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OSSZEFOGLALAS

Az elmult szaz év alatt ezer dllatfajta felmorzsolodott, mara a hazidllatfajtak harmada a veszélyeztetett kategoriaba keriilt. Erre a sorsra
Jutott a hucul 16 is, melynél a fajtafenntartas mellett a genetikai diverzitasuk megdrzése is kiemelt szakmai feladat. Ennek egyik kifejezdje a
populdciot létrehozo him- és ndivariu egyedek szama, ami azok mindségével egyiitt meghatdarozza a fajta genetikai valtozatossagat. Ezen til,
minél tébb alapitora vezethetd vissza egy allomany, anndl hosszabb ideig képes a genetikai megujuldasra. A térzskényvek a kancacsaladok és
a mén genealdgiai vonalak vezetésével ezt képesek dokumentalni, de a molekularis genetikai vizsgalatok, konkrétan a mitokondridlis DNS
elemzése teheti egyértelmiivé az anyai alapiték (kancacsaldadok) pontos meghatdrozdsat. Igy valhat még megbizhat6bba a genetikai diverzitds-
védelem, ezzel egyiitt a fajtafenntartas. A kutatds soran a vizsgalando szakaszba tervezett primerpdrok tervezését kovetden kivalasztdasra keriilt
a legmegfelelobb szamunkra, ami a citokrom b régioban foglal kézre 1092 bp hoszzii régiot. A PCR reakcio sikeres optimalizalasa utan 170
hucul kanca szekvencidjanak a meghatdrozasa kovetkezett. A mintdk tiz haplotipust hoztak létre, ami joval kevesebb, mint a méneskonyvben
vezetett kancacsaladok szama. Tovabbi vizsgalatok indokoltak a reprezentativabb eredmények kialakitasahoz, hosszu tavii kévetkeztetések levo-
nasahoz.

Kulesszavak: mitokondrialis DNS, citokrom b, hucul, 16
SUMMARY

Hundred animal species have disappeared during the last century. By this time, approximately one-third of domestic animals have been
in the endangered category. Hucul horses are also in this category; furthermore saving the genetic diversity beside the race preservation is an
important challenge as well. The number of mares and stallions is only one of the expressive elements of genetic diversity, together with their
quality determine the genetic variability of this breed. Beyond that, if an exact breed can originates from more founders, it can be more renewed
genetically. Stud book documents these data by registering the mare families and stallions’genealogical lineage. Molecular genetics, especially
mitochondrial DNA analysis can make the precise identification of mare families possible. As a result of these molecular based methods,
protection of genetic diversity, as well as breed preservation became more reliable. Afier the primer designing, the optimal primer pair was
chosen which targets a 1092 bp length DNA sequence in the cytochrome b region. After the successful PCR optimalisation, we determined 170
Hucul mares’ sequences. According to our results, the samples compose ten haplotypes, which are much less, than the registered number of
mare families in the stud book. Further investigations are needed to reach more representative results, and drawn the further consequences.
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BEVEZETES A hucul 16 a Karpatokban, a Tisza, a Prut, a Csere-
mosz, a Putila, a Brodina forrasvidékén, Bukovina,
Az 1992-es Rio de Janeiro-i konferencia 6ta egyet- Galicia, Magyarorszag hatarteriiletén ¢16 hucul nép

értés van abban, hogy a haziallat-fajtak megdrzése is a kezén kialakult, jol jellemezhetd, primitiv 16fajta
vilag biodiverzitasanak védelméhez tartozik (Bodo, (Mihok, 2004, 2006b). A fajta rendkiviili tulajdonsa-
2002). Napjainkban, csak a teljesitményt eldtérbe he- gait a hegylakok értékelték nagyra, hiszen tokéletesen

lyez0 allattenyésztés soran, a kedvezdtlenebb elsddle- alkalmazkodott az uttalan hegyi koriilményekhez, a
ges értékmérd tulajdonsagokkal rendelkez6 fajtak hat- zord iddjarashoz, a szegényes takarmanyozashoz. A
térbe szorulnak, lassan feleslegessé valnak (Mihok, fajta tudatos, torzskdnyvi nyilvantartason alapuld te-
2006a). Ugyanakkor kialakultnak lehet tekinteni a hazi- nyésztése az 1800-as évek végeétdl kezdodott meg, amit
allatok génjeinek védelmét, a genetikai kdrnyezetvé- megtort az elsd vilaghaboru. A habort soran szdmos
delmet, vagyis a géntartalékok fenntartdsanak, meg- athelyezés, evakualas, széjjelosztas és visszatelepités
Orzésének elméletét. Az alkalmazott allattenyésztési tortént, ami 0j torzskdnyvi nyilvantartassal folytato-
genetika vilagkongresszusokon rendre helyet kap a ge- dott. A ma ismert genealdgiai vonalai és kancacsalad-
netikai diverzitas-védelem, mint tudomanyos vitak té- jai az elsé vilaghabor( utan teremtédtek meg, kétséget
maja. Ez ma mar hozzatartozik a fenntarthato fejlédés hagyva a feldl, hogy az els6 vilaghaboru el6tti kanca-
elvéhez, és a génkészletek molekularis modszerekkel allomany milyen mértékben kapott (kaphatott) szerepet
val6 vizsgalata folyamatosan elétérbe keriil (Bodo, a habort utani és ma ismert kancacsaladokban. A genea-
2002; Mihok, 2011). Kitind példa erre Magyarorsza- logiai vonalaknal, inkabb torzseknél ez nem kérdés,
gon a szilirke marha és a mangalica sertés esete (Mihok, mert két torzse (Goral és Hroby) egyértelmien a régi
2006a). Bizonyos polimorfizmus vizsgalatok torténtek lucsinai tenyészet tovabbvivdje, a tobbi (Ousor, Piet-
mar a hucul 16fajtanal is (Mihok, 2011). rosu, Prislop, Gurgul és Polan) az 1930-as évektol épiilt
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fel. A lotenyésztés altalanos valsagabol, a lovassport
szakagakra szoritkoz6 16hasznalatabdl, a hucul 16 ere-
detileg is sziikre szabott tenyészkorzetébdl kdvetkezo-
en a fajta ma kislétszamu, veszélyeztetett sorsu katego-
riaba sodrddott és Romania, Lengyelorszag, Csehor-
szag, Szlovakia, Ausztria, Magyarorszag egyiittes
tenyészkanca-létszama alig éri el az 5000 egyedet. A
felsorolt torzsek (a torzsek egyes genealdgiai vonalai)
tisztasdganak a megdrzése, folyamatos tenyésztése a
cél, de 1j vonalak alapitdsa nem indokolt (Mihok,
2004, 2006b; Rola et al., 2011). A kancacsaladoknal
nem ilyen egyértelmi a helyzet, részben a mar fentebb
emlitettek miatt, részben azért, mert a mai teljes allo-
many két fészekbdl (az egykori galiciai Zabie és kor-
nyéke, valamint a hucul vidék Lucina kornyékével)
szarmaztathatd és szamos fajtaalapitot sorolnak fel az
Osztrak-Magyar Monarchia felbomlasat kdvetden
1étrejott, ma hucult tenyésztd orszagok. A torzskonyvek
ugyan dokumentaljak a kancacsaladokat és 43 kanca-
csaladot tartanak nyilvan a mar emlitett orszagokban,
de feltételezhetdek atfedések az orszagok kozott, vala-
mint a haboru el6tti és utani kancacsaladok kozott is
(Mihok, 2011). Ezt mar képtelen a torzskényv meg-
oldani, ehhez a molekularis genetikai vizsgalatok adta
lehetdséget célszerli igénybe venni. A mitokondrialis
DNS vizsgalattal valhat megbizhatova a napjainkban
egyre fontosabb genetikai diverzitas-védelem (a ritka,
de anndl értékesebb genotipusok szaporitdsa, meg-
Orzése), ezzel egylitt a génmegdrzés szabalyai szerinti
fajtafenntartas.

A hucul kislovak tényleges anyai alapitdinak (a
fajta kancacsaladjainak) meghatarozasara alkalmas a
mitokondridlis DNS (mtDNS) vizsgalat. A mtDNS
maternalisan, a genomialis DNS-tdl fiiggetleniil 6rok-
16dik, osztodasa nem koveti a magi osztodas szabalyait
(Csaba, 1988). Replikacioja folyamatos, osztédasa a
baktérialis replikaciohoz hasonlit, egy bizonyos méret
elérése utan kettéosztodik. Az egy kopidban jelenlévo
génjei nem vagy csak nagyon rovid intronokat tartal-
maznak (csak kevesebb, mint 10%-a nem k6dolo szek-
vencia a mitokondrialis genomnak) (Csaba, 1988; Toth
és Hegyesi, 2007). A mtDNS sokkal érzékenyebb a
mutaciok kialakulasara, mint a genomialis DNS, mivel
az oxigén szabad gyokok nagyobb mennyiségben kép-
z6dnek és a DNS hibajavitasra sem keriil sor, a repair
rendszer hianya miatt. A sejtmagi DNS-hez viszonyi-
tott mutacios rataja megkozelitdleg tizszer nagyobb,
igy a mitokondrialis DNS-nek nagyobb az evoltcios
sebessége (Adam, 2001). A magas evolucids rata ko-
vetkeztében a mtDNS-t nagyfoku polimorfizmus jel-
lemzi. Ennek és a maternalis 6roklodésnek kdszon-
hetden pedig kivaloan alkalmas az mtDNS anyai vona-
re (Boore, 1999). A filogeografia a haplotipusok fold-
rajzi eléfordulasanak és leszarmazasi kapcsolatainak
Osszekapcsolasaval alakul ki, segitségével bepillantast
nyerhetiink a kiillonb6z6 populaciok leszarmazasi kap-
csolataiba (Pecsenye, 2006). A populaciok mtDNS-ei
kozotti kiilonbségek (melyek a torzsfejlodés szempont-
jabdl fontosak) évezredek alatt alakulnak ki és hiien
tiikkrozik az adott populaciok szétvalasanak idejét (a
mutacio 1étrejotte eldtt vagy utan) (Brown, 2007). Az

utobbi években a mtDNS citokrém b régio szekvencia-
valtozasanak vizsgalatai fontos szerepet toltottek be a
szarmazas-ellendrzések soran (Farias, Orti et al., 2001).
A citokrom b (Cyt-b) az oxidativ foszforilacidoban f6-
szerepet jatszo gének egyike, tovabba az altala kodolt
fehérje struktaraja és funkcioja is jol ismert a kutatok
szamara. Kitlinden alkalmazhaté molekularis filoge-
netikai vizsgalatokban. A Cyt-b gén lassan és gyorsan
evolvalodo kodonokat is tartalmaz, konzervativabb és
variabilisabb régiokkal vagy doménokkal is rendelkez-
het (Castresana, 2001). A hucul populaciok mtDNS-ének
vizsgalataval betekintést nyerhetiink az egyes popula-
ciok kozotti kapesolatokba és azok genetikai hatterébe.
A kutatas célja a valodi alapitok szamanak meghataro-
zasa, atfedések kimutatdsa, az esetlegesen el6fordulod
méneskonyv-vezetési hibak feltarasa, figyelemfelhivas
a kivételes genotipussal rendelkez egyedekre.

ANYAG ES MODSZER

A mintak kiilonb6z6 hazai ménesekbdl, a torzs-
konyvi nyilvantartas szerint kiilonb6z6 csaladoktol
szarmaztak, amelyek feldolgozasara a Debreceni Egye-
tem MEK Allatgenetikai Laboratoriumaban keriilt sor.
A genomialis DNS izolalasa szérhagymabdl tortént
(FAO/TAEA, 2004). A primertervezés soran a Primer3
programot hasznalva a mtDNS D-loop ¢és citokréom b
PCR reakcid koriilményeinek beallitasa kovetett. A
szekvenalashoz hasznalt primerek kivalasztasa: hét pri-
merparbol négy primerpar tervezése a D-loop régioba,
tovabbi harom primerpar tervezése pedig a citokrom b
régioba tortént a 16 mtDNS-én beliil (acc no: X79547).
A primerek altal hatarolt szekvenciak az /. abran lat-
hatoak. A primerek tesztelése utan meghatarozasra ke-
rilt az optimalis feltapadasi homérséklet és a PCR
kondicio, amelyek a kovetkezok: 95 °C 10:00 perc, 35
ciklus 95 °C 0:30 perc, 62 “C 0:45 perc, 72 °C 0:30
perc, 72 °C 10:00 perc, 4°C. Az amplifikacidohoz sziik-
séges reakcioelegy a kovetkezd: 1 ul izolalt DNS, 1 pl
dNTP (2 mM) /Fermentas/, 2 ul 5X Colorless GoTaq
Flexi Buffer /Promega/, 1,5 ul MgCl, (25 mM) /Promega/,
0,1 pl reverse és 0,1 pl forward primer (10 pmol/ul)
/SIGMA/, 0,07 ul GoTaq DNA polymerase (5 u/pl)
/Promega/, 4,23 ul dH,O. A nukleinsavak elvalasztisa
elektroforézissel (2%-o0s Seakemagaroz, 1X TAE puf-
fer, 0,5 mg/ml Gelred vagy Grsafe) tortént, a termékek
ellendrzése céljabol. A PCR termék tisztitasat a Viogene
DNA/RNA Extraction (PCR-M Clean up System) kit-
tel végeztiik, a gyartd utasitasai alapjan. A tisztitott
mértilk meg. A mintak szekvenaltatasa az Eurofins
MWG Operon cég segitségével valosult meg. Az ered-
mények bioinformatikai értékelése soran a leolvasott
nukleotidok helyességét a BioEdit programmal elle-
ndriztiik, a szekvenciakat a Clustal W programmal ha-
sonlitottuk Ossze, a statisztikai analizisek soran a
MEGAS5.1, a dnasp5 és a Network programcsomagokat
alkalmaztuk.
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1. abra: A16 mtDNS D-loop és Cyt-b régiéinak szekvenciarészletei FASTA formatumban

=>gi|577571|emb|X79547.1| Equus caballus mitochondrial DNA sequence, D-loop regio
ATTTCTTCCCCT. GTGC’I'ATGTCAG'!‘ATCAGATTATWCACCTGACATGCAATAT
CTTATGAATGGC ATTAAATTGTCTGCCCCATGAATAATAAGCATGTA TATCATITATCITACATAAGTACATTATA

TTATTGATCGTGCATACCCCATCCAAGTCAAATCATTTCCAGTCAACACGCATATCACAGCCCATGTTCCACGAGCTTAATCACCAAGCCGCGGG
TGTCCCAATCCTCGCTCCGGGCCCATCCAAACGTGGGGGTTTCTACAATGAAACTATACCTGGCATCTGGT
TCTTICTIICAGGGCCATICCCACCCAACCTCGCCCATTCTTITCCCCTTAAATAAGACATCTCGATGGACTAATGACTAATCAGCCCATGCTCACAC
ATAACTGTGATTTCATGCATTIGGTATCTTITITATATTITGGGGATGCTATGACTCAGCTATGGCCGTCAAAGGCCTCGACGCAGTCAATTAAATIG
AAGCTGGACTT. MA“GWAACCATAAGGTG”ATTCAGTCCATGGTAGCGGGACATAGGAAACAAGTGCACCT
GTGCACCTGTGCACCTGTGCA! ACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCT
GTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCT
GTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTGTGCACCTACCCGCGCAGTAAGCAAGTAATATAGCTTTICTTAATCAAACCCCCCCTACCCCCCATTAAACT
CCACATATGTACATTCAACACAATCTTGCCAAACCCCAAAAACAAGACTAAACAATGCACAATACTTCATGAAGCTTAACCCTCGCATGCCAAC
CATAATAACTCAACACACCTAACAATCTTAACAGAACTTITCCCCCCGCCATTAATACCAACATGCTACTTT. AATCMTAAMT!TCCA'I—
AATTTICT

>gl|4080632 1|gbJ|AYS515159.1| Equus caballus cytochrome B (CYTB) gene
CGACCAATGACATGAAAAATCATCGTTIGTATTTCAACTATAAGAACACCAATGACAAACATCTGGAAATCTC

TCACTCTTTTATTGACCTACCAGCCCCCTCAAACATTITCATCATGATGAAACTTCGGCTCCCTCCTAGGAATCT
GCCTA.ATC CTCCAAATCTTAACAGGCCTATTICCTAGCCATACACTACACATCAGACACGACAACTGCCTTCTCATCCGTCACTCACATCTGCCGA
GACGTTAACTACGGATGAATTATTCGCTACCTCCATGCCAACGGAGCATCAATATTTTTTATCTGCCTCTTCATTCACGTAGGACGCGGCCTCTAC
TACGGCTCTTACACATTCCTAGAGACATGAAACATTGGAATCATCCTACTTTTCACAGTTATAGCTACA NG TG GOIGIGRE  CCATGA
GGCCAAATATCCTTITTGAGGAGCAACAGTCATCACGAACCTCCTATCAGCAATTCCCTACATCGGTACTACCCTCGTCGAGTGAATCTGAGGTGG
ATTCTCAGTAGACAAAGCCACCCTTACCCGATTITTITIGCTTTCCACTTCATCCTACCC GTCGTACATITACTATIT
CTTCACGAAACAGGATCTAATAACCCCTCAGGAATCCCATCCGATATGGACAAAAT A ACCCATATTATACAATTAAAGACATCCTAGG
ACTCCTCCTCCTGATCTTGCTCCTACTAACTCTAGTATTATTCTCCCCCGACCTCCTAGGAGACCCAGACAACTACACCCCAGCTAACCCTCTCAG
CACTCCCCCTCATATTAAACCAGAATGGTCCTTCCTGTTTGCCTACGCCATCCTACGCTCCATTCCCAACAAACTAGGCGGCGTATTAGCCCTAAT
CCTCTCCATCCTGATCCTAGCACTCATCCCCACCCTCCACATATCAAAACAACGAAGCATAATATTICCGGCCTCTCAGCCAATGCGTATICTGACT
CTTAGTGGCAGACTTACTGAC, GCCAGTGGAACACCCATACGTAATTATCGGCCAACTGGCCTCAATCCTCTACT
TCTCCCTAATTICTCA GAAAACAATCTTCTAAAATGAAGA

Megjegyzés: az alahtizasok a szekvenciaval identikus primerparokat jelolik. Munkank tovabbi szakaszaban a folyamatos aldhuzassal kiemelt
,,E” primerpart talaltuk legoptimalisabbnak.

Figure 1: The sequences of the D-loop and Cyt-b region of the horse mtDNA in FASTA form
Note: the colours nominate the identic primer pairs. The "E’ primer pairs (highlighted by countinuously underline text) were found to be the
most optimal for the further work.

EREDMENYEK nek a 730 bp-nak az analizisét végeztiik el. AMEGAS.1
programcsomag segitségével a mintakat egymashoz il-
A primerparok tesztelését kovetden, a PCR reakciod lesztettiik. A molekularis torzsfa készitésénél az UPGMA

optimalizalasa utan, a gradiens (tobb hdmérsékleten hi- (Unweighted Pair Group Method with Arithmetic
bridizal6) PCR eredményeként az ,,E” primerpart talal- Mean) tavolsag alapu, klaszter modszert alkalmaztuk,
tuk a legmegfelelobbnek. Az ,,E” és az ,,F” primer- Kimura-2 algoritmussal, igy az 6sszes nukleotid gya-
parok esetében kaptuk a legkevesebb mellékterméket, korisagat egyformanak tekintettiik. A DnaSp program
¢és mivel az ,,E” primerpar hosszabb szakaszt fed le segitségével vizsgaltuk a hucul lovak kiilonboz6 diver-
(1092 bazispar hosszu terméket fog kdzre a mtDNS zitas értékeit, nevezetesen a haplotipust, illetve a varia-

citokrém b régidjan beliil), mint az ,,F” primerpar, igy bilis pozicidk szamat, a nukleotid gyakorisagot, vala-
a késoébbickben az ,,E” primerpar keriilt alkalmazasra mint az In/Del poziciokat. A haplotipusok vizsgalata

(2-3. dabra). eredményeképpen az egy haplotipusba tartoz6 kanca-
A vizsgalat soran 170 hucul minta mtDNS-ének kat egy kancacsaladnak tekintettiik. A vizsgalt 6sszes
citokrom b régidé bazisainak a meghatarozasa tortént, mintaban 10 haplotipust kiilonitettiink el, ami meg-

de a szekvenalas sordan az 1092 bp-bol 730 bp bizo- egyezik a MEGAS.1 programcsomag segitségével ka-
nyult értékelhetonek. A statisztikai értékelés soran en- pott eredményekkel.

2. abra: A primerparok tesztelése gradiens PCR késziilékkel

M 1A 2A 3A 4A 5A 6A 7A 8AIA10A1B 2B 3B 4B 5B 6B 7B 8B 9B M7D 8D 9D10D1E 2E 3E 4E SE 6E 7E 8E 9E 10E 1F 2F 3F 4F SF

M 10B81€2C3C4CS5C6C7C8C9C 10C 1D2D3DADSDED M 6F 7F 8F 9F 10F1G2G3G 4G 5G 6G7G 8G9G10G

Megjegyzés: a gradiens PCR segitségével a hét primerpart tiz hibridizacios hémérsékletet alkalmazva vizsgaltuk meg.
Figure 2: Testing the primer pairs by gradiend PCR
Note: analyzing seven primer pairs at ten different temperatures.
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3. abra: A PCR reakci6 utani tisztitas sikerességének
ellendrzése gélelektroforézis segitségével

Megjegyzés: a képen négy mintanak a tisztitas utan kapott termékei
lathatoak egy kb-os létrat alkalmazva (M).

Figure 3: Verification of the purification after the PCR was
performed by gel electrophoresis
Note: this figure shows the product of 4 samples after the purification,
(M) means an 1 kb lenght DNA ladder.

A mintak szekvenciaiban inszerciot és deléciot nem
talaltunk. A Network programcsomaggal készitett halo
eredményei alapjan ugyanazok a jellemzok allapitha-
tok meg, a 10 haplotipus jol elkiiloniil egymastol. Az
elsé haplotipusba egyarant keriiltek mintak a torzs-
konyvvezetés szerinti 4Kitca, az SPlosca, az Aspirans,
a 882Gelnica, a 17Aglaia és a 2Lucina kancacsala-
dokbol. A masodik haplotipusba 11 mintabol hét a
86Deremoxa kancacsaladba tartozott. A harmadik hap-
lotipust egyetlenegy minta képezte, mig a negyedik
haplotipus esetén nyolc mintabol hét az 1Panca csa-
ladba tartozott. A kovetkezd haplotipusban nagyrészt
a 882Gelnica kancacsaladbol keriiltek ki az egyedek, a
hatodik haplotipusban a 4Kitca és Wrona kancacsa-
ladba soroltak lelhetéek fel. A hetedik, nyolcadik és ki-
lencedik haplotipus esetén az Arvacska, az Aspirans és
a 12Sarata kancacsaladok kiiloniiltek el. A hetedik
haplotipusba a 48 mintabol harom kivételével az Ar-
vacska kancacsalad egyedei keriiltek, a nyolcadik hap-
lotipus esetében 40 mintabol 11 mutatott a ménes-
konyvi adatokkal dsszevetve eltérést, a tobbi egyed a
méneskonyv szerint is az Aspirans elnevezésii kanca-
csaladba tartozik. Ez utébbiak nehezen értelmezhetdk
a torzskonyvvezetés sziilo: ivadék logikdjabol felépitett
rendszerével. Az utolsd haplotipusba 26 minta keriilt,
ebbdl négynél szerepel a méneskonyvben masik kanca-
csalad, mint ami a haplotipusra jellemzd, azaz a
12Sarata kancacsalad.

KOVETKEZTETESEK

A hucul fajta a tenyészkancak szamat figyelembe
véve, a génmegorzés/génvédelem osztalyozasi szaba-
lyai alapjan, a veszélyeztetett csoportba sorolando. Az
aktiv és pontos tenyésztéi munka eredményeképpen
maig fenntarthatonak bizonyult, de a fajta genetikai
sokszinliségének megmaradasahoz, a génmegdrzés
szabalyai szerinti tudatos tenyésztéshez okvetleniil

sziikséges a kancacsaladok pontos ismerete. A ménes-
konyv-vezetés az idok soran sok valtozason ment ke-
resztiil, ami felveti a pontositasok sziikségességét. A
fajta fenntartasa a genetikai diverzitds maximalis 6rzé-
se mellett ugyan nemzeti keretek kozott, de nemzetkozi
integracioban torténik. Ennek soran mindegyik orszag
(kozte Magyarorszag is) a lehetd legtobb kancacsalad
(minél tobb alapitora visszavezethetd egyed) fenn-
tartasara torekszik, lényegében importok tjan, ami a
kancacsaladok atfedését is felveti (Mihok, 2011).
Jelen kutatas a hucul kancak kancacsaladokba so-
rolhatdsagat kivanta meghatarozni molekularis geneti-
kai marker alkalmazasaval. A mitokondrialis DNS
anyai agon 0roklodik és a hibajavité rendszer hianya
kovetkeztében nagyobb a mutacios rataja, mint a geno-
mialis DNS-nek. A primertervezés utan gradiens (t6bb
hofokon elvégzett) PCR reakci6 segitségével kivalasz-
tottuk a legmegfelelébb primerpart az altalunk ter-
vezett hét primer koziil. Ez a primerpar 1092 bazispar
hosszl terméket fog kozre a mtDNS citokrom b régio-
jéan beliil, amibdl a szekvenaltatast kovetden 730 bazis-
parnyi szakasz bizonyult vizsgalhatonak. A mitokond-
rialis DNS vizsgalat eredményeképpen tiz haplotipusba
kiiloniilt el a 170 hucul minta. A méneskdnyvben viszont
tobb kancacsaladot tartanak nyilvan, mint amennyi hap-
lotipust sikeriilt kimutatnunk. Feltiin6 a haplotipusok
¢és a torzskonyvszerinti kancacsalddok diszharmoéniaja
is. Az eltéréseket némely kancacsaldd kozos eredete,
akar torzskonyv-vezetési hibak is okozhatjak.
Megbizhatobb eredményekhez egy masik variabilis
szakasz vizsgalata latszik indokoltnak, amivel a kétes
esetek tisztazhatokka valhatnak, illetve 6sszehasonlit-
hat6 lesz a két szakasz vizsgalataként kapott haploti-
pus. A valos néivaru alapitd szamhoz kozelebb vihet
benniinket egy masik marker alkalmazasa is.

KOSZONETNYILVANITAS

17/2012. (II. 29.) VM rendelet az Europai Mez6-
gazdasagi Vidékfejlesztési Alapbol a genetikai eréfor-
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és veszélyeztetett mez6gazdasagi allatfajtak megorzé-
séhez nyljtandd tamogatasokbol, a Poni- ¢s Kislo-
tenyésztok Orszagos Egyesiilete el6finanszirozasaval
megvalositott kutatas.
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