaz, mely egy 37 gént
tartalmazó kódoló, és egy nem kódoló régióból áll, mely
gyakran alkalmazott szakasza a D-loop régió. Ez a sza-

kasz megközelítőleg 1192 bp hosszú (Wolstenholme
1992, Boore 1999, Bowling et al. 2000) és két hiper-
variábilis régiót: HVr1 – 15 469–15 834 bp és HVr2
– 16 351–16 660 bp, ezen túlmenően négy konzervált
blokkot: CSB, és egy nyolc bázispáros variábilis is-
métlődést tartalmaz (Ishida et al. 1994, Xu és Arnason
1994). A mitokondriális DnS esetében az egyszerű bá -
zis pár szubsztitúciók gyakorisága tízszer nagyobb,
mint a nukleáris DnS-é (Brown et al. 1979). Az anyai
öröklődés szigorú szabálya (Hutchison et al. 1974),
valamint a rekombináció hiánya teszi lehetővé a szek -
ven cia polimorfizmusok meghatározását és így a házia -
sított állataink körében való alkalmazhatóságát, melyek
nukleáris génekkel nem kivitelezhetőek (Bowling et al.
2000). Továbbá használható a migráció nyomon köve -
té sére fajták esetében, valamint annak eloszlására, ösz-
sze hasonlítva a különböző populációk anyai vonalait
(Kivisild et al. 2004, Matisoo-Smith és robins 2009).

Az elmúlt években több mint 100 különböző lófaj -
ta mitokondriális DnS haplotípusait határozták meg
kü lönféle tanulmányokban, a domesztikációra fóku -
szál va, vagy az egyedi fajták eredetének meg hatá rozá -
sá hoz (Bowling et al. 2000, Vila et al. 2001, Jansen et
al. 2002, Kavar et al. 2002, Kavar és Dovč 2008,
Gomez et al. 2012). Kapcsolódó taulmányok azt mutat -
ják, hogy a lovak mtDnS hálózat ábrája egy tipikus
csillagszerű elágazás szerkezetet mutat, tartalmaz
azon ban filogenetikai négyszögeket is, amelyek para-
lell mutációkat jelölnek (Jansen et al. 2002, Kavar és
Dovč 2008). A D-loop régión belüli mutációk azo no sí -
tá sára Marklund et al. (1995) az SSCP „egyszálú kon-
for mációs polimorfizmus” módszert alkalmazták. En -
nek köszönhetően a mtDnS diverzitás vizsglatok során
az SSCP és DnS szekvencia analízis együttesen is si -
ke resen alkalmazható. 

A mitokondriális DnS szekvencia polimorfizmu-
sait s zámos tanulmány használta a genetikai kapcsola-
tok feltárására fajtákon belül (Hill et al. 2002, Luis et
al. 2002), fajták között (Kim et al. 1999, Mirol et al.
2002), domesztikált és vadló populációk között (Oak-
enfull és ryder 1998), valamint domesztikációs kér dé -
sek megválaszolására (Lister et al. 1998, Vila et al.
2001). Mindezen tanulmányok a mitokondriális DnS
D-loop régiójában, általában valamely hipervariábilis
szakasz szekvenálásával foglalkoztak, melyek döntően
350–650 bázispár hosszú szakaszok voltak. néhány
ku tató szerint a teljes mitokondriális DnS régió hasz -
nálata genetikai diverzitás vizsgálatok esetében meg-
bízhatóbb eredményt ad, mint egyetlen hipervariábilis
régió használata (Kang et al. 2011). Egy másik tanul-
mány (Vilá et al. 2001) így azt mutatta, hogy míg a
rövidebb hipervariábilis régiók használatával nem volt
elegendő a kapott foligenetikai fák statisztikai támo -
ga tottsága, addig a teljes mtDnS szekvenálása fajon
be lül és fajok között javítja a filogenetikai eredmé nye -
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) tanulmányukban a
hipervariábilis régió 247 bp szakaszát vizsgálták 652
egyeddel, majd 17 haplocsoportot definiáltak egy filo-
genetikai fán elkülönítve azokat. royo et al. (2005) az
Ibériai lovak származásával és anyai filogeográfiájá-
val foglalkoztak mtDnS alapon. Hill et al. (2002)
három egymástól geográfialilag távol eső régióból
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(Európa, Távol-kelet, Közép-Kelet) származó ló popu -
lációk haplotípusai alapján öt különböző kládot ha tá -
roz tak meg, mely azonos volt Vilá et al. (2001) ered mé-
nyeivel. 43 – összesen három fajtát érintő (ningqiang
póni, guizhou és kazakh) – továbbá 81 génbanki szek -
vencia 600 bp-os D-loop régió szakaszának vizsgálata
során zang et al. (2012) 33 haplotípust határoztak meg
és korábbi tanulmányokkal egyetemben (McGaren et
al. 2006) hét darab fő genetikai vonalat definiáltak.

Alapvetően a mtDnS előnye a mikroszatellitekkel
szemben, hogy a mitokondriális genom kizárólag anyai
ágon öröklődik, haploid és nem rekombinálódik. En -
nek köszönhetően az egy anyai vonalból származó
egye dek egy mtDnS haplotípuson osztoznak. Hátránya
a mtDnS elemzéseknek, hogy nem tudják felismerni a
gén immigrációt a hímek esetében és a teljes geno miá -
lis sokféleséget, hiszen a mtDnS úgy viselkedik, mint
egy nukleáris DnS-en kívüli egyszerű haplotípus
(Kerstin és Ottmar 2004).

Mikroszatellit markerek
A mikroszatellitek mindössze néhány, egyes szer -

zők szerint 11–60 bp, mások szerint 20–40 bp hosszú
bázispárból álló ismétlődések, melyeket egyedi hatá -
roló szekvenciák fognak össze. Megtalálhatóak a pro -
ka rióta és az eukarióta szervezetek genomjában, a
kó doló és nem kódoló régiókban egyaránt. Sokallélos
rendszerek, nagyfokú polimorfizmussal jellemezhetők,
ami az ismétlődő motívumok változó hosszából és
bázisösszetételéből adódik (Tautz és renz 1984, Tautz
et al. 1986, Litt és Luty 1989). 

A mikroszatellit lókuszok igen széleskörű informá -
c iót szolgáltatnak a populációk történeti hátteréről, va -
lamint evolúciós folyamatokban való részvételükről,
ugyanis kimutatásuk egyszerű, pontos és gyors detek-
tá lást tesz lehetővé, magas szintű polimorfizmussal
kom binálva, valamint széleskörűen megtalálhatók a ge -
nomban (Pérez-Gutiérrez et al. 2008). Ugyan a mtDnS
bizonyítottan sikeresen alkalmazható genetikai távolsá -
gok feltérképezésére egymáshoz közel eső populációk
körében, hasonló eredményeket mikroszatellitekkel is
elértek Takezaki és nei (1996). Ezek a markerek olyan
előnyöket kínálnak, amelyek különösen alkalmasak gén-
 megőrzési célú projektek megvalósításában (Petersen et
al. 2013). Mivel igen nagyfokú polimorfizmussal ren-
delkeznek, különösen alkalmasak a biodiverzitás érté ke -
lésére kodomináns öröklésmenetüknek, magas he te ro-
zigózitásuknak, a genomban való könnyű detektálható -
sá gának, valamint egyszerű és megbízható kimutat ha -
tó ságuknak köszönhetően (rukavina et al. 2015). 

A mikroszatellit analízis ma már egy hagyományos
technika lovak apai rokonsági vizsgálatainál valamint
genotipizálásuknál (Luis et al. 2002, Dimsoski 2003,
Langlois 2005). Említett tulajdonságaiból kifolyólag,
ma már egyre több vizsgálat során alkalmaznak mikro -
szatelliteket, különböző Equus populációk feltér ké pe -
zé se és evolúciós kapcsolataik értékelése során (Vega-
Pla és rodriguez Gallardo, 1998, Tozaki et al. 2003,
Aberle et al. 2004, Achmann et al. 2004, Glowatzki-
Mullis et al. 2005, Iamartino 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.
2006). Az eddig nem megvalósult standardizált mikro -
szatellit panelek használata érdekében, hogy tisztázzák

a fajták közötti kapcsolatokat, három, jól reprezentált
klasztert alkalmazott Aberle et al. (2004), két hátas tí-
pusú-arabian és hannoveri, két primitív-exmoor és
sorraria, valamint hat német hidegvérű fajtát. Bigi et
al. (2007) mindössze 12 mikroszatellit markert alkal -
mazva szignifikáns értékek révén csoportosították a
throughbred, anglo-arab, a haflingi és olasz hidegvérű
valamint a bodaglino fajtákat. Luis et al. (2007) 17 fe-
hérje és 12 mikroszatellit markert alapul véve nyolc
cso por tot határozott meg 33 fajtát vizsgálva, melyek
közül négy jelentősen reprezentált volt. Kakoi et al.
(2007) bizo nyítékot talált a japán fajták mongol erede-
tére, 318 tizenegy populációból származó egyed 27
SSr markere alapján. Bjornstad et al. (2003) hasonló
bizonyítékot talált 26 SSr markerrel a mongol, va la -
mint norvég fajták esetében.

Számos előnyük ellenére azonban meg kell emlí te -
nünk, hogy mivel mindössze néhány SSr (simple
sequence repeats-egyszerű szekvencia ismétlődés) ló -
kuszt használnak csupán több különböző fajta esetében
– vizsgálat során – így szinte lehetetlen összehasonlító
elemzéseket végezni fajtákon belül, abban az esetben
is, ha korábban publikált adatok elérhetőek az adat-
bázisban. Checa et al. (1998) valamint Bjornstad et al.
(2003) egymástól függetlenül jutottak ugyanezen meg -
állapításra, miszerint akkor válhatnak a tanulmányok
összehasonlíthatóvá, ha azonos mikroszatellit marke -
reket alkalmaznak. Más fajok esetében – szarvasmarha,
tyúk, juh, sertés – a FAO SSr marker ajánlásainak kö -
szön hetően már standardizált eredményeket kap ha -
tunk, így időszerű lehet egy-több mikroszatellit panel
meghatározása lovak esetében, tekintve, hogy ezen
mar kerek igen nagyszámú genetikai diverzitás vizsgá -
lat alapjait képezik.

Egypontos nukleotid polimorfizmus (SNP)
Az SnP mindössze egyetlen bázis változása egy

DnS-szekvenciát tekintve, egy adott pozícióban a két
nukleotid bázis egyik alternatívája (Vignal et al. 2002).
A szekvencia bármely szakaszán, a négy lehetséges
nukleotid bázis közül bármelyik jelen lehet, ugyanis
a gyakorlatban az SnP-k általában biallelikusak. Az
egyik oka ennek, az alacsony frekvenciájú egyetlen
nuk leotid szubsztitúció eredete, mely várható értéke
nukleotidonként 1×10-9 és 5×10-9 között változik emlő -
sök esetében (Li et al. 1981, Martinez-Arias et al. 2001).
Az elmúlt évtizedben rohamosan bővült az érintett ál-
latfajok listája SnP marker tekintetében, 2002-ben
Vignal et al. még nem említik a ló fajt, mint gazdasági
állatot az SnP markerek fejlesztésénél. 2009-ben a
national Human Genome research Institute (nHGrI)
projektjének köszönhetően a páratlan ujjú patások tel-
jes genom szekvenálása megtörtént, melyből adódóan
elkészült az EquCab2.0 teljes genom analízise 2,43
milliárd nukleotid, 96%-a kromoszómához rendelve,
valamint az előre jelzett genom mérete 2,67 milliárd
nukleotidnak bizonyult. A szekvenált fajtánál ~750 000
SnP-t míg másik hét fajtánál ~400 000 SnP-t azonosí-
tottak lehetővé téve a becslést az SnP-k gyakoriságára
a lovak teljes genomjában (1/1500 bp), és hozzájárulva
megfelelő markerek alkalmazásához a teljes genomot
átfogó SnP panel használatával, mind háziasított lova -
ink, mind rokon fajok esetében (Wade et al. 2009). Ez
a genetikai forrás versenyképes nagyállat modellé tette
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a lovat a genetikai kutatásokhoz. McCue et al. (2012)
összesen 18 fajtából származó 53 egyed 54 602 SnP-
je szolgált a vizsgálat alapjául, azonban arra követ kez -
te tésre jutottak, hogy bármely két fajta között vizsgált
SnP-k megbízhatósága nagyobb mint egyetlen fajtán
belül; továbbá, hogy hasonló tanulmányok sikerességét
befolyásolhatja a feltérképezni kívánt populációk LD
(linkage disequilibrium= kapcsolódási egyenlőtlenség)
értéke, a populáció strukturáltsága és a lókuszok tulaj -
don ságai egyaránt. Petersen et al. (2013) 1060 egyedet
vizsgált összesen 38 populációból, mellyel átfogó ké -
pet adtak a nukleáris genetikai diverzitást illetően,
mind a különböző fajtákon belül, mind azok között, fi-
gye lembe véve földrajzi elhelyezkedésüket egyaránt.
Olyan lehetőség azonban ez a kutatók számára, mely
fon tos információval szolgál a szelekciót és a populá-
ci ók történetét illetően, valamint megkönnyíti a kap -
cso lati térképek tanulmányozását, hisz nem csak az
értékes tulajdonságokkal összefüggésben lévő génsza-
kaszok elérhetőek, hanem a negatív tulajdonságok ló -
ku szai is (McCue et al. 2012). Ez az SnP geno típus-
eszköz megkönnyíti sok genetikai marker használatát
az Equus faj esetében, beleértve az egészséggel, telje -
sítménnyel kapcsolatos tulajdonságokat, segíti eredet -
vizsgálatát domesztikált fajtáinknak, támogatja a di ver-
zitás vizsgálatokat fajtákon belül és az evolúciós kap -
cso latok tisztázását rokon fajokkal. Talán egyetlen hát -
ránya még a különböző méretű SnP chip-eknek, hogy
ár-frekvenciájából adódóan nem minden esetben el ér -
he tőek. Ugyanakkor össszehasonlíthatóságuk, átfogó
karakterizálásuk révén a technológia fejlődésével, a
mód szer elterjedésével – mint a korábbi markerek ese -
tében is – áruk valószínűsíthetően csökkenni fog.

KÖVETKEZTETÉSEK

Gazdasági állataink karakterizálása tradicionálisan
azok típusának jellemzésével történt korábban. Mivel
morfológiai felépítésük nagyban függ a szelekciós prog -
ramoktól, így ennek következtében ma már markereket
alkalmazunk a populációk jellemzése során. Ugyan -
akkor ruane (1999) megállapította, hogy a genetikai
távolság vizsgálatok relatív értéke adott faj tekinte té -
ben igen korlátozott, így más lehetőségeket, mint a
mor fológiai leírásokat is szükségszerű figyelembe ven -
ni. A bemutatott módszerek alkalmazhatóságának fel -
té telei akár a fajták földrajzi elkülönülése okán, vagy
egy-egy fajta kis egyedlétszáma révén akadályokba üt -
közhet, ugyanakkor a nCBI génbanki szekvenciák ma
már bárki által elérhető adatok, mely révén egyre átfo -
góbb tanulmányokat prezentálhatunk. összességében
elmondható, hogy mint minden faj esetén, a ló popu -
lá ciók jellemzése során is bármely molekuláris gene ti -
kai markereket alkalmazzuk is, elengedhetetlen a to-
 vábbi ismertetőjegyek figyelembe vétele, mint pl. fe no -
típusos megjelenés vagy a földrajzi elhelyezkedés. Az
mtDnS nagyfokú diverzitása révén, valamint mivel a
domesztikációban kis egyedlétszámú hímivar vett részt,
a nukleáris genetikai diverzitás vizsgálatok kiterjedt al-
kalmazása segítheti a genomiális régiók azonosítását,
továbbá a különböző fajták eredetének levezetését; mely
a tenyésztők számára ’kézzel fogható’ ismereteket biz-
to sít az eltérő tenyésztési programok, génmegőrzési
ter vek kifejlesztéséhez, akár új fajták standard le írá sá -
hoz és az ősök meghatározásához. Jelen tanulmányok
nem csupán fajta tiszta populációk egymáshoz viszo -
nyí tott helyzetét, genetikai szerkezetét képes azonban
definiálni, így a későbbiekben irányadó szerepük lehet
majd a tenyésztés számára fontos keresztezett fajták
genomjának felderítésére irányuló projektekben.
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