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OSSZEFOGLALAS

A takarmanyozasi technolégia vjitasaval, a felgyorsult szallitasi, valamint kommunikacios lehetéségek révén a nagy termelési kapacitdsu
fajtak vilagszerte felvaltottak, egyben a géntartalékok kozé juttattak a helyi 6shonos fajtakat. Ez utobbiak jelenlegi elsédleges szerepe a gén-
megorzés. Ugyanakkor ezek orzése az dallattenyésztési kultiira megbecsiilése, és kétségteleniil meglévd genetikai értékiik miatt kiemelten fontos.
A magyar hidegvérii [ tenyészallomanyat illetéen az alapito torzskonyv hijan vagyunk, a fajta tényleges alapité kancai nem ismertek. Ezen
okbol kifolyolag nagy jelentbségii a meglévé allomany genetikai hatterének feltérképezése, hogy a tenyésztés a valos genetikai diverzitasra
alapozhasson. Jelen tanulmanyunkban 195 magyarorszagi hidegvérii kanca sérény mintajabol dolgoztunk. Analizisiinket a mitokondrialis
tunk meg, mely 39 haplotipust eredményezett (h=39). Az atlagos paronkénti eltérés k=6,825 volt. Nagyfokii haplotipus és nukleotid diverzitas
értékeket tapasztaltunk (Hd=0,968+0,003; 7=0,026+0,003.) A meghatarozott variabilis poziciok alapjan haplotipusainkat korabbi tanulma-
nyok altal mar definialt haplocsoportokba soroltuk. A vizsgalt allomdany 23%-a, azaz 45 kanca az F1 haplocsoportba tartozott. Az elemzett popu-
lacio kozel 97%-a besorolhato volt a Jansen et al. (2002) altal meghatarozott 8 haplocsoport valamelyikébe. Jelen tanulmany a magyarorszagi
allomany kézel 25%-arol ad genetikai informaciot. Tovabbi lehetéség lehetne a nagyobb mértékben mintdzott allomany, illetve tobb genetikai
marker bevondsa a vizsgalatokba, hogy részletesebb és megbizhatobb adatokkal tamogathassuk a fajta tenyésztési programjat.

Kulcsszavak: magyar hidegvérii, genetikai diverzitas, haplotipus, haplocsoport, mitokondrialis DNS, D-loop kontroll régio
SUMMARY

Because of the feeding technology innovation, accelerated transport and communication facilities breeds of high performance breeds replaced
local autochone breeds worldwide. These latter species however have an important role in gene conservation. Hungarian cold-blooded horse
breeding stock are lacking pedigree, the actual founder breed mares are not known. For this reason, it is an major priority defining the genetic
backround of the existing flock, for that breeding could operate with purposeful using of origin maternal founders. In the present study 195
cold-blooded Hungarian mares tail and mane sample were analized. Our analysis was carried out between 15531—-15752 base pairs in
mithocrondial DNA D-loop region, which reported a total of 222 base pairs. Fourtyone polymorphic sites were determined, which resulted in
39 haplotypes (h=39). The average pairwise differences were k=6.825. High haplotype and nucleotide diversity values were observed
(Hd=0.968+0.003, 7=0.026+0.003). Based on the previously defined variable positions of haplotypes defined by Jansen et al (2002), we
groupped our haplotypes into haplogroups. 23 percent of the studied population (45 mares) belonged to haplogroup F1. Nearly 97% of the
analyzed population was classified into one of eight haplogroups defined by Jansen.et al. (2002). This study gives genetic information nearly
25% of the Hungarian population. Another possibility would be patterning more mares or involving more genetic marker in the study which
will assuming the possibility of a more comprehensive analysis.

Keywords: Hungarian draft, genetic diversity, mitochondrial DNA, D-loop control region, haplotype, haplogroup

BEVEZETES melési kornyezetiiket, foldrajzi eléfordulasukat, a po-
pulaciora vonatkozo6 adatokat — nagysaga, szerkezete —,

Az utdbbi évtizedekben a kiilonboz6 allatfajok faj- valamint a kiilonboz6 fajtakon beliili €s fajtak kozotti

tai esetében kiillonds hangsulyt fektettek a szelekcios genetikai diverzitast. Altalanosan elfogadott tény, hogy
programok hatékonysaganak novelésére, aminek ko- a fajtak kozotti valamint fajtakon beliili diverzitassal
szonhetden a korszeri molekularis genetikai modsze- kapcsolatos, részletes molekularis genetikai adatok nél-
rek alkalmazasa is egyre nagyobb teret nyert. A takar- kiilozhetetlenek gazdasagi allatfajtak genetikai er6for-
manyozasi technoldgia jitasaval, a felgyorsult szalli- rasainak hatékony irdnyitasdhoz (Weitzman 1993, Hall

tasi, valamint kommunikacios lehet6ségek révén a ¢és Bradley 1995, Barker 1999, Ruane 2000, Bruford et
nagy termelési képességli fajtak vilagszerte felvaltottak al. 2003, Simianer 2005, Toro és Caballero 2005, Toro
a helyi 6shonos fajtakat. Ez utobbiak jelenlegi els6d- et al. 2009). Az emlitett adatok kinyeréséhez a techno-

leges szerepe a génmeg6rzés. A génmegOrzEs sorsara logiai fejlodés ma mar szamos lehetéséget kinal a ku-
jutott fajtak genetikai értéke (kitlind masodlagos érték- tatd szamara. A vércsoportok, az enzim polimorfizmu-
mérd tulajdonsagok, ritka allélek folytan szamottevo sok, az antigének mar sikeresen alkalmazhatok, de mi-
diverzitas) ugyanakkor hozzajarul mind a jelenlegi, tokondrialis DNS, tovabba Y-kromoszémalis haplotipu-
mind jovébeni kivanatos tulajdonsagok megorzéséhez sokat, valamint mikroszatelliteket é&s SNP-ket (egyszerii
(Notter 1999, Bruford et al. 2003, Toro et al. 2009). szekvencia polimorfizmus) is elterjedten hasznalnak.

A gazdasagi allatok genetikai er6forrasai hatékony A géntartalékok megdrzésére iranyuld molekularis
iranyitasanak eldfeltétele, hogy atfogd ismeretekkel genetikai vizsgalatoknal jelenleg maga a fajta jelenti
birjunk a kiilonboz6 fajtak jellemz6irdl, beleértve ter- az alapegységet (Groeneveld et al. 2010). Valdszintisit-
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hetden a legtobb genetikai diverzitas feltérképezésére
iranyuld munka fajtakon beliil, nem pedig kiilonb6z6
fajtak kozott valosul meg. Ez a megéllapitas megegye-
zik Rosenberg et al. (2002) kovetkeztetésével human
viszonylatban.

A filogenetikai vizsgalatokat tekintve, eml6sok ese-
tében a mitokondrialis DNS igen széles korben alkal-
mazott molekularis eszkdz. Vila et al. (2001) megalla-
pitottak, hogy a haziasitott lovak tobb anyai alapitéra
vezethetok vissza, s ezzel magyarazhat6 a nagyfoku di-
verzitas a lovak mitokondrialis DNS haplotipusaiban.

A 16 teljes mitokondrialis genom szekvencia 1994
ota elérhetd (Xu és Arnason 1994). A genetikai marke-
rek alapvetden szarmazasellenérzésre hasznalhatok,
hogy a kiilonb6z6 genetikai variacié eltérd szintjei meg-
hatarozasra keriilhessenek altaluk. Nagy jelentdségt,
hogy igy lehetdség nyilik populaciok sszehasonlita-
sara és mas populaciokkal a rokonsagi fokok felderi-
tésére (Cothran és Van Dyk 1998, Canon et al. 2000,
Bjornstad et al. 2000, Juras et al. 2003, Tozaki et al. 2003,
Aberle et al. 2004). Szamos tanulmany foglalkozik a
mitokondridlis DNS D-loop régidjaval, mint a mito-
kondrialis DNS legnagyobb variabilitassal bird részé-
vel (Ishida et al. 1994). Ez annak tulajdonithato, hogy
itt a legnagyobb a szubsztiticids rata a mtDNS tobbi
szakaszahoz viszonyitva (Cann et al. 1984). A mole-
kularis genetikai, valamint evolicids tanulmanyokat
tekintve — lovak mitokondrialis DNS vizsgalata eseté-
ben — a legtobb esetben két hipervariabilis szegmens
~350-650 bazispar hosszl szakaszat analizaljak. Ez a
HVS-I: 15469—15834 nukleotid pozicio, és a HVS-II:
16351-16660 nukleotid pozicid. Mindezt a kontroll ré-
gion beliil (D-loop-15469—16660 nukleotid pozicio)
(Vilaetal. 2001, Jansen et al. 2002, Cieslak et al. 2010,
Gurney et al. 2010) végzik. A D-loop régi6 hipervaria-
bilitasanak kdszonhetden kivaléan alkalmas a mtDNS
az anyai vonalak feltarasara és a genom evollicidjanak
modellezésére.

Az emlitett mtDNS D-loop régidjat felhasznalva
célunk volt meghatarozni a mintdzott magyar kancaal-
lomany alap genetikai diverzitas mutatdit, tovabba a
kiilonboz6 haplotipusok alapjan a populaciot korabbi
tanulmanyok felhasznalasaval haplocsoportokba ren-
dezni.

ANYAG ES MODSZER

A mintak elokészitése

Annak érdekében, hogy ennek az 6shonos 16fajta-
nak a genetikai forrasait megismerhessiik, a mitokond-
rialis DNS D-loop régidjat hasznaltuk a genetikai di-
verzitas mutatok meghatarozasahoz. Tehettiik ezt azért,
mert a mitokondrialis genom egy¢éb szakaszaihoz vi-
szonyitottan ez a régid a legvaltozatosabb rész. A min-
tak kiilonboz6 hazai tenyésztok torzskonyvi nyilvan-
tartasban szerepld kancaitol szarmaztak, igy az egyedi
azonosito alapjan szarmazasuk is nyomon kovethetd. Je-
len vizsgalatban 195 minta képviselte a magyar kanca-
allomanyt. A gDNS izolalasa sorény mintakbol tortént
(FAO/TAEA 2004). Az labormunkalatok a Debreceni
Egyetem MEK Allatgenetikai Laboratoriumaban tor-
téntek.

A protokollnak megfeleléen a levagott szérhagy-
makra 100 pl Hair Buffer keriilt kimérésre, mely az
alabbiakat tartalmazta: 250 pul Tween 20; 5 ml 10 mM-
os PCR reakciokhoz alkalmazott puffer, igy nem tar-
talmazott MgCl,-t; valamint 5 ml MgCl, (25 mM). A
reakcio katalizalasa érdekében 1 pl proteinase K-t
(20 mM) adtunk minden mintdhoz. Ezt kdvetden a
mintakat elobb 60 percre 37 °C-os, majd 20 percre
80 °C-os vizfiirddbe helyeztiik inkubalas céljabol. A
tovabbi analizis megkezdése eldtt a mintak koncentra-
cigjat NanoDrop® ND-1000 késziilékkel ellendriztiik.
A PCR reakcio sikeressége érdekében mintaink kon-
centraciojat 10 és 100 mg/1 kozé es6 értékre higitottuk.

PCR reakciék optimalizalasa

A primertervezés soran a Primer3 programot hasz-
nalva a mitokondrialis DNS D-loop régidjaba tervez-
tiink primereket (1. dbra), melyet az optimalis PCR
reakcid koriilményeinek beallitasa kovetett.

Fontos 1épés volt a PCR kondiciok, valamint a
sziikséges reakcioelegy meghatarozasa. Az amplifika-
ciohoz sziikséges reakcidelegy Osszetevoi a kovetke-
z6k voltak: 1 pl genomialis DNS izolatum (10-100 mg/1),
25 mM-os ANTP /Fermentas, 25 mM-os GoTaq Flexi
Buffer Promega, 25 mM-os MgCl, Promega, Sigma
forward és reverse primer egyenként 10 pmol/pl-os,
dH,0. Sikertelen PCR reakciot kovetden, egyszerre

TAACATGAATCGGCGGACAGCCAGTGGAACACCCATACGTAATTATCGGCCAACTGGCCTCAATCCTCTACTTCTCCCTAATTCTCATTTTTATACCACTCGCAAGCACCATCGA
AAACAATCTTCTAAAATGAAGAGTCCCTGTAGTATATCGCACATTACCCTGGTCTTGTAAACCAGAAAAGGGGGAAAACGTTTCCTCCCAAGGACTATCAAGGAAGAAGCTCTA
GCTCCACCATCAACACCCAAAGCTGAAATTCTACTTAAACTATTCCTTGATTTCTTCCCCTAAACGACAACAATTTACCCTCATGTGCTATGTCAGTATCAGATTATACCCCCACAT
AACACCATACCCACCTGACATGCAATATCTTATGAATGGCCTATGTACGTCGTGCATTAAATTGTCTGCCCCATGAATAATAAGCATGTACATAATATCATTTATCTTACATAAGT
ACATTATATTATTGATCGTGCATACCCCATCCAAGTCAAATCATTTCCAGTCAACACGCATATCACAGCCCATGTTCCACGAGCTTAATCACCAAGCCGCGGGAAATCAGCAACC
CTCCCAACTACGTGTCCCAATCCTCGCTCCGGGCCCATCCAAACGTGGGGGTTTCTACAATGAAACTATACCTGGCATCTGGTTCTTTCTTCAGGGCCATTCCCACCCAACCTCGC
CCATTCTTTCCCCTTAAATAAGACATCTCGATGGACTAATGACTAATCAGCCCATGCTCACACATAACTGTGATTTCATGCATTTGGTATCTTTTTATATTTGGGGATGCTATGACT
CAGCTATGGCCGTCAAAGGCCTCGACGCAGTCAATTAAATTGAAGCTGGACTTAAATTGAACGTTATTCCTCCGCATCAGCAACCATAAGGTGTTATTCAGTCCATGGTAGCGG
GACATAGGAAACAAGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGC
ACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACC
TGTGCACCTGTGCACCTACCCGCGCAGTAAGCAAGTAATATAGCTTTCTTAATCAAACCCCCCCTACCCCCCATTAAACTCCACATATGTACATTCAACACAATCTTGCCAAACCC
CAAAAACAAGACTAAACAATGCACAATACTTCATGAAGCTTAACCCTCGCATGCCAACCATAATAACTCAACACACCTAACAATCTTAACAGAACTTTCCCCCCGCCATTAATAC
CAACATGCTACTTTAATCAATAAAATTTCCATAGACAGGCATCCCCCTAGATCTAATTTTCTAAATCTGTCAACCCTTCTTCCCCC

Megjegyzés: a sziirke hattérben megjelend szekvencia részletek az alkalmazott primerparokat jelolik, melyek azonosak a referencia szekven-
cia megfeleld részleteivel. Vizsgalataink soran az alahtzassal jelolt szekvencia szakaszt hasznaltuk.

Figure 1: The sequence detail of the D-loop region of the horse mtDNA in FASTA form
Note: sequence information on the gray background indicate the used primer pairs which are the same as corresponding details on the refer-
ence sequence. In our study we used the sequence underlined section.
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maximum két komponensen és/vagy kondicion valtoz-
tattunk. A PCR reakciok kiindulé kondicié beallitasai
az I. tablazatban szerepelnek.

1. tablazat
PCR reakcié kondicioi
Kezd6 denaturacio(1) 95 °C 10 min
Denaturacio(2) 95 °C 20 sec
Primerek kapcsolédésa(3) 62 °C 30 sec 35 ciklus(6)
Elongécié(4) 70 °C 30 sec
Zar6 szakasz(5) 72 °C 10 min
10 °C 0

Table 1: PCR conditions
Initial denaturation(1), Denaturation(2), Annealing(3), Extention(4),
Final extention(5), 35 cycle(6)

Mivel a primerek betapadasa a megfeleld helyre a
feltapadasi homeérséklet fliggvényében valtozik, igy ezt
a homérsékletet vizsgalatainkat megel6zéen, korabban
gradiens PCR-el meghataroztuk. A PCR reakciok si-
kerességét (primer megfeleld helyre vald feltapadasa,
melléktermék mennyisége) 2%-os agardz gél elektro-
forézissel ellendriztiik, melyet a kovetkezd dsszetevok
alapjan korabban elkészitettiink: 2% Seakemagarose,
1x TAE (Tris-acid-EDTA) puffer, majd az igy kapott
elegyhez GelRed (Biotium, USA) DNS festéket ad-
tunk. PCR termékeinkbdl mintanként 3 pl-t vittiink fel
az agardz gélre, majd 100 V fesziiltségen addig futat-
tuk — TAE puffer kozegben —, mig a jeldlofesték el
nem érte a gél alsé részét. A PCR termék tisztitasat a
Viogene DNA/RNA Extraction (PCR-M Clean up
System) kit-tel végeztiik, a gyartd utasitasai alapjan.

Adatok értékelése

El6készitett mintainkat a Macrogen Company
(Hollandia, Amszterdam) cég részére kiildtiik el, mely
cég segitségével tortént azok szekvenaltatasa. Analizi-
15531-15752 bazisparok kozott végeztiik, mely 0ssze-
sen 222 bazispart jelentett. A nukleotid bazisok helyes
olvasésat, valamint a szekvenciak illesztését a Codon-
CodeAligner V.6.0.2. program segitségével végeztiik.
A statisztikai értékelés a Mega szoftvercsomag két ver-
zidjaval tortént: Mega6 (Tamura et al. 2013), és Mega7.0
(Kumar et al. 2016). A haplotipusok szamat, a haploti-
pus és nukleotid diverzitast és a kiilonb6z6 diverzitas
mutatokat a DnaSP5 (Librado és Rozas 2009) 1. és a
Mega6 programokkal szamoltuk (Tamura et al. 2013).
A haplocsoportok egymashoz viszonyitott tavolsag-
értékei alapjan késziilt Maximum Likelihood fa a
Mega7 (Kumar et al. 2016) programmal késziilt.

EREDMENYEK

Vizsgalataink soran szazkilencvendt 222 bazispar
hosszt a mitokondrialis DNS D-loop regi¢jan beliili
szekvencia analizisét végeztiik el. 41 polimorfikus
helyet hataroztunk meg, amely 39 haplotipust ered-
ményezett (h=39). A 39 haplotipust tekintve 18 olyat
detektaltunk, mely minddssze egyetlen egyeddel kép-
viseltette magat. Ezek a kovetkezoek voltak: 1-es, 2-es,

4-es, 5-0s, 7-es, 11-es, 13-as, 16-0s, 19-¢s, 21-¢s, 23-as,
25-0s, 27-es, 28-as, 29-¢s, 31-es, 32-¢s, valamint a 37-
es haplotipusok. Mindebbdl kdvetkeztethetiink a fajta-
ban fellelhetd igen nagyfoku diverzitds mértékére. A
legnagyobb egyedszammal a 34-es haplotipus rendel-
kezett, 30 kancaval. Az atlagos paronkénti eltérés k=
6,825 volt. Nagyfokt haplotipus és nukleotid diverzitas
értékeket tapasztaltunk (Hd=0,968+0,003; n=0,026+
0,003), mely szamszerint tobbnek bizonyult, mint Moridi
et al. (2012) altal, az irani lovaknal tapasztalt érték;
ugyanakkor hasonléak Pérez-Gutiérrez et al. (2008) és
Zhang et al. (2012) eredményeihez, amelyek 0,975 és
0,977 értéket vettek fel. Kapott haplotipusainkat 6ssze-
vetettiik a Hill et al. (2002) altal is hasznalt Génbank-
ban elérhetd Equus caballus referencia szekvenciaval.
Meg- hataroztuk a variabilis pozicidkat a mar korab-
ban emlitett 15531-15752 bp szekvencia részleten (2.
abra).

A meghatarozott variabilis pozicidk alapjan a ka-
pott haplotipusokat a Jansen et al. (2002) altal korab-
ban definialt haplocsoportokba soroltuk. A MEGA7.0
programcsomag segitségével teszteltiik a kiillonbozo
szubsztiticios modelleket. Ez a teszt a Tamura 3-para-
meter (Tamura 1992) + G modellt javasolta az adott
szekvenciak esetében. Az evollcios ratak haplotipusok
kozotti kiilonbségek felderitéséhez diszkrét Gamma
eloszlast hasznaltunk. 1000 ismétléses bootstrap fat
hasznalva az adott taxon elemzésével képet kaptunk
egyedeink evoltcios hatterérdl (Felsenstein 1985).

A vizsgalt allomany 23%-a, azaz 45 kanca az F1
haplocsoportba tartozott. Igen gyakori haplocsoport-
nak bizonyult a D2, mely 42 egyedet és 6 haplotipust
foglalt magaban. Az elemzett populacio kozel 97%-a
besorolhat6 volt a Jansen et al. (2002) altal meghataro-
zott 8 haplocsoport valamelyikébe, annak ellenére,
hogy 6 dsszesen 17 csoportot definialt. Legritkabb hap-
locsoportunk az A6, illetve a C2 volt, amelyek mind-
Ossze egyetlen egyeddel képviseltették magukat. Két
haplotipus 4 kancaval a G haplocsoportba tartozo va-
ridbilis helyeket mutatott, amely meglehetdsen ritka.
McGahern et al. (2006) legtobb fajtat 6sszehasonlitd
kutatasaban mindossze egy archaikus, 25 eurdpai, két
kozel- és két tavolkeleti 16 tartalmazott G haplocso-
portba sorolhat6 szekvenciat (3. dbra).

KOVETKEZTETESEK

Osszességében elmondhatd, hogy a magyar hideg-
vér fajta jelenleg hozzavetélegesen 800 kancat szam-
1al6 allomanya tulélését a tenyésztési programoknak
koszonheti. Ennek kovetkeztében az alloméanyban fel-
lelhetd kiilonboz6 haplotipusok gyakorisaga attol figg,
hogy a kiilonbdz6 kancak milyen mértékben keriilnek
bevonasra a tenyésztésbe. Fontos tehat feltérképezniink
a mintazhaté allomany genetikai hatterét, hisz nem
tudhatjuk, mely kancak hordozzak az eredeti alapitok
genetikai jegyeit. Jelen tanulmany a magyarorszagi al-
lomany kozel 25%-ardl ad genetikai informaciokat. 41
polimorf helyet hataroztunk meg, amely 39 haplotipust
eredményezett. 18 olyat detektaltunk, mely minddssze
egyetlen egyeddel képviseltette magat.
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2. abra: Variabilis nukleotid poziciék

1 1111111111111 11111111111111111111:1
Ref. Génba_nk_i 5 555555555 5555552555555 5555555 55 5 5 5 5
azonosité: 5 5 5 5 5 5 5 5 5 5 6 6 6 6 6 6 6 6 6 6 6 6 6 6 6 6 6 6 7 7 7 7 7 7 7
szekv. X795471 3 3 3 3 4 6 6 9 9 9 0 0 0 0 0 1 1 1 3 3 4 4 5 5 6 6 7 8 00 1 2 2 3 4
4 6 B8 2. 6 7 05 o J 2. 3. .4 S 0 e e —— e —
HcSHapI N A C T A C T T AA T G T CT GAAT T CTAATGAGATCCG G T A
2 1 1 c T s : A
A6 2 1 . G . G A A
A2 3 4 LT .G T .o .G . A Lo A
Al 4 1 G T C 5 T . =T .G LA 2 € LA
AL 5 1 T =6 s 4 T G 8T .G . A 5 € . A
Al 6 2 .T .G A LT .7 .G . A . c LA
AL 7 1 .T .G .T . T .. LA . € LA
A1 8 a T G T €T G A c LA
AL 9 19 o .G . T o G . A «iC LA
Al 10 3 3 i o T . G s T T . .G LA g € LA
D2 11 1 LT c .G G . A
D2 12 12 LT . .. co. .G A
D3 13 1 s 3 “ . T C A . G A
D3 14 24 LT ;i€ .T C A . G A
D2 15 3 LT . .T ¢C .G A
D2 16 1 . . c .T ¢C .G A
D2 17 8 T C .T ¢C .G A
D2 18 16 T . .T ¢C S .G : _ A
G 19 1 o€ .T G G .G c 3 i€ A
G 20 3 . . T .G G c . c AL
F2 21 1 c . c LT LA . c AA .G
F2 22 5 T A C A A G
F2 23 1 B N s G AA .G
F2 24 2 LT LA A e AA .G
F2 25 1 LT LA i € A .G
Bl 26 2 G LT LA G . . c A .G
F2 27 1 . T LA G ¥ % % - A . G
F2 28 1 g .T C A .G & iC A
B2 29 1 G : s T € .G 5 C A
F1 30 2 .G LT LA .G . c A
F1 31 1 .G LT LA .G . c LA
F1 32 1 : T .G = T A
F1 33 5 : LT ; .G s € A
F1 34 30 .G . T A .G . i€ A
F1 35 6 . .G LT .o .G W S A
B2 36 22 .G : o .G T A
B2 37 1 . G & = S T A
Bl 38 2 g 3 G g 1. @6 ¢ A
A2 39 3 T T .G . A A

Megjegyzés: az abran a variabilis nukleotid pozicidkat tintettiik fel az altalunk vizsgalt 222 bazisparos mitokondrialis DNS D-loop régidban.
Referenciaként a Genbank-ban elérhetd X79547.1 Equus caballus szekvenciat hasznaltuk. Jelmagyarazat: Hes=haplocsoport (Jansen et al.
2002), Hap=haplotipus, N=vizsgalt kancak szama.

Figure 2: Variable nucleotide positions
Note: this table contains variable nucleotide positions in a 222 bp mtDNA D-loop fragment. Reference sequence from Genbank X79547.1. Ex-
planation of symbols: Hecs=haplogroups (Jansen et al. 2002), Hap=haplotypes, N=number of mares.

3. dbra: A Jansen et al. (2002) féle haplocsoport meghatarozasa a detektalt 39 haplotipus esetében
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Figure 3: Haplogroups detected by Jansen (2002) in connection with our 39 haplotypes
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Ennek koszonhetden, valamint a nagyfoku haploti-
pus és nukleotid diverzitas értékekbdl adodoan el-
mondhatjuk, hogy jelen vizsgalt fajta igen nagymérté-

kit genetikai diverzitassal bir. Mindazonaltal elmond-
hato, hogy ez a vizsgalat csupan kiindul6 pontja volt
egy teljes, atfogod genetikai analizisnek.
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