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1. Bevezetés

I.1. Lehetséges szarmazastani kapcsolat az avarok és a honfoglaléo magyarok

kozott?

Miel6tt e két nép eredetérdl és kapcsolatardl szo esne, fontos kiemelni, hogy a
korabeli forrasokban szereplé népnevek nem feltétleniil a mai értelemben vett népeket
jelentik. Azok a csoportok, akik a nagy eurazsiai népvandorlas (1. tdblazat) idején a
sztyeppovezetben ¢€ltek, sokkal lazdbb szervezeti egységet alkottak, mint a mai, gazdasagi
alapon szervezddd allamok. Esetiikben a legfontosabb Osszetartd erd a kozds eredet
tudata. A vandorlds soran a vonulé népek Osszetétele folyamatosan valtozott a
csatlakozasok és kivalasok miatt, és igy a vezetd réteg is valtozhatott, maga utan vonva a
vandorlo6 nép elnevezésének valtozasat is (Némethi 1992).

Az Eurazsia tengelyét alkotd sztyeppén, amely Mandzsuriatdl egészen a magyar
Alfoldig huzodik, évezredeken at lovas nomad népek vonultak nyugat felé. Az avarok és
a magyarok is e sztyeppi népek egyik kicsiny részeként éltek hosszabb-rovidebb ideig.
Antropoldgiai adatok alapjan a népvandorlas korban a Kéarpat-medencétdl az Ural-Volga
vonaldig egy fobb embertani karakterében homogén alapnépesség jellemzd, melynek
gyokerei az Also-Dnyeper-Krim és Don-konyok térségének vaskori alapnépességében
keresendok (Mende 2008). Ez alapjan lehetséges, hogy az avar és a magyar honfoglalas
kori népesség genetikai gyokerét tekintve kapcsolatban all.

Az avarok Kr. u. 557-ben tiintek fol a Kaukazustdl északra. Mind régészeti
leletanyagat, mind embertani jegyeit tekintve heterogén népesség volt (Szathmary 1996).
A Kérpat-medencében az Avar Birodalomnak alapvetden harom korszakat kiiloniti el a
szakirodalom (1. tdblazat): a korai avar kor (Kr. u. 567-675), a kozépso, vagy atmeneti
avar kor (Kr. u. 675-700), és a késoi avar kor (Kr. u. 700—804). A birodalom tébb mint
200 éves fennallasa alatt a torténelem soran eldszor politikailag egyesitette a feltehetdleg
etnikailag heterogén Karpat-medencét, kiszoritva a gepidakat, langobardokat, s
bekebelezvén a szlavokat. Az Avar Birodalomnak az Kr. u. 803-as frank hadjarat vetett
véget. Az avarok ¢és a kiilonb6zd idében betelepiilt bolgar-torok népek, akik megérték a
magyar honfoglalast, feltehetdleg részt vettek a magyar népesség kialakulasaban (Szdéke

1996).



Arra vonatkozoan, hogy a magyar nép honnan jott és milyen Gtvonalon jutott el
végill a Karpat-medencébe, megoszlanak a vélemények. Legalabb 3-4 teriilet johet
szamitasba a magyar ,,0shazat” illetden: Kama-vidék, Dé¢l-Ural (eurdpai és szibériai
oldala egyaréant), esetleg Baskiria (Bona 2000). Kr. u. 893-ban a magyar szallasteriilet
Etelk6z volt. Az északnyugati szomszédsagukban ¢l6 Kazar Kaganatussal folytatott
sorozatos Osszetlizéseik kovetkeztében jutottak el az Etelkozbe. Innen vonultak az Al-
Dunahoz 839 t4jékan, és par év mulva mar a Karpat-medencében is feltintek lovas
csapataik. 894 tavaszan Bolcs Led bizanci csaszar szovetségre lépett Arpaddal és
Kurszannal Bulgéria ellen. A magyarok folényes gydzelmet arattak és gazdag zsakmanyt
gytjtottek. Ezt még egy morva szovetség kovette, aminek értelmében Panndnidban
harcoltak Szvatopluk mellett. Ezt kdvetden mar nem tértek vissza Etelkdzbe, mert ott a
besenySk tamadtak, hanem a Fels6-Tiszavidéken vartak be az Arpad vezetésével
bedzonld népet 895 tavaszan. Valdszinii, hogy a X. szdzad kozepéig, de legalabbis az
elejéig ez a teriilet volt a fejedelmi kdzpont is, amelyet a rendkiviili gazdagsagu leletek,
kiilonosen a diszes harci szablyak kimagasloé gyakorisaga bizonyit (Révész 1999).

Az avar és a magyar nép rokonsagi kapcsolata maig tisztazatlan, és sok vitat
kavar6 kérdés a torténelemtudomanyban. Tény, hogy a 7. szdzad vége felé egy uj
régészeti kultura jelent meg a Karpat-medencében, amelyet a régészeti leletanyagban a
griffes-indas ovveretek jeleznek. Ez a nép, melyet egyes bizanci forrasok (Theophanész
¢s Niképhorosz patriarka) a bolgarokkal azonositanak, a késé avar Osszefoglald nevet
kapta (Vasary 2003).

A Karpat-medence kiilonboz6 régészeti korti népességeinek embertani vizsgalata
tobb esetben is azt az eredményt hozta, hogy a klasszikus honfoglalo leletanyaggal
eltemetett honfoglalas kori népesség sokkal jobban hasonlit a késé avar kori, semmint az
Arpad-kori, 11. szazadi népességre (Ery 1994; Szathmary 1996). Ezt alatimasztjak a
honfoglalas kori magyar népesség mitokondrialis DNS vizsgalatdnak eredményei is
(Tomory 2007). A 38, 10-11. szazadi csontleletet két csoportra, a gazdag leletanyaggal
eltemetett klasszikus honfoglalokra, és a szegényes, 160 nélkiili sirokbol eldkertlt, Un.
koznépi mintdkra osztottak. A klasszikus honfoglalok tobbségében az ,.elsé generacios”,
10. szézadi réteghez tartoznak, mig a kdznépiek foként a 11. szazadi réteghez tartoznak.
A koOznépi csontleletek haplocsoport-megoszlasa igen hasonlit a mai eurdpai
populédcidokéhoz, mig a klasszikus honfoglalas kori mintacsoportban erds azsiai eredetii
genetikai hatds érvényesiil, a mintak harmada kifejezetten 4zsiai eredetli genetikai

mintazatot mutat (Tomory 2008).



A szakirodalomban szdmos nyelvészeti alapi okfejtés olvashatd arrdl, hogy a
Karpat-medencében mar az Arpad vezette honfoglalas elétt magyar nyelvii népesség ¢élt,
amelyre az avar-lakta régiok magyar helynevei utalnak (Gyorffy 1970; Nagy 1991).
Liptak P4l szerint a késd avar kori népesség a temetdk csontanyaganak antropoldgiai
jellege alapjan nagyon kozeli hasonlosagot mutat a honfoglalas kori népességgel (Liptak

1983).

Laszl6é Gyula elmélete szerint mar a 670-680-as években (tehat az avar korban),
nagy tomegul keleti népesség aramlott be a Karpat-medencébe, akiket onoguroknak, vagy
Uj avaroknak neveztek. Ez lehetett az elsd, mig a 9. szdzadban kovetkezett be a masodik
magyar honfoglalds. Tehat az Arpad vezette nép a Karpat-medencében mar egy nagy
létszami magyar (magyar nyelvil) népet talalt (Laszlo 1978). Tény, hogy a 7. szdzad
végén etnikailag ) népesség jelent meg a Karpat-medencében. Laszlo Gyula arra
alapozza nézetét, hogy az avar és a magyar szallasteriiletek mozaikszerlien kiegészitik
egymast. A késO avar leletek az agyagos teriileteken talalhatok meg nagy szamban, és
tobb szaz, vagy akar ezres 1étszdmu temetdik is vannak. Ez falutelepiilésekre utal. Ezzel
szemben a 9. szazadi honfoglal6 magyarok temetdi kis 1étszamuak, és altalaban homokos,
laza teriileteken fordulnak eld, ahol inkédbb az éllattenyésztés lehetséges. A Karpat-
medence kozépsd részén, amit Arpad magyarjai nem szalltak meg, és ahol a késd avar
temetok siiriin el6fordulnak, a helynevek magyarok. Laszlo Gyula erre alapozta azt, hogy
az itt €16 népeknek magyarul kellett beszélniiik. Vagyis a 9. szazadban a Karpat-

medencébe érkez6 magyarok nem telepiiltek erdszakosan ra az itt €16 avarokra.



Az ,,avar-magyar kontinuitast” jol példazza a Vors-papkerti temetd (Kolté 1996).
A Kr. u. 8-9. szdzadban kezdték haszndlatba venni, és régészeti leletanyaga négy
csoportra bonthatd: késé avar kori, IX. szazadi, honfoglalas kori (X. szazad), kora Arpad
kori (XI. szdzad eleje). Ez a temet0 ezidaig az egyetlen olyan teljesen feltart leléhely, ahol
folyamatos temetkezést figyelhetiink meg az avar kor utolsé szakaszatdl egészen az
allamalapitds idészakaig. Az avar temetdkben az elhunytakat rangjuk szerinti helyre
temették, a temetd keleti részén talalhatéak a gazdagabb, gyakorta lovas sirok, a temetd
nyugati felén pedig a szegényebb réteg, a koznép sirjai. A honfoglalok ezzel megegyezd
elrendezésben, felosztasban hasznaltdk a temetdt, s jelképes (koponya €s labszarcsontok,

vagy csak loszerszam) lovas sirjaik az egész csontvazat tartalmazo avar sirok kozelében

talalhatoak.
IDORENDI TABLAZAT
Kr. e. VI. évezred Koros-Srtacevo komplex a Karpat-medencében
Kr. e. 4800-4600 Polgar-Cs6észhalom késé neolitikus kultura
Kr. e. 560 magyarorszagi szkita kor kezdete, vekerzugi kultura
Kr.u. 370 hun népmozgas kezdetei
Kr. u. 4.-8.sz. népvandorlas kora
Kr. u. 567 az avarok megjelennek a Karpat-medencében
Kr. u. 567-675 korai avar kor
Kr. u. 675-700 atmeneti idészak az avar korban
Kr. u. 700-804 (/830) késbi avar kor
Kr. u. 896 - 10. sz. vége magyar honfoglalas kora

1. tabldzat. A dolgozatban érintett torténelmi korszakok.



I.2. A Karpat-medence legfontosabb haziallatai az avar honfoglalas elott

A Karpat-medence, foldrajzi és kulturélis helyzete révén kiemelkedd régészeti
jelentdséggel bir. Egyes teriiletein mar 350-400 ezer éve megtelepedett az ember. A
jégkorszak elmultaval a Karpatokbol lezaduld olvadékviz biztositotta a bdséges
vizellatast, igy gazdag novény- és allatvilag alakult ki. A Karpat-medencében igy kedvezo
feltételek alakulhattak ki a gazdalkodo életmod szdmara. Az egymasra telepedd kultarak
pedig gazdag régészeti leletanyagot hagytak hatra a jovo kutatdinak.

Az els6 neolitikus kultira, mely megvetette labat a Karpat-medencében, a Koros-
Starcevo komplex (Kutzian 1944). Forradalmian uj, letelepedett, foldmiiveld életmod
jellemzi ezt az Egei-Balkan gyokerekkel rendelkezd gazdalkodasi format. A Kr. e. 6.
¢vezredben a Karpat-medencében ¢élt, ismeretlen eredeti népcsoport Ujkdkori
gazdasaganak alapjat a kecske és juhtartds jelentette. Bokonyi szerint valdjaban ez az
Gjkékori fejlemény kozvetitette DéI-Nyugat Azsiabol a haziasitott kecskét és juhot,
amelyeket vad 6s hijan helyben nem is haziasithattak (Bokonyi 1974). A neolitikus
allattartas délnyugat-azsiai, délkelet-eurdpai kialakulasi helye ezen haszonallatok szdmara
idedlis ¢ldhely volt. A Karpat-medence bd vizellatottsdgu, gyakran mocsaras legeldi
azonban nem kedveztek az éldhelyi €s szaporodasi sajatsagaiknak. Mivel a szaporulat
csokkent, és lokalisan nem volt mod vadon €16 allomanybol Gjabb egyedeket befogni, igy
a haziallat-tartds e kezdetleges szintje nem volt képes az egyre népesebb csalddokat
eltartani. A Karpat-medencébe érkezd, egyértelmiien dokumentdlhaté népvandorlési
hullamoknak a késObbiekben jo jelzdje a juhok és kecskék csontjainak ritkabb vagy
gyakoribb eléfordulasa (Bartosiewicz 2006).

A farkast leszamitva volt azonban két olyan vadon is el6forduld allatfaj, melyek
potencidlisan alkalmasak voltak a haziasitasra, és rdadasul jelentésen tobb taplalékot
biztositottak befogoik részére. Ezek pedig az dstulok (Bos primigenius Bojanus) és a
vaddiszn6 (Sus scrofa). Ez persze nem azt jelenti, hogy ezeket a fajokat itt haziasitottak
elészor, de kézenfekvd a feltételezés, hogy a kezdetleges allattartasi gyakorlattal
rendelkez6 népek a helyi vadéllatdllomanyt nem csak vadasszdk, hanem a
vadallomanybol ivadékok befogasat és felnevelését is megkisérlik. Kiemelt szerepet kap
az Ostulok a késd neolitikum iddszakaban. Bar az mar bizonyos, hogy az elsé
foldmiivelok a kozel-keleti haziasitidsi kdzpontbdl szarvasmarhakkal érkeztek Eurdpa
ezen térségébe, de az Gjkdkor végén, Kr. e. 3500 koriil, mikor az éghajlat kedvezdtlenné

valasa miatt a vadaszat jelentdsége megnétt, az Ostulok csontok gyakoribbd valdsa
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figyelheté meg. Egyes telepiiléseken, mint példaul Polgar-Csdszhalom, a kisebb méretii
szarvasmarha csontok, valamint a robosztus 6stulok csontok mellett kdztes méretiiek is
talalhatoak, amelyek az Ostulok helyi, kezdetleges haziasitasat jelenthetik (Bartosiewicz
20006).

A 16 haziasitasara csak az 6t neolitikus eredetii haziallat, a kecske, juh, sertés,
szarvasmarha és kutya haziasitasat kovetden keriilt sor kortilbeliil Kr. e. 3500 kortil Belso-
Azsidban (Outram 2009). Ennek ellenére, a bronzkorra kiilonos jelentdségre tett szert,
hiszen felgyorsitotta, hatékonyabba tette a had4szatot, valamint a tdvolsagi kereskedelmet,
amelyek a korabeli tarsadalom gazdasaganak f6 mozgatorugoi voltak. Az elsd
lomaradvanyok a rézkorbol keriiltek eld a Karpat-medencében, ezek vad vagy hazi volta
azonban vitatott. Feltételezhetd, hogy Kr. e. 2000 tajan észak-keleti iranybodl lovasnomad
népek érkeztek, akik Osszeolvadtak a Kérpat-medence letelepedett foldmiiveld
népességével. Igy ettdl a kortdl kezdve, a kutyan kiviil mind az 6t gazdasagi haszonallat
megfigyelhetd a régészeti anyagban, csak az egyes fajok aranya valtozik az éghajlat vagy

az esetleges ujabb népvandorlasi hullamok kovetkeztében (Bartosiewicz 2006).

I.3. A kora kozépkori Karpat-medence lovai

Az allatdbrazolasos képzOmiivészeti stilus a sztyeppi allattarté népek hitvilagahoz
kapcsolodik, akik isteneiket, mitoszaikat kiilonb6zd allatalakokban személyesitették meg.
Ennek az abrazoldsmddnak megteremtdi azok a vandorld életmodot folytatd, allattarto
kozosségek voltak, amelyek a Kr. e. 1. évezred elején a Bels6-Azsiatol egészen a
Kéarpatokig huzodo sztyeppi térségben éltek.

A Duna deltdjatol az Altdjig és a Szajanig huizodo fiives pusztasagon a 16 6shonos
allat, igy nem csoda, hogy az itt ¢16 népek ¢életében kulcsszerepet jatszott. Nagy hatdssal
volt hit- és érzelemvildgukra, és a portyazé hadviselés nélkiilozhetetlen eszkdze volt. A
lovas civilizacio altal érintett terliletekre jellemzd, hogy a 16 hata formalja az orszagot.

A 16 sokoldalu gazdasagi hasznositdsa és a kultuszban, hitvildgban betoltott
szerepe (loaldozat, lovas temetkezés, totemds, taltoshit) folytdn mind az avarok, mind a
honfoglalé magyarok legfontosabb hazidllata volt. Részesedése a gazdasagban, a teljes
allatdllomanyban ugyan nem érte el a szarvasmarhaét, de a hadaszatban és a szellemi
kultaraban elfoglalt helye anndl jelentésebb volt.

A Karpat-medencében €16 avar €s honfoglalds kori népesség l6maradvanyai dontd

tobbségben sirokbol szarmaznak. A temetési szertartasok soran a sirokba helyezett allatok
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faj- és fajtadsszetételét szigort vallasi hagyomany hatarozta meg. Az aldozati allatok
hierarchiajaban elsé a 16, majd a szarvasmarha, a juh, a kecske és a sertés. A lovas
temetkezéseken az avarok elsésorban 4-7 éves méneket vagy paripakat aldoztak fel, tehat
az un. hadilovakat, mig a honfoglal6 magyarok sirjaiban méneket taldlunk, a fél éves
csikotdl a 18 éves oreg 16ig (Voros 1997). A magyarok a lenyazott 16bort a sir kiilonb6zo
részébe helyezték és a lovak farkat tlirk-torok szokas szerint levagtak (1. abra).

A lovak morfoldgiai vizsgalata alapjan az avar lovak fenotipusos megjelenésében
egyontetliség latszik (Takécs 1995). A lovas sirok dontd tobbsége harcosoknak
tulajdonithato, igy elképzelhetd, hogy az azokba helyezett lovak valamiféle ,katonai
szabvanyt” képviselnek, hasonld koru, nagysagt, sot nemi lovak alakjaban, ugyanis a
lovak nagy része 135cm marmagassagu, 4-7 ¢év korili mén volt. Az allomany
egységessége persze a mintavétel egyoldalusdgabol is fakadhat, mivel ismereteink
csaknem kizarolag lovas temetkezések elemzésén alapulnak, amelyek mddosabb csaldadok
vagy bizonyos tarsadalmi csoportok kedvenc lovait tartalmaztak. Az avar lovak
tobbségében dombortt homlok figyelhetd meg. A szemiiregek egymashoz kozelebb
helyezkednek el, mint a honfoglalas kori lovak esetén (Bokonyi 1974).

A honfoglalds kori lovak csontozata alapjan azonban Vords Istvan vizsgalatai
ramutattak, hogy a honfoglalds kori l6allomany nem volt egységes. Eltéro
szarmazashely, testalkati és tenyésztési foku egyedek talalhatok az egyes ménesekben.
A népvandorlds kora alatt kialakult un. kelet-europai tipus alkotta a térzsallomanyt,
amihez az orosz teriileteken alacsony, az arab-perzsa vidékrél magas lovak keriilhettek
(Vords 1997). Vizsgalatai szerint a lovak feje hossza €s magas, a koponya vékony falu. A
homlok domboru vagy egyenes, esetleg enyhén homoru. Esetenként kosorra koponyak is
elokertiltek. A szemiiregek az avar lovakhoz képest tdvolabb helyezkednek el (Bokonyi
1974). A lovak tulnyomo része 128 és 144 cm-es marmagassag kozé esik. Ezen beliil
megtalalhatok alacsony, kdzepes, €s ezidaig csak 3 egyed kertilt el6 a Karpat-medencébdl,
ami a magas marmagassagu kategoriaba sorolhatd. A magyarok lovait két torténelmi
leletegyiittessel hasonlitotta 6ssze, a 10-13. szdzadi kijevi orosz lovakkal, valamint a 9.-
10. szazadi, kozép-volga vidéki temetdk lovaival. A honfoglalé magyarok lovai a volgai
bolgarok lovaival mutatnak nagy hasonlosadgot (Vords 1997). Bokonyi Sandor szerint a
tobbségiik a Dél-Oroszorszagban illetve Ukrajndban élt tarpanra, vagyis a mult szazad
vége fel¢ kipusztult kelet-europai vadlora emlékeztet (Bokonyi 1974).

Az avar kori és a honfoglalds kori 164llomany marmagassaganak atlag értéke

szinte megegyezik. A csontok robosztussaga azonban eltérd a két csoportban. Mig az avar
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leletek kozott a kozép-karcsti és kozép-vastag csontu egyedek figyelhetdk meg, a
honfoglalas kori leletekben a kozép-karcsu csontil egyedek mellett a karcsu €s a vékony
csonti egyedek talalhatok meg (Takacs 1995). Bartosiewicz Laszlo jelentds szdmu avar
¢s honfoglalas kori 16 koponyaméreteit feldolgozva tobb alaktani és méretbeli
kiilonbséget azonositott, azonban az a koponyaméret, amely esetében a két idérendi
alcsoport kozott lényeges kiilonbség azonosithato, életkorhoz kotott jelleg, és a két
vizsgalt csoport atlagos ¢életkora kozott kozel 2 év van. Emellett az ivari megoszlas sem
egyezik meg a két csoportban (Bartosiewicz 2006).

A ma €16 lofajtak koziil Vords Istvan a honfoglalé magyarok lovait fenotipusos
megjelenésiik alapjan a ,hucul-konik” kisloval rokonitja, mivel a csontanyag alapjan
azonosithatd bélyegek erre utalnak (Voros 1997). Hecker Walter a honfoglalé magyarok
lovait a turdni 16t6l szarmaztatja, melynek mai leszarmazottja az akhal teke 16 (Hecker
1955).

Az eddigiekkel kapcsolatban meg kell jegyezni, hogy a vizsgalt népcsoportok
loallomanya nagy valdszintiséggel tobb forrasbol szarmazott. Feltételezhetéen szamolni
kell egy, a véndorlas soran magukkal hozott mennyiséggel, valamint a Karpat-
medencében taldlt 164llomany felhasznalasaval is, és nem elvethetd egy hosszl tavu,
szervezett 10kereskedelem lehetdsége sem, habar ennek eddig nem keriilt el6 bizonyitéka.
Kevésbé jelentds tényezd, de mivel jorészt gazdag katonai, vezetdi sirok lovait vizsgaljuk,

szamolni kell az ajandékozas, illetve a zsakmanyolas lehetdségével is.
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1. 4bra a. Nyuzott 16boros temetkezés 16szerszimokkal a Karos I1.

szamu honfoglalas kori temeto feltarasabol. b. Karos II. 15. sirban elhelyezett

16 koponyaija.

I. 4. Az akhal teke és a hucul fajta

A fajon beliili valtozatok (a késobbi korokban a fajtak) meghatarozasa
meglehetdsen bizonytalan a csontmaradvanyok morfoldgiai vizsgalati eszkozeivel (Voros
1997). Az eddigi archaeozooldgiai kutatdsok, melyek a honfoglald magyarok lovaival
kapcsolatban probaltak fajta szintli meghatarozast adni, az akhal tekét és a hucult emlitik
(Voros 1997; Hecker 1955).

Az akhal teke (2. 4dbra) a mai Tiirkmenisztan, Uzbegisztin és Kazahsztin
teriiletérdl szarmazik. Multja kozel 3000 évre tekint vissza, vagyis a ma létez6 koriilbeliil
250 16fajta koziil a legiddsebb. Jellegzetesen keleti tipusu testfelépitésiik kialakulasa még
akkor megkezd6dott, mikor kb. 10 ezer éve Kozép-Azsia éghajlata szarazza kezdett valni.
A lovak szamara elénydsebb volt a minél hosszabb nyak, valamint az arany szinii szérzet
a sztyeppen vald rejtézkodés miatt. Hozza kellett szokniuk a szarazsdghoz ¢€s a silany
legeldkhdz, valamint az Oriasi nyilt terepekhez, ahol a ragadozok mar messzirdl
kiszurhatjak dket.

A nomad torzsek évszazadokon at lovagoltak ezeket a lovakat. Amikor az 1j

vallas, az iszlam terjedni kezdett az arab vilagban, akkor bontogatta szarnyait az arab
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lotenyésztés. A csatdkban zsdkmanyolt akhal teke lovak képezték az arab 16 alapjat.
Amikor Nagy Sandor Kr. e. 4. szdzadban elérte az akkori ismert vilag hatarat, mely
hozzavetélegesen ma a Tiirkmenisztan-beli Mary terlilete, olyan torzsekkel taldlkozott,
akik mar ismerték a nyerget és a lovas taktikat. Ezek a népek olyan lovakat tenyésztettek,
melyek az Osszes sztyeppi nép szamdra kivanatosak lettek. Draga ¢és fejedelmi
ajandékként szolgaltak a népek kozott. Tiizes vérmérsékletli, igazi egygazdas lovak,
melyek mindvégig hiiségesek a gazdajukhoz (Edwards 1994).

Megjelenésiik minden izében arisztokratikus. Fejiik kicsi, egyenes. Mellkasuk
keskeny, lapos. Hatuk hossza, faruk keskeny, csapott, de izmos. Agyékuk hosszi és
hangsulyos. Szikér labaik erdsek, hosszak, pataik kemények. Marmagassaguk 150-164
cm, marjuk hosszu, jol izmolt. Szdriik finom, vékony szalu, gyakran aranyloan csillogo.
Boriik egészen vékony, ezért korabeli kronikdkban ,,vért verejtékezd lovakként” emlitik,
mivel erds izommunka kovetkeztében hajszalereik atlatszanak a vékony borrétegen.

Az akhal teke ma is rendkiviili értéket képviseld, tiszta fajta, mely mentes az arab

vértol (Draper 1996).

2. abra. Az akhal teke 16 (www.AkhalTeke.net).
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A hucult (3. abra) az erd6s Karpatok athatolhatatlan hegyi rengetegében ¢16 hucul
nép alakitotta ki. A legkorabbi hiteles emlitése a fajtdnak 1792-bol szarmazik, amikor a
mai Romaénia teriiletén, Radauzon volt taldlhatdo a fajta ménese. Innen a bukovinai
Lucindara keriiltek 4t a lovak. Az elsd vilaghdboru alatt az dllomany 6ridsi veszteségeket
szenvedett (Mihok 2004).

Ma az Osztrak—Magyar Monarchia utédéallamaiban, illetve Lengyelorszdgban
tenyésztik a fajtat, de genetikailag legértékesebb alloményai ma is a Karpatokban
talalhatok. Magyarorszag hucul 4lloménya igencsak megtépdzodott a haboruk
kovetkeztében. Az 50-es években Anghy Csaba, a Fvarosi Allatkert igazgatoja a még
fellelhetd egyedeket 0sszegytijtotte. Ma az Aggteleki Karszton tenyésztik, 2005-ben mar
140 kanca ¢lt itt. 2004-ben génmegdrzési tamogatasban részesithetd allatfajtak kozé
soroltatott. Legnagyobb létszami kancacsaladjai az Arvacska, és az Aspirans, de tovabbi
lucinai, szlovak és lengyel kancacsalddok is bekeriiltek a tenyésztésbe.

A palacknyak-hatast a fajta fennallasa ota kétszer szenvedte el (Mihok 2004).
Vagyis ezt a fajtat legalabb kétszer érte olyan, genetikai variancidjat nagy mértékben
csOkkentd hatds, mely utan a 1étszdm ndvekedése egy besziikiilt genetikai valtozatossagl
populaciobdl zajlott le.

A hucul 16 teljesen egyediilalldé megjelenésti (3. abra). Jellemzoek ra a tipikus,
primitiv fajtajellegek, mint az alacsony termet, nehéz, csontos fej, széles, hlisos pofa, és
rendkiviili ellenalloképesség. Gyakran eléfordul az egérfako szin, a szijalt hat, valamint a
zebroid csikoltsag a ldbakon. Megjelenését a teljesség igénye nélkiil abban foglalhatjuk
Ossze, hogy feje nagy, csontozata durva. Szeme nagy és mélyen fekvd. Hosszl, vastag,
izmos nyak jellemzi, tistoke és sorénye dus. Széles, lapos mara izmos. Hata széles és
hosszu. Fara rovid, széles. Bordai és albordai dongasak. Labai rovidek és erdsek. Iziiletei
jol fejlettek. Laballasa széles. A patdk kicsinyek, és patkolas nélkiil is igen ellendllok. A
kancak marmagassaga 131-142 cm kozott van, a mének 133-145 cm- es marmagassaggal
rendelkeznek. Szinében az egérfakd az eredeti, de ebbdl mar kevés talalhatd. Mindig
egyiitt jar vele a fekete hatszij illetve a farok és sorényszin, valamint nem ritka a zebroid
csikozés a ldbakon, amely atavisztikus jelleg (Mihdk 2004).

A hucul kisl6 allomanyt, és a lovak térzskonyvi adatait a Poni és Kislotenyésztok
Orszagos Egyesiilete a hucul kisld6 méneskonyvben tartja nyilvan. A méneskonyvben
keriil nyilvantartasba az a hucul kislo, amelyiknek valamennyi 6se kizarolag a hucul

fajtahoz tartozik, és nemzetkdzileg elismert hucul torzskonyvre vezethetd vissza.

14



3. abra. A hucul Kkislé (www.katki.hu).
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L.5. Genetikai modszertan a régészettudomany eszkoztaraban

A régészet, 1évén, hogy a feltardsok sordn felszinre bukkant leletek igen
sokszintiek, mindig is felhasznalta mas tudomanyok eszkozeit és eredményeit. A biologiai
maradvanyok vizsgalata soran kézenfekvd, hogy a régészek segitségiil hivjak az
¢lettudoméanyokat. Egy-egy eldkeriilt csontmaradvany temérdek informacidval szolgél a
taxonomiai besoroldsatol a rajta megfigyelheté patologiai elvaltozésokig. Ezek a
maradvanyok ugyanis szintugy korra jellemz¢é adatokkal szolgalhatnak, mint példaul a
hasznalati eszk6zok.

A biologiai maradvanyok tovabba tartalmaznak egy nagyon informativ molekulat,
a DNS-t. Szamos tulajdonsag genetikai markerének vizsgélatara lehetdséget nyujt, hacsak
né¢hdny nanogramnyi értékelhetdé mindségli DNS-t sikeriil a leletb6l kivonni. Elhalt
¢lolények DNS vizsgalataval 0j dimenzidt nyer a populdcidgenetika, hiszen az egyes
alléloknak nem csak a térbeli, hanem az iddbeli eloszlasat is tanulmdnyozhatjuk, ez
magaban rejti a lehetdségét, hogy széles id6hatarok kozott vizsgalhassunk egy genetikai
markert. Fény deriilhet rd, hogy a torténelem soran milyen népmozgasok zajlottak,
amelyek végiil kialakitottdk a jelenlegi populdciés mintazatot. A népcsoport
mindennapjairdl is sokat megtudhatunk, ha bevetjiikk az archacogenetika eszkozeit a
legkiilonfélébb biologiai maradvanyok tanulmanyozaséaba, példaul az edényekben maradt

étel- vagy gabonamaradvanyok, konyhai hulladékok, dldozati maradvanyok.

1984-ben Higuchi és csoportja DNS-t nyert ki egy 150 éves mizeumi quagga
példanybol, és meg is szekvenalta azt (Higuchi 1984). Ez a faj, amelynek utols6 példanya
1883-ban mult ki, az Equus nemzetségbe tartozott. A kapott archaikus szekvencia
megmutatta helyét a lovak evolucios torzsfajan. Ez az elsé archaeogenetikai kisérlet 0j
tavlatokat nyitott a régészet szdmara. A kovetkezé években Svante Pdébo és csoportja
sikeresen kimutatta, majd bakteridlis plazmidba kloénozta egy egyiptomi emberi mimia
DNS-¢ének egy meghatarozott szakaszat. Padbo kisérletei bizonyitottak, hogy az archaikus
DNS tobb ezer éves mintakbol is kinyerhetd (Pddbo 1985; Pddbo 1986). Az
archaeogenetikai kutatdsok azonban akkor valtak igazan eredményessé, mikor lehetdvé
valt a kinyert DNS szakaszok felsokszorozasa a polimeraz lancreakcié (PCR) révén
(Mullis 1987). Az elsd, ezzel a mddszerrel vizsgalt archaikus DNS szekvenciak kihalt
fajokbodl szarmaztak, mint példaul erszényes farkasbol (Thomas 1989), moabol (Cooper

1992), vagy mamutbol (Hagelberg 1994; Hoss 1994; Krause 20006).
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A sikerek mellett azonban az is el6fordult, hogy az dsi mintdba keriilt kiils6 DNS
szennyezddést a kutatok archaikus DNS-ként azonositottdk (Woodward 1994). Az ilyen
hibas eredmények tették sziikségessé, hogy egy egységes kritériumrendszert vezessenek
be minden archaecogenetikai kutatast végz6 kutaté szdmara. A kapott eredmények csak
akkor tekinthetdk hitelesnek, ha a munkakoriilmények ezeknek eleget tesznek. (Cooper
2000; Hofreiter 2001; Padbo 2004). A szigoru Ovintézkedések kiilondsen nagy
jelentéségre tesznek szert human mintdk esetén, mert az ember evolucios felmendinek
régészeti genetikai vizsgalata soran nagyon nehéz az esetleges szennyezd DNS jelenlétét
kimutatni, hiszen a vizsgalt marker tekintetében az akar egyezhet is a kutatd személy

DNS-ével.

A szennyez6dés veszélyén feliil, a régészeti genetikai kutatdsok masik fontos
kerékkotéje, hogy a DNS a degradaldodott bioldgiai mintdkban toredezett. Ennek
athidalasa végett a vizsgalni kivant DNS szakaszt legfeljebb 250-300 bazispar hosszasagu
darabok felsokszorozasaval lehet Gsszeolvasni. Az archaikus DNS tehat egészen mas

banasmodot igényel, mint a jelenkori mintakbdl szarmazo DNS.

Milyen tényezdk szabjak meg, hogy egy leletben mennyi, és milyen mindségi
DNS marad fenn? Archaikus DNS gerinces allatok esetén a csoves csontokban és a
fogban konzervalddik legjobban. A régészeti leletek DNS tartalma csontszovet esetén az
osteocytakbol, a fogaknal pedig a fogbélbdl szarmazik. A konzervalt DNS mennyisége €s
mindsége nem elsOsorban a lelet koratdl, mint inkdbb a mikrokdrnyezetének talaj- és
¢ghajlati viszonyaitol fiigg (Hoss 1994). Tehat a felhasznalhatosag mértéke nagyban fiigg
a kornyezet homérsékletétdl, viztartalmatél, illetve ezek kolcsonhatasatol is. Altalaban
nagyon csekély mennyiségi DNS marad fenn, mely igen toredezett, és bazisainak
oxidativ és hidrolitikus karosodasa kovetkeztében kisebb-nagyobb mértékben degradalt
(Tuross 1994). Jelenlegi becslések szerint optimalis koriilmények kozott, ami allanddan
fagyott kornyezetet jelent, a DNS kinyerhetdségének legfelsé hatara 1 millio év
(Willerslev 2005).
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Az é4satag DNS felsokszorozasat tovabb nehezitik azok a vegyiiletek, melyek a
talajbol keriilnek a mintaba, illetve a biologiai degradacié soran halmozddnak fel benne
(Kalmar 2000). Ezek ugyanis a Taq polimeraz enzim gatldsan keresztiil akadalyozzdk a
polimerdz lancreakciot. A talajbol elsésorban huminanyagok, tannin, illetve idegen
eredeti DNS juthat a leletbe. A fulvosav, a humuszsavak és a humin olyan komplex
aromas vegylletek, melyek aminosavakat, amino-cukrokat, peptideket, alifas
Osszetevoket €s kiilonboz6 funkcios csoportokat tartalmaznak az aromas gytriikhoz kotve
(Stevenson 1982). Az enzim reakciok gatlasaért ezek a reaktiv funkcionalis csoportok
felelosek (Tuross 1994). Az idegen eredetli DNS azéltal, hogy kompetitora az endogén
DNS-nek, hibas negativ eredményt adhat (Tuross 1994). Maga a DNS kémiai
degradalodéasa soran létrejovo redukald cukrok az Un. Maillard termékek. Ezek szintén

enzimatikus inhibitorai a polimeraz lancreakcionak (Padbo 1989).
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I.6. Genetikai rokonsag vizsgalata mitokondrialis DNS szekvencia analizissel

Az ember fejlodéstorténetének kutatdsaban a molekuldris biologiai eszkozok az
utobbi néhany évtizedben jelentds eredményeket hoztak. Rebecca Cann, a Nature-nek
irott levelében 1987-ben arr6l szamolt be, hogy mtDNS vizsgalatai hozzajarulnak az
emberiség torténetének megismeréséhez (Cann 1987). Az 5 kiilonb6z6 kontinensrdl
szarmaz6, 147 személy mtDNS-ét magaban foglald kisérlet eredményeként elséként
allapitotta meg, hogy a ma €16 emberek anyai 4gon egyetlen dsre vezethetdk vissza, aki

140-290 ezer évvel ezeldtt élt az afrikai kontitensen.

Az allati sejtekben DNS a sejtmagban és a nagyszamu mitokondriumban talalhato.
A mtDNS azért alkalmas archaikus biologiai mintak elemzésére, mert a sejtekben 1évo
nagyobb kdpiaszam miatt nagyobb eséllyel talalhato beldle nem degradalddott, genetikai

markerek elemzésére alkalmas maradvany.

A mitokondrium az eukariota sejtekben atlagosan néhany szaz azonos példanyban
jelenlévd sejtorganellum, mely a sejtlégzésben €s az energiatermelésben jatszik szerepet.
Orokitéanyaga kettés szala cirkularis DNS molekula. A ma é18 soksejtiiek mitokondrialis
genomjanak mérete (€s a kodolt gének szdma) erdsen kiilonb6zo, legkisebb az emldsoké
(Venetianer 1998). A gének rendkiviil kompaktak, benniik csak nagyon rovid intronokat
talalunk. A mitokondrialis genom t6bb mint 90%-a kddolo szekvencia.

A mtDNS fiiggetleniil replikalédik a genomidlis DNS-t6l. A kettés szalat DNS
molekula két szadlanak purin-pirimidin bazis aranya oly mértékben kiilonbozik egymastol,
hogy cézium-klorid egyensulyi stirtiséggradiens centrifugalassal szétvalaszthato. Igy a
nehéz lancot egyezményesen H-lancnak (heavy-nehéz), mig a kénnyli ldncot L-lancnak
(light-konnyii) nevezziik. Minden gerinces mtDNS-e tartalmaz egy olyan szakaszt, amely
nem irddik at RNS-re. Ezen a szakaszon, melyet D-loop (displacement loop) régionak
hivnak, talalhaték a transzkripcio iniciacidjadhoz sziikséges promoterek, és a H-lanc
replikacios origdja.

Emldsokben a RNS atiras inicidcidja két szomszédos promoterben - az LSP (light-
strand promoter), illetve a HSP (heavy-strand promoter) - kovetkezhet be attdl fiiggden,
hogy melyik lanc szolgal templatként. A H lanc replikacidja sordn a naszcens DNS
stabilan hibridizal a cirkularis templathoz 4tmeneti, haromszalu strukturdt hozva létre
(Gensler 2001). Az egyszaluva valt régi H lanc ki van téve a nagy mennyiségben

jelenlévé endogén reaktiv oxigén-gyokok - elsésorban pontmutaciot okozd - hatasanak.
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Mivel a mitokondriumban nincsenek jelen hiszton fehérjék, a DNS védelmét ezen
fehérjék nem biztosithatjak (Shadel 1997). A DNS hibajavitd rendszere sem mukddik
tokéletesen, mivel nincs excizids reparacios rendszer, mely a pontmutaciokat kijavitana.
Mindezek kovetkeztében a mitokondridlis genom muticids ratdja koriilbelil egy
nagysagrenddel nagyobb, mint a kromoszomalis DNS-¢, és a D-loop régioban nagyfokt
polimorfizmus figyelhetd meg. Ez a szakasz a hipervaridbilis, vagy roviden HVR régio.

A mitokondriumok 6roklésmenetében a magi 6rokléstdl eltérd torvényszeriiségek
érvényesiilnek. A petesejtben tobb szdzezer mitokondrium van, a spermiumban azonban
csak alig néhany szdz. A megtermékenyités soran a spermiumnak csak a feje hatol be a
petesejtbe - amely gyakorlatilag mitokondrium-mentes - igy az esetlegesen a petesejtbe
jutd apai eredetli mitokondriumok csak a spermium véletlenszertien bejutd nyaki részével
juthatnak be. A megtermékenyités utdn a zigotaban egy ubiquitin-fliggd mechanizmus a
spermiumbdl szarmazd mitokondriumokat elpusztitja, igy egyediill az anyatol, a
petesejtbdl szarmazd mitokondriumok maradnak fenn (Sutovsky 2000). Rekombinacio
csak igen ritkan jatszodik le. Egy szervezetben tehat a mtDNS-ek tobb, mint 99,9%-a
egyforma (homoplazmia). Ha a mtDNS replikacidja soran mutacio 1ép fel, és ez elterjed a
mitokondrialis populacioban, mar nem lesz homogén a DNS allomany (heteroplazmia).
Az oogenezis soran a mitokondriumok sejtenkénti szama szazszorosara novekszik, a
mtDNS molekulak szdma a mitokondriumban azonban drasztikusan, 1-2 koépidra csokken.
Ebbol feltehetéen a blasztociszta stadiumban épiil fel Gjra a mitokondridlis DNS
populacié (Howell 1992; Hammans 1993). igy a D-loop régidban bekovetkezé mutaciok
gyorsan rogziilhetnek a populacidban.

Egy adott egyed mtDNS szekvencidja, a benne 1évé mutaciokkal meghatarozza az
egyed haplotipusat. Adott mutacids helyeken azonos polimorfizmust mutaté szekvenciak
egyazon monofiletikus egységbe, haplocsoportba tartoznak (Torroni 1996). A
haplocsoportok 1étrejottiikk utdn migracio utjan terjednek el. A populacié egy egyedében
megjelent mutacio rogziilhet a populacidban. Ha ezutan a populaciobol kivalnak egyedek,
melyek 1j, az el6z6tdl fiiggetlen szaporodaskozosséget alkotnak, akkor a korabbi
egylttélés alatt kialakult mutdciok kozdsek a genomban, mig a szétvalds utdn és a
vandorlas soran kialakult muticiok mar csak az adott populdcidra lesznek jellemzdek.
Azok a mutaciok tehat, amelyek egy adott haplocsoportot jellemeznek, hosszu idovel
ezeldtt, az adott populacid filogenezise soran alakultak ki, és tobbségilikben jellegzetes

foldrajzi eloszlast mutatnak.
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L7. A hazilé (Equus caballus L.) szarmazastani vizsgalatanak eddigi

eredményei

Bér a kiilonb6z6 torténeti rétegekbdl eldkeriilt, nagyszdmu dsmaradvéany a lovakat
az evolucids folyamatok tanulmanyozasara alkalmas objektumma teszi, az utdbbi 3 millid
¢év még tartalmaz homalyos pontokat. A 16 evolicidja mintegy hatvanmillio évet vett
igénybe, és két kontinensen zajlott, hol parhuzamosan, hol egymastdl fiiggetleniil. A ma
¢16 hazilovat is magéaban foglalé Equus nemzetség kialakulasa 4 milli6 éve vette kezdetét
az amerikai kontinensen, majd kb 2,5 millié éve az eurazsiai kontinensen folytatodott.
Mig a lofélék amerikai fajai kihaltak kb 11 ezer évvel ezeldtt, az eurdzsiai agbol
kifejlédott harom ma €16 alcsaldd, a valddi lovak, szamarak és zebrdk. A harom
alcsaladnak Osszesen hét faja €It tovabb: az afrikai vadszamar (Equus africanus), a vadlo
(Equus caballus ferus), a Grévy zebra (Equus grevyi), az onager (Equus hemionus), a
kiang (Equus kiang), a Burchell zebra (Equus burchelli), és a hegyi zebra (Equus zebra).
Az eurdzsiai sztyeppvidék vadlé alloménya gazdag volt a pleisztocén korszakban, majd a

mezolitikum és a neolitikum idején is (Burke 2003).

A haziasitasra tett els6 kisérletek idejét Marsha Levine Kr. e. 4500 és 3000 kozé
teszi (Levine 2005). Ebbol az id6bdl a mai Ukrajna teriiletén talalhato Dereivka
lel6helyen kozvetett bizonyitékokat talaltak az ott feltart lomaradvanyok haziasitott
voltara nézve, miszerint a fogakon zabla koptatta nyomok azonosithatok (Telegin 1986).
A Kazahsztan teriiletén feltart Botai telepiilés feltarasakor, mely Kr. e 3500-bol
szarmazik, szintén szdmos lomaradvany keriilt napvildgra, Levine azonban a lovak
csigolyainak vizsgalatabol azt a kovetkeztetést vonta le, hogy vadlovak maradvanyai
lehetnek. A kérdést a lelohelyen azonositott kancatej maradvanyok dontotték el, amelyek
csak fejhetd, azaz hdaziasitott példanyokbol szarmazhatnak (Outram. 2009). A lovak
szOrszinét meghatarozd hét polimorfizmusnak késé pleisztocén, valamint korai holocén
korbdl szarmazé vadlomaradvanyain zajlott vizsgalata azt sugallja, hogy a haziasitas az
eurazsiai sztyeppzonaban, koriilbeliil 5 ezer évvel ezeldtt zajlott le (Ludwig 2009). Kr. e.
2000 koril az Ural sztyeppen taldlhatdo Sintashta-Petrovka kultura leletanyagaban
temetkezési mellékletként lovontatta szekér maradvanyai azonosithatok (Anthony 1995).
Ha szem el6tt tartjuk a tényt, miszerint vadlovak egészen az 1800-as évekig éltek az
eurazsiai sztyeppen, akkor elrugaszkodhatunk a haziasitasnak egy meghatarozott helyhez
¢€s 1d0hoz tarsitasatol, hiszen akar tobb kisérlet is torténhetett a haziasitasra.
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Jansen és munkatarsai 652, részben régészeti lomaradvany, részben jelenkori 16
mtDNS szekvencidit felhasznalva filogenetikai halézatot szerkesztettek. Kiszdmoltak,
hogy minimalisan hany vadlo kanca vehetett részt a ma €10 hazilo kialakitdsaban. A
vizsgalt jelen kori DNS adatok 81 kiilonb6z6 haplotipust tartalmaznak, ebbdl kivontak
azokat a haplotipusokat, amelyek, a legkisebb mutacids rataval szamolva, a haziasitas
legkorabbi feltételezett idopontjatél napjainkig kialakulhattak. Ehhez el6zdleg
megbecsiilték a mutacids ratat. Eszerint egy mutacid rogziilés¢hez 100-350 ezer év
sziikséges. Eredményeik alapjan 10°000 évvel ezel6tt mar legalabb 77 mtDNS
haplotipusnak 1éteznie kellett, a haziasitas pedig csak joval kés6bb vette kezdetét (Jansen

2002).

Az egyedi haplotipusokat 17 haplocsoportba soroltak (4. abra). Ez joval tobb, mint
ahany alapitd haplotipus megfigyelhetd példaul a szarvasmarha héziasitas esetében (Troy
2001). A mutacios ratabol kovetkeztettek az egyes haplocsoportok korara is, igy kideriilt,
hogy bizonyos csoportok mar a héziasitas eldtt, masok csak utdna terjedtek el. Az A2

haplocsoport az egyetlen, amely fajtaspecifikus, csak a Przewalski lovakra jellemzo.

Vannak olyan mtDNS klaszterek, melyek foldrajzi specifitast mutatnak. A D1
haplocsoport az Ibériai-félszigeten mutat gyakorisagi maximumot. Az észak-afrikai barb,
vagy az amerikai mustang, amelyek feltételezhetéen az Ibériai-félszigetrél szarmaznak,
szintén dontden ezt a haplocsoportot mutatjadk (Jansen 2002). Ezzel szemben a teriilet
neolitikus és bronz kori vadlovaiban nem sikeriilt id4ig kimutatni a jelenlétét, igy
feltételezhetden a kozépkorban terjedt el ez a haplocsoport a félszigeten (Lira 2010; Seco-
Morais 2007). A haplocsoportok nagyrésze azonban nem kothetd sem foldrajzi régidohoz,

crer

figyelhetiink meg (Lister 1998; Vila® 2001; Jansen 2002; Keyser-Tracqui 2005).

Az anyai vonalon megfigyelhetd jelentds genetikai diverzitds az apai vonalon
egyaltalan nem tapasztalhatdo (Lindgren 2004), mely a hazilovak poligamidjaval
magyarazhat6. Emellett azt is sugallja, hogy a héziasitasban javarészt kancak vettek részt.
A mtDNS-ben megfigyelhetd nagyfoku variabilitast az is ndvelte, hogy a héziasitott
egyedek szaporodaskozosségéhez esetenként a helyi vadlovak is csatlakoztak (Lira 2010).
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4. abra. A hazilovakban meghatarozott mitokondrialis haplocsoportok filogenetikai halézata

(Jansen 2002). A vonalak mentén a mtDNS-ben bekovetkezett mutaciok nukleotidpozicioi olvashatok.

Mivel a korabbi tanulmanyban a kozel-keleti és az dzsiai fajtdk kis létszdmban
voltak képviselve, McGahern szdmos kozel- és tavol-keleti 16szekvenciat dolgozott fel
(McGahern 2006). Ezek segitségével megprobalta az egyes haplocsoportok foldrajzi
eredetét meghatdrozni. Eredményei alapjan az F haplocsoport jelentds ardnyban
tartalmazott 4azsiai haplotipusokat. Ezzel szemben a D haplocsoport jelentOsen
alacsonyabb szamban fordult el az azsiai fajtak kozott, mint az eurdpai fajtakban (5.

abra).
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5. abra. Az eurdpai, valamint a kozel- és tavol-keleti fajtakban megfigyelheté haplocsoport-gyakorisagok (Mcgahern
2006). A szinek jelentése a kovetkezo: sotétkék: A haplocsoport; vilagoskék: B haplocsoport; piros: C haplocsoport; zold: D
haplocsoport; barna: E haplocsoport; narancssarga: E haplocsoport; rézaszin: F haplocsoport. EUR: eurdpai fajtak; MEA/FE:

kozel- és tavol-keleti fajtak.

23



Tobb lofajta genetikai rokonsagi viszonyait feltérképezé mtDNS alapt kdzlemény
olvashat6 a szakirodalomban. Azonban az adatbazis kis szamu archaikus l6szekvenciat
tartalmaz.

A mult szazad elsd felében orosz régészek Sergei Rudenko vezetésével felszinre
hoztak egy rendkiviil jelentds leletet az Altdj hegységben, Dél-Szibéridban, mely a szkito-
szibériai Pazyryk kulturdhoz tartozik (Rudenko 1953). A Kr. e. 6. szdzadban, emberkéz
altal 1étrehozott kurgan egy magas rangu sirt rejtett. A fennsik allandoan fagyott talaja
tokéletesen mumifikalta a sirba helyezett idés nd, és hat aldozati lovanak, valamint egy
fiatal férfi és hét lovanak testét. A lovak gyonyoriien felszerszdmozva, diszes temetkezési
maszkban vartak, hogy atvigyék gazdajukat a talvilagra. A lovak két tipusba tartoznak.
Az egyik az alacsony, przewalski tipust 16, a masik tipus az akhal tekével hozhatéd
rokonségba (Rudenko 1953). Mindegyik 16 szerszdmain egyedi diszitémintazat figyelhetd
meg, melyek az akhamenid-perzsa, szkita, mongol és a kinai kultardhoz tartoznak
(Francfort 2000). A régészek feltételezése szerint a sirba helyezett lovak mindegyikét a
szovetséges torzsek ajandékoztak az elhunytnak, és a rajuk jellemzo diszitéssel lattak el
Oket (Francfort 2000). Eszerint a lovak kiilonb6z6 eredetliek lehetnek, és a kozos
diszitémotivumokkal ellatott lovak azonos szadrmazastiak. Ennek igazoldsdra mtDNS
vizsgélatnak vetették ald a beldliik szarmaz6 mintakat. A vizsgalat soran meghataroztak a
kontroll régidé szarmazastanilag jelentds pozicidit tartalmazé DNS szakaszt. Az
eredmények azonban nem igazoltdk, hogy a ko6zos stilushoz tartozd lovak azonos

eredetliek lennének (Keyser-Tracqui 2005).
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II. Célkituzések

A Karpat-medence bdséges régészeti allattani csontanyaga lehetdséget nyujt az
allattartas, €s azon keresztiil az itt letelepedett népek genetikai vizsgalatara. Vizsgalataink

célja, hogy a hazai archaeozoologiai kutatdsokba is bevezessiik a genetikai modszertant.

J Idésebb mintak, valamint tovabbi dallatfajok hasonld koru leleteit vizsgalva
igyeksziink felmérni, hogy a hasznalt mddszer alkalmas-e az aldbbi pontokban

megfogalmazott céljaink kivitelezésére.

. A Karpat-medence avar ¢és honfoglalas kori (6.-10. szazadi) loallomanyanak

genetikai diverzitasat kivanjuk tanulméanyozni.

o Az avar ¢s a honfoglaléas kori lovak egyméshoz valo viszonydbdl, valamint maés,

ma ¢l6 lofajtakkal valo kapcsolatukbol pedig az avarok és a honfoglalo magyarok

crer

. A génmegdrzeési tamogatasban részesitett, veszélyeztetett hucul kislé genetikai

diverzitasat kivanjuk feltérképezni.
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III. Anyagok és modszerek

II1.1. Mintavétel

1I1.1.1. Jelenkori mintak

Az archeogenetikai vizsgalatok beallitasahoz vérbol izolalt DNS-t hasznaltunk. A
vérmintak a Mezohegyesi Allami Ménesbirtok Rt noniusz lovaibél szarmaznak. A hucul
lovak elemzéséhez Dr. Mihok Sandor, a Huzul International Federation alelndke
biztositotta szamunkra a szOrmintdkat. Az akhal teke szérmintakat egy Tiirkmenisztan
terliletén Osszegyljtott vizsgalati anyagbdl kaptuk, valamint egy magyarorszagi akhal
teke tenyésztd segédletével tiirkmén, orosz ¢és dagesztani mintakhoz jutottunk (2.
tablazat). Tovabba az NCBI adatbazisbol 0sszegytiijtottiink 921 ma €16 és archaikus 16
mintabol szarmazé DNS szekvenciat. Az adatok 76 kiilonb6zd, eurdpai, azsiai, afrikai és

amerikai fajtahoz tartozé 16fajtabol szarmaznak (3. tablazat).

I11.1.2. Asatag mintak

Az asatag DNS vizsgalata az esetek tobbségében orl6fogbol tortént. A honfoglalas
kori és szkita lovak, valamint a késé neolit Ostulok vizsgalatdhoz a mintdk a Magyar
Nemzeti Mizeumbol, Vords Istvan gylijteményébdl szarmaznak. Az avar kori mintak ¢és a
honfoglalas kori szarvasmarha és juhcsontok Mende Baldzs Gusztav, a Régészeti Intézet
munkatarsa, valamint Kiirti Béla és Ldrincz Attila, a szegedi Mora Ferenc Muzeum
munkatérsai jovoltabodl keriiltek hozzank. Az Ostulok a Polgar-Csészhalom késé neolit
(Kr. e. 4500-4800) telepiilés feltarasabol szadrmazik. A szkita anyagi kultirdhoz
tartozolovak a Szentes-Vekerzug temetkezési helyrdl (Kr. e. 6. szazad) szarmaznak. A
honfoglalds kori szarvasmarha csontok koziil az egyik a karosi, a masik az algyo6i
temetobol keriilt eld. A honfoglalds kori juh csontja szintén az algydi temetd

leletegytittesének része.
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6. abra. Az avar és a honfoglalas kori lovakbél szirmaz6 mintak lel6helvei.

A honfoglalas kori lovak esetén a mintak nagyobbik része (14-bdl 10 minta) a
Fels6-Tisza-vidék harom temetdjébdl szarmazik, mely teriiletek a honfoglalds elsd
éveiben a fejedelmi kozpontként szolgaltak (Révész 1999). A fennmarad6 négy minta két
dél-alfoldi és két Duna-menti leléhelyrdl szarmazik. Az avar kori lovak is tobb leléhelyrdl
gyliltek 0ssze. A kora avar kori leletek a szekszardi temetd leletanyagabdl szdrmaznak.
Az avar lovaknak tobb, mint fele a mar a bevezetdben emlitett vors-papkerti temet6bol
keriilt el6. Egy minta a pitvarosi temetobdl, és nyolc minta a szekszardi temet6bol
szarmazik. A vizsgalt mintdk szdrmazasi helye a 2. tablazatban olvashato részletesen,

valamint a 6. abra mutatja térképen feltlintetve.
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Kod Hiv.szam Kor (szazad) Lel6hely

AV01 FJ624150 kés6 avar (8.) Vors-Papkert B. g.314.

AV02 Fl624151 késo avar (8.) Vors-Papkert B. g.371.

AV03 Fl624152 késo avar (8.) Vors-Papkert B. g.397.

AV04 FJ624153 késé avar (8.) Vors-Papkert B. g.417.

AV05 FJ624154 késo avar (8.) Vors-Papkert B. g.455.

AV06 FJ624155 késé avar (7. vége) Szekszard Toszegi Diilé 611/A. obj.

AV07 FJ624156 késo avar (8.) Pitvaros g. 51.

AV08 F1624157 korai avar (6-7.) Szekszard Toszegi Diilé 533. obj.

AV09 EU559577 korai avar (6-7.) Szekszard Toszegi Diil6 358. obj.

AV10 EU559578 korai avar (6-7.) Szekszard Toszegi D6 339. obj.

AV11 EU559580 korai avar (6-7.) Szekszard Toszegi Dil6 195. obj.

AV12 EU559581 korai avar (6-7.) Szekszard Toszegi Dul6 45. obj.

AV13 EU559582 korai avar (6-7.) Szekszard Toszegi Diilé 1366. obj.

AV14 GQ119628 késo avar (8.) Szekszard Toszegi Diilé 1479. obj.

AV15 GQ119629 korai avar (6-7.) Szekszard Toszegi Diil6 188. obj.

AV16 GQ119630 kés6 avar (8.) Szekszard Toszegi Diil6 813. obj.

AV17 GQ119631 korai avar (6-7.) Szekszard Toszegi Diil6 336. obj.

AHO1 EU093035 honfoglalas kori 9. Karos II. g.50.

AHO02 EU093036 honfoglalas kori 9. Karos II. g.51.

AHO03 EU093030 honfoglalas kori (9.) Harta g. 23.

AH04 EU093031 honfoglalas kori (9.) Eperjes-Takacstabla g.5.

AHO05 EU093032 honfoglalas kori (9.) Balatonujlak Erd6-dulé M7/S-37 g.8.

AHO06 EU093037 honfoglalas kori (9.) Karos I1. g.4(9.)

AHO7 EU093038 honfoglalas kori (9.) Karos I1. g.40.

AHO08 EU093033 honfoglalas kori (9.) Szentes Borbasfold g.15.

AH10 EU093039 honfoglalas kori (9.) Karos II. g.02.

AH11 EU093040 honfoglalas kori (9.) Karos II. g.05.

AH12 EU093041 honfoglalas kori (9.) Karos II. g.15.

AH13 EU093042 honfoglalas kori (9.) Karos II. g.45.

AH14 EU093043 honfoglalas kori (9.) Ludas-Varju diilé EF18 g.13.

AH15 EU093044 honfoglalas kori (9.) Tiszaeszlar-Bashalom II. temetd

%%0711' EU093064-73 jelenkori Dr. Mihok Sandor gyfijtésébsl
AT21-AT39 | EU093045-63 jelenkori Akhal Oé:s dtg;‘g;‘ﬁ;?gﬁglgsz"magh

AT40 GQ119632 jelenkori Dagesztan (Nyéki Jozsef tenyésztotdl)

AT41 GQ119633 jelenkori Oroszorszag (Nyéki Jozsef tenyésztotol)

AT42 GQ119634 jelenkori Oroszorszag (Nyéki Jozsef tenyésztotol)

AT43 GQ119635 jelenkori Turkme‘t‘;zytzgzgg)l“ J6zsef

AT44 GQ119636 jelenkori Oroszorszag (Nyéki Jozsef tenyésztotol)

2. tablazat. A vizsgalatsorozatban szereplé mintak hivatkozasi szama, kora és szarmazasi

helye (g: temetd; obj: objektum).
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Sorszam Fajta Mintaszam Referencia/hivatkozasi szam
1 avar 17 FJ624150-FJ624157, EU559577, EU559578, EU559580-EU559582
2 honfoglalas kori 14 EU093030 -EU093044
3 akhal teke 24 EU093045 -EU093063
4 hucul 70 EU093064 - EU093073
5 kazahsztani akhal teke 24 DQ327950 - DQ327967; AY246174 - AY246179
6 arab 57 Jansen 2002; Mirol 2002;AY246180 - AY246185, Bowling 1999
7 argentin arab 9 Mirol 2002
8 argentin kreol 4 Mirol 2002
argentin kreol-
9 ) 2 Mirol 2002
perui paso
10 arab barb 6 Jansen 2002
11 archaikus Kr. e. 27630 1 McGahern 2005
12 archaikus Kr. e. 1680 1 McGahern 2005
13 archaikus Kr. e. 1314 1 McGahern 2005
14 archaikus kinai 9 DQ900930-DQ900922
15 archaikus jeju 1 AY 049720
16 andaliz 19 Royo ; 2004; Jansen 2002, Mirol 2002
17 asturcon 13 Mirol 2002
18 barb 11 Jansen 2002
19 belga 9 AY246186 - AY246194
20 caballo de corro 14 Royo 2004
21 carthusian 10 Royo 2004
22 kaszpi 11 Jansen 2002; AY246195 - AY246200
23 cheyu 27 Kim 1999;AY246201 - AY246208; Yang 2001
24 cleveland Bay 5 AY246209 - AY246213
25 clydesale 5 AY246214 - AY246218
26 connemara 10 Hill 2002
27 cukorova 12 Hill 2002
28 diilmener 9 Jansen 2002
29 egyiptomi 5 Hill 2002
30 exmoor 18 AY246219 - AY246222;Jansen 2002
31 fulani 6 Hill 2002
32 friz 7 Jansen 2002; AY246225 AY246230
33 garrano 15 AY519914 - AY519923; AY246231 - AY246235
34 giara 5 Cozzi 2003
35 guan hegyi 8 McGahern 2005
36 guanzhong 2 AY136786 - AY136786
79 haflinger 10 Cozzi 2003
37 hispan bBreton 35 EU256571-EU256605
39 holsteiner 9 Jansen 2002
40 izlandi poni 7 Jansen 2002
41 olasz tigetd 3 Cozzi 2003
42 kerry bog poni 39 McGahern 2005
43 konik 5 Jansen 2002
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44 jeju 2 Oh 2001
45 losino 12 Mirol 2002; Royo 2004
46 lipicai 4 Cozzi 2003
47 lusitano 36 AY246242 - AY246247;Jansen 2002; Lopes 2004
48 mallorquina 2 Mirol 2002
49 marremano 5 Cozzi 2003
50 marismeno 11 Royo 2004
51 mellorquina 2 Mirol 2002
52 merens 12 Royo 2004
53 mesenskay 17 McGahern 2005
54 mongol hazilo 27 Kim 1999; McGahren 2005, Kakoi 2007
55 kiger-mustang 48 Jansen 2002
56 norvég fjord 11 Jansen 2002
57 noriker 9 Jansen 2002, AY246248 - AY246252
58 orlov 17 McGahern 2005
59 oldenburger 1 Jansen 2002
60 perui paso 3 Mirol 2002
61 pottoka 15 Mirol 2002; Royo 2004
62 przewalski 4 Jansen 2002
63 pura raza espanola 37 Lopes 2004, Perez-Gutierrez 2008
64 rhineland heavy draft 23 Jansen 2002
65 rottaler 6 Jansen 2002
66 sarcidano 3 Cozzi 2003
67 senner 19 Jansen 2002
68 skot felfoldi 8 Jansen 2002
69 szkita kazahsztani 7 Keyser-Tracqui 2005
70 shetland poni 22 Jansen 2002; AF481291- AF481304; AY246253-AY246258
71 shire 7 Jansen 2002
72 sorraia 25 Jansen 2002; AY246259-AY246265
73 angol telivér 29 Hill 2002; AY246266- AY246271; Cozzi 2003
74 trakehner 4 Jansen 2002
75 tuva 11 Hill 2002
76 vyatskaya 14 McGahern 2005
77 archaikus jakut 2 Keyser-Tracqui 2005
78 jakut 19 McGahern 2005
79 yunnan 2 Kim 1999
80 welszi poni 1 Jansen 2002
Osszesen 976

3. tablazat. A populiciégenetikai vizsgalathoz 6sszehasonlitasul hasznalt fajtak listaja. Az adatbazisban szerepld, de

még kozleménybe nem foglalt szekvenciak esetén a hivatkozasi szamot adtuk meg.
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II1. 2. DNS tisztitasa vérbol (Walsh 1991)

1. 1,5 ml-es Eppendorf csébe mériink 1 ml steril deionizalt desztillalt vizet, majd
hozzdmériink 3 pl vért.

2. Vortexeljiik, majd 15-30 percig szobahdémérsékleten inkubaljuk, mikézben néha
ismét osszekeverjiik.

3. Ezutan 3 percig centrifugaljuk 13000 rpm-es fordulatszdmon.

4. A feliiliszot pipetta segitségével Ovatosan eltavolitjuk, 20-30 upl-t a csében
hagyva.

5. A cs6be belemériink 200 pl 5%-os Chelex-100 oldatot.

6. 15-30 percig inkubaljuk 56°C-os vizfiirdében.

7. Ezt kdvetéen néhany masodpercig nagy sebességgel vortexeljiik.

8. 8 percig forrasban 1évo vizben inkubaljuk.

9. 3 percig centrifugaljuk 13000 rpm-es sebességgel.

10. A feliiluszot hasznalhatjuk templéatként a PCR reakciohoz.

11. Ismételt hasznalat eldtt vortexeljiik, majd centrifugaljuk 2-3 percig 13000 rpm-es

sebességgel.
II1. 3. DNS tisztitasa szorszalbol (Walsh 1991)

1. A szérhagymat tartalmazé 0,5 — 1,0 cm hossza szakaszt levagjuk és megtisztitjuk
steril deionizalt vizzel.

200 pl 5%-o0s Chelex-100 oldatba helyezziik.

Egy ¢éjszakan at inkubaljuk 56 °C-on.

Rovid ideig erdsen vortexeljiik.

8 percig forrasban 1év6 vizben inkubaljuk.

5 - 10 méasodpercig vortexeljiik.

13000 rpm-es sebességgel 3 percig centrifugéljuk.

ol AT LB ol A

A feliiltiszot alkalmazhatjuk templatként a PCR reakcidhoz
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II1.4. Archaikus mintak feldolgozasanak koriilményei

Az idegen DNS-sel val6 szennyezddés lehetdségének kizarasa végett a munka
minden fazisa steril koriilmények kozott, steril, egyszer hasznédlatos gumikesztyt,
szajmaszk, koOpeny ¢és hajhalé hasznéalatdval zajlott, erre a célra elkiilonitett
laboratoriumi helyiségekben. A munka egyes 1épései a csontok eldzetes darabolasatol
a szekvenalasig kiilon munkateriileten torténtek.

Ezeket, valamint a munkaeszkdzoket a munka megkezdése elbtt és azt
kovetden hypoklorsavval fertétlenitettiik, a spatuldkat etanollal leégettiikk és a minta
porra torésére hasznalt mozsarral egyiitt 30 percen keresztiil autoklavoztuk, valamint
az eléz6ekkel egyiitt 30 percen keresztiil 1.0 J/em® UV-C fénnyel sugaraztuk be. A
felhasznalt oldatokat a proteindz K kivételével szintén az elézdekhez hasonloan
sugaraztunk be. A pipettazashoz szlirés, steril pipettahegyeket hasznaltunk. A
reakciokeverékek PCR boxban, illetve steril fiillkében késziiltek. Az amplifikacios
reakciokeverék elkiilonitett helyiségben, erre a célra elkiilonitett eszkdzokkel késziilt,
melyek sosem érintkeztek DNS-sel. Annak érdekében, hogy az extrakcid és az
amplifikacid eredményességét ¢&s tisztasagat ellendrizhessiik, két parhuzamos
kontrollt - az extrakcids kontrollt és az amplifikacios kontrollt - alkalmaztunk. Az
extrakcid soran a kontrollal az Osszes 1épést elvégeztilk, de ez csontport nem
tartalmazott, igy az extrakcid6 sordn esetlegesen bekovetkezett szennyezddés
kizérasara szolgalt. Az amplifikdcios kontroll a reakcidkeveréken kivill a templat
DNS helyett steril deionizalt, desztillalt, dietilpirokarbonattal kezelt vizet
tartalmazott, igy az amplifikaci6 sordn felmeriild szennyezddés kizarasara szolgalt. A
kapott eredményeket csakis akkor fogadtuk el, ha mindkét kontroll szennyezddés-

mentesnek bizonyult.
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IIL5. Archaikus csontbol torténo DNS Kkivonas koriilményei

(Kalmar 2000)

A csont metafizisébsl koriilbeliill 1 cm’-es darabot vagtunk ki. A minta
felszinét UV-C fénnyel besugarzott csiszold-koronggal 1-2 mm mélyen lecsiszoltuk,
majd a megtisztitott csontdarab minden felszinét 30 percen 4t besugaroztuk. A fent

emlitett elokésziileteket kovetden a csontmintat a mozsarban porra tortiik.

1. Korilbeliil 0,5 g csontport tesziink egy 2 ml-es Eppendorf cs6be, majd ramériink
1,8 ml extrakcios puffert [ 0,1 M EDTA, 0,5% N-laurylsarcosine-Na s6 |, és 7,2 ul
proteindz K-t [250mg/ml]. Ezutén a cs6 tobbszori atforditasaval dvatosan
Osszekeverjiik a cs6 tartalmat, és egy €éjszakan at inkubaljuk 37°C-on folyamatos
vertikalis forgatas mellett.

2. Ezutan a mintat 13000 rpm-es sebességgel 10 percig centrifugaljuk

3. A feliilisz6 250 pl-ét egy 1,5 ml-es Eppendorf csdbe mérjiik, majd hozzdadunk
500 pul 96%-o0s etanolt , 250 pul 4M NH4—acetatot és 3,5 ul [1mg/ml] Dextran Blue
oldatot (Sigma). Ovatosan osszekeverjiik.

4. Azelegyet -70°C-on 7-10 percig inkubaljuk.

5. Ezt kovetden 20 percig 4 °C-on 13000 rpm-es sebességgel centrifugaljuk

6. A feliiluszot eltavolitjuk, a csapadékot levegon szaritjuk annak érdekében, hogy
az esetlegesen rajta maradt etanol elparologjon.

7. Azizolalt DNS-t 20 ul steril, kétszer desztillalt, dietilpirokarbonattal kezelt
vizben oldjuk fel.

IT1.6. Archaikus DNS kivonasa fogleletekbdl

A minta el6készitése €és a kontaminacio lehetdségének kizarasa az el6zéekben
leirtak szerint tortént. A fogat megtisztitottuk steril deionizalt vizzel. Ezt kovetden
feliiletét lecsiszoltuk, és minden oldalat 20 percen keresztiil 1.0 J/em® UV-C fénnyel
sugaraztuk be. A mintat ezutan egy kiilon erre a célra hasznalatos, el6zdleg 30 percen
keresztiil autoklavozott acél mozsarban durvan 6sszetortiik, majd azokat a darabokat,
amelyek a fogb¢lbdl szarmaztak, porra tortiik. A DNS kivondsa a mintabol a
tovabbiakban DNeasy Tissue Kit (Qiagen) segitségével tortént a gyarto altal ajanlott

protokoll alapjan, az egyéni tapasztalatok szerint modositva.
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1. Koriilbeliil 5 gramm mintat tesziink egy 50 ml-es Greiner cs6be, majd
hozzaadunk 40 ml EDTA-t [0,5 M; pH 7,5]. 1 napon keresztiil inkubaljuk 4°C-on
folyamatos vertikalis forgatas mellett.

2. A mintat 3500 rpm-es sebességgel 15 percig centrifugaljuk, majd a
mintarol eltavolitjuk az EDTA-t.

3. Az elsé két 1épést addig ismételjiik, amig a feliiluszo telitett ammonium-
oxalat [pH 3,0] oldattal nem ad fehér csapadékot.

4. Az utolso oOblitést kovetden a pelletet 3 alkalommal mossuk 40 ml steril
deionizalt vizzel.

5. Az EDTA-val kalcium-mentesitett, majd vizzel mosott mintabol koriilbeliil
0,7 g-ot 1,5 ml-es Eppendorf csébe helyeziink, majd hozzdadunk 500 pul ATL puffert
¢s 50 ul proteindz K-t.

6. Minimum 3 o6ran keresztiil inkubaljuk 55 °C-on , kozben iddnként
vortexeljiik.
7. Hozzaadunk 400 pl AL puffert, sietve vortexeljiik, majd inkubaljuk 70 °C-

on 10 percig.
8. Hozzdadunk 400 pl abszolut etanolt, majd vortexelést kdvetden a csé
tartalmabol 650 pl-t atmériink a DNeasy Spin Column csébe, és 8000 rpm-es

sebességgel 1 percen keresztiil centrifugéljuk.

9. Azt kovetden, hogy a gylijtd csovet a kicseréltik, a 8. I1épést
megismételjiik.
10. A gyljtécsovet kicserélve a DNeasy Spin Column csébe 500 pul AWI1

oldatot mériink, és 8000 rpm-es sebességgel 1 percig centrifugaljuk.

11. A gylijtécsovet kicserélve a cs6be 500 pl AW2 oldatot mériink, és 13000
rpm-es sebességgel 3 percig centrifugaljuk.

12. A DNeasy Spin Column oszlopot athelyezziik egy 1,5 ml-es Eppendorf
csObe, ¢s belemériink 100 pul AE puffert. Par percet varakozunk annak érdekében,
hogy a DNS beleoldodjon az AE pufferbe, majd centrifugaljuk 8000 rpm-es
sebességgel 1 percig.

13. A 12. 1épést megismételjiik, majd a kapott oldat mar alkalmas arra, hogy

templatként hasznaljuk egy PCR reakcid soran.
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Sokszor taldlkozunk azzal a problémaval, hogy a minta az izoldlas utdn is tartalmaz
annyi gatld anyagot, amennyi miatt a PCR reakcio nem kivitelezhetd. Ebben az
esetben a csont extraktumot jabb tisztitasi 1épésként benzil-alkohollal és guanidin

HCI-Tris-sel kezeljtik.

1. 800 pl benzil-alkoholt, 100 pl guanidin HCI-Tris-t, 250 pl steril, kétszer
desztillalt vizet és 250 ul csont extraktumot mériink egy 2 ml-es Eppendorf csébe

2. Osszekeverés utén 5 percig 10000 rpm-es sebességgel centrifugaljuk 4 °C-on

3. A vizes fazis 250 pl-ét hasznaljuk a tovabbi 1épésekben (lasd az el6z6 protokoll 3.

pontjatol)

Azokndl a mintdknal, amelyeknél a DNS kivonas nem volt sikeres, az
extrakcios pufferhez N-phenacylthiazolium bromidot (PTB) adtunk. A bioldgiai
anyagok lebomlasa soran a redukalo cukrok és az aminosavak aminocsoportjai kozott

keresztkotések alakulnak ki, melyeket a PTB hasit (Poinar 1998).
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II1.7. Jelenkori mintakbol szarmazé DNS PCR amplifikacioja

Az amplifikacié paramétereit az alabbi tdblazatok mutatjak.

16 szarvasmarha, juh
templat 1-100ng /2 pl 1-100 ng / 2 ul
Taq pol. 1,5 Unit*1 2,5 Unit*2
primer 25-25 pmol 25-25 pmol
puffer 1X PCR puffer 1X PCR puffer
MgCI2 1,5 mM 1,5 mM
2ANTP 0,8 mM 0,8 mM
H20 21,7 ul 7,2 ul
végtérf. 40 pl 20 pl
4. tablazat. Jelenkori mintik vizsgalatianal alkalmazott PCR
reakciékeverék.*"*AmpliTaq Gold (Applied Biosystems)
*2 [nvitrogen.
szarvasmarha,
16 juh
T (°C) | idétartam T (°C) idotartam
elédenaturacié 94 6 perc 94 2 perc
denaturacio6 93 30 mp 94 30 mp
primer
hibridizacié 58 30 mp 60 30 mp
elongicio 72 40 mp 72 40 mp
végso elongacio 72 5 perc 72 5 perc

5. tablazat. Jelenkori mintdk vizsgalatanal alkalmazott PCR program.

A kozéps6 3 1épés 37 cikluson keresztiil tortént.
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I1L.8. Archaikus mintakbdl szarmazé DNS PCR amplifikacioja

16 szarvasmarha, juh
templat 5 ul csont izoldtum 4-8 pl csont izolatum
Taq pol. 1,5 Unit*1 2,5 Unit*2
primer 25-25 pmol 25-25 pmol
puffer 1X PCR puffer 1X PCR puffer
MgCI2 1,5 mM 1,5 mM
XANTP 0,8 mM 0,8 mM
H20 21,7l 7,2 ul
végtérf. 40 wl 20 ul
6. tablazat. Archaikus mintik vizsgalatinal alkalmazott PCR
reakciokeverék.*"“AmpliTaq Gold; ** Invitrogen.
szarvasmarha,
16 juh
T (°C) | idétartam T (°C) idétartam
elddenaturacio 94 6 perc 94 2 perc
denaturacié 93 30 mp 94 30 mp
primer
hibridizacio6 58 30 mp 60 30 mp
elongacio 72 40 mp 72 40 mp
végs6 elongacio 72 5 perc 72 5 perc

7. tablazat. Archaikus mintak vizsgalatanal alkalmazott PCR program.

*:A 157365-15875r €s a 15612 - 15670g primerpar alkalmazasa esetén a primerhibridizacios homeérsékl

volt, a tobbi esetben 61°C. A kozépsd

3 1épés 37 cikluson keresztiil tortént.
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I11.9. A vizsgalatsorozatban hasznalt primerek

A primerek tervezésénél igyekeztiink az altaluk kozrefogott szakaszt a lehetd
legrovidebbre  csokkenteni, 10gy, hogy a haplotipizdlashoz  sziikséges
nukleotidpoziciokat is magaban foglalja. Elvartuk, hogy a primerek csak az adott
allatfajra specifikus DNS-t ismerjék fel, és mas fajbol szarmaz6 DNS-sel ne adjanak
PCR terméket.

A lovak vizsgalatdhoz hasznalt primereket az Oligos [ version 9.11 ]
programmal terveztilk. Referenciaként a hazilé mitokondridlis DNS szekvenciaja
szolgalt (NCBI GenBank X79547; Xu 1994). Az els6 primer par egy 176 bazispar
hosszusagi DNS szakaszt fog 4t a lovak mtDNS hipervariabilis régiojabol (15717-
15893), a tovabbi harom primer par egy 338 bazispar hosszusagl szakaszt sokszoroz
fel a mtDNS hipervariabilis régidjabol (15425-15763). Ezen a részen talalhatok meg
a szarmazastanilag jelentds nukleotid poziciok (Jansen 2002). Ilyen hosszusagu DNS
azonban igen kis valdszinliséggel marad fenn archaikus mintdkban, ezért ezekbol
két,- illetve egy esetben harom atfedd szakasz segitségével nyertiikk ki az emlitett
fragmentet. EI6bb kettd atfedd szakaszbol terveztiik a teljes régié azonositasat, az
egyik 166, a masik 226 bp-os. Az utdbbi azonban nem minden esetben volt sikeresen
kimutathatd, igy két kdztes primer beiktatasaval egy 147 és egy 171 bp-os szakaszra

osztottuk. Az alkalmazott primerek nukleotidsorrendje a kovetkezd.

15736 5’-ACAGCCCATGTTCCACGAGC-3’

15875k 5’-AAAGAATGGGCGAGGTTGG-3”

15444 5° — ACCATCAACACCCAAAGCTG -3’
15569 5° — CACGACGTACATAGGCCATTCA -3’

15560 5° — CACCATACCCACCTGACATGCA -3’
15742r 5> — GCTGATTTCCCGCGGCTTGGTG -3’

15612 5° — CGTGCATTAAATTGTCTGCCCCATGA -3’
15670r 5> — ACTTGGATGGGGTATGCAC - 3°
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A szarvasmarhdk és az Ostulok vizsgalatdhoz a mtDNS hipervaridbilis
Anderson altal k6zolt nukleotidszekvenciat hasznaltuk (NCBI GenBank: NC 001567;
Anderson 1982). A lovakhoz hasonléan ebben az esetben is csekély az esélye annak,
hogy ilyen hosszil szakaszt archaikus mintdbdl sokszorozni tudunk, igy ezekbdl a
mintakbdl az emlitett darabot két atfedd, egy 157 és egy 175 bazisparos szakaszbol
kaptuk meg. Ehhez a Bailey altal publikalt primereket hasznaltuk (Bailey 1996).

AN2ror S-GCCCCATGCATATAAGCAAG-3’
ANlggy 5’-CACGCGGCATGGTAATAAG-3’
ANlpor 5’- CTTAATTACCATGCCGCGTG-3’
AN3rey 5’-CGAGATGTCTTATTTAAGAGG-3’

A juhok vizsgalatanal a D-loop régio elsé 290 bazispar hosszu szakaszat
sokszoroztuk (15385-15675; NCBI GenBank: AF010406; Hiendleder 1998). Ezt a
korabbiakhoz hasonléan ebben az esetben is archaikus mintdk esetén két atfedd
fragmentumbol, egy 142 és egy 154 bazispar hossziusagu szakaszbol kaptuk meg. A

hasznalt primerek a kovetkezok.

JUH406r 5’-ATAGCCCCACTATCAACACCCA-3’

JUHS527x 5°-GCTTGTGGAGTGGGAAGTCCGT-3’

JUH541¢ 5’>-TACAACACGGACTTCCCACTC-3’

JUH646r 5’-TGTCTATATTACATTAAGCCTATGTACTCG-3’

A primerek tervezése soran a Fast PCR [version 3.3.81] programot hasznaltuk.
Referenciaként a hazijuh mitokondrialis DNS szekvencidja szolgalt (Hindleder 1998).
Az amplifikaciot kovetden a termékek jelenlétének és méretének vizsgalatahoz 8%-o0s
nativ akrilamid gélen futtattuk meg a mintdkat. Ha a sikeres amplifikacié mellett
mindkét fent emlitett kontroll kontaminacié mentes volt, a specifikus DNS szakaszt a
Millipore Montage Single Sample PCR Cleanup Kit segitségével, vagy 1,5 %-os
agardz gélbdl a Qiagen QIAguick Gel Extraction Kit segitségével visszanyertiik. Ezt
kovetden a PCR terméket direkt szekvenaltuk ABI Prism 3100 szekvenatorral, az
amplifikécid sordan hasznalt primerek segitségével. A kapott szekvenciakat a Chromas

program segitségével dolgoztuk fel.
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II1.10. Az adatok feldolgozasa

A lovak esetében a DNS szekvencidkat a MEGA 4.0 program segitségével
illesztettiilk és egységesen levagtuk 247 bp hosszusagira annak érdekében, hogy
hozzailleszthessilk az NCBI adatbazis ma ¢él6 és archaikus lomaradvanyokbol
szarmazd szekvencia adatait. (nukleotid pozicio: 15495-15740 a referencia
szekvencia- X79547- szerint). Az eltéré nukleotid helyek alapjan haplocsoportositast
végeztiink a Jansen €és munkatarsai altal megallapitott kategdridk szerint (Jansen
2002). Az éaltaluk meghatarozott haplocsoportok a polimorfikus pozicidkkal a 4.
abran lathatok.

Az adatok statisztikai értékelése a DnaSP 4.50.2 (Rozas 2003), és az Arlequin
2.000 (Schneider 2005) szoftverrel tortént. Az altalanos diverzitasi szint becsléséhez
a DnaSP programmal meghataroztuk a polimorfikus helyek szamat, a haplotipus
diverzitast, amely a haplotipus parok atlagos eltérését jelzi (Hd), a nukleotid
diverzitast (Pi), mely megmutatja a valdsziniségét, hogy két véletlenszeriien
kivalasztott szekvencia homoldég nulkeotidja kiilonbozik (Saitou 1987), valamint
ennek Jukes and Cantor korrekcidjat (Jukes 1969; Lynch 1990), mely szerint a
bazisok ardnya egyenld és minden pontmuticié egyforman valdszinii. A haplotipus
diverzitas szintjét 0,900 felett jelentdsnek értékeltiik. Tovabba meghataroztuk a
nukleotid kiilonbségek atlagos értékét (K) (Tajima 1983). Az egyes mintacsoportok
haplotipus diverzitdsdnak jellemzésénél a 0,900-nél nagyobb diverzitast magasnént
értekeltiik.

Paronkénti genetikai tavolsagot (Fst - fixacids index) szamoltunk a vizsgalt
mintacsoportok kozott, ami azt jelenti, hogy minden egyes csoport gyakorisagi
értékeit 0sszehasonlitottuk minden més csoport gyakorisagi értékeivel. Az Fst érték
megmutatja azoknak a nukleotid helyeknek az aranyat, amelyben a két csopotban
talalhato szekvencidk kiilonboz0 bazist tartalmaznak. A korabbi tapasztalatok alapjan,

ha az Fst<0,01, abban az esetben neveztiik a két adott mintacsoportot kdzelinek.
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A genetikai tavolsag szamitasaba 721, 28 kiilonboz6 fajtaba sorolhatdé mintat
vontunk be. Az adatbazisba helyesen, tehat hézag nélkiil beadott szekvencidk koziil
csak azokat haszndltuk az Osszehasonlitashoz, amelyek esetében az adott fajta
legalabb tiz egyeddel volt képviselve, igy csokkentve a kis mintaszambol eredd hibas
eredményt, kivéve a kazahsztani szkita mintdkat és a réz kori kinai mintakat, amely
esetekben csak nyolc, illetve kilenc minta allt rendelkezésre. Ennek egyik oka, hogy
az adatbazisban az azsiai fajtdk alulreprezentaltak, és igyekeztiink a lehetd legtobb
azsiai szekvenciat bevonni a vizsgalatba. Kiilondsen a fent emlitett 16 szekvenciakat,
mivel ezek archaikus mintakbol szarmaznak. Az észak-ibériai (asturcon, caballo de
corro, garrano, losino, mérens, and pottoka) és a dél-ibériai (andalusian, carthusian,
lusitano, marismefio, and sorraia) fajtdkat egy-egy csoportként kezeltik kozeli
genetikai rokonsaguk, illetve a szakirodalom alapjan (Royo 2005).

A Modeltest 3.7 (Posada 1998) Hierarchical Likelihood Ratio Test, valamint
az Aikake informacids kritériumai segitségével az egyes szubsztitucids modelleket
teszteltiik. Ez a teszt a legbonyolultabb szubsztitucios modellt, a GTR+I+G-t
javasolta. A General time-reversible (GTR) modell jellegzetessége, hogy figyelembe
veszi a bazisok kiilonboz6 aranyat és a hatféle baziscsere valdszinliségét is becsiili a
szekvenciakban. Ennek a modellnek azonban a szdmitasigénye meglehetdésen nagy,
amely nincs aranyban az elényével. Emellett a 16fajtak maximalisan néhany ezer éves
evolucigja meglehetésen rovid idé ahhoz, hogy érdemes lenne a tranzicidk és
transzverziok valoszinlisége kozti kiilonbségekkel szamolni. Azok a mutéciok,
amelyek igazdn problémasak, mint a paralell muticiok, vagy a back mutéciok,
viszont egyik modellbe sem ¢épithetk be rendesen, ezért a p-distance modellt
alkalmaztuk (Tamura 1993). Mivel a mutacids rata nem egységesen ugyanakkora
minden nukleotidra nézve, az egyes poziciok mutédcios ratdjadnak gamma eloszlasat
kell meghatarozni, és eszerint korrigdlni. Ennek értékét a Modeltest 0,66-nak
hatarozta meg. A szignifikancia szintjének meghatarozasahoz a permutaciés analizis
10000 permutaciot alkalmazott. Az 6sszehasonlitas sordn bizonyos esetekben negativ
Fst-értékeket tapasztaltunk a populdciok kozott. Ilyenkor az azonos populacidhoz
tartozo par tagjaiban egyenként nagyobb a variancia, mint a két populéacio kozott. Ezt
a modell nem képes feloldani, tehat ebben az esetben nem allapithaté meg a redlis

tavolsag a két mintacsoport kozott.
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Az  éltalunk  feldolgozott négy  l6populacidé  kozotti  genetikai
kapcsolatrendszert, valamint a teljes genetikai variancia megoszlasat molekularis
variancia analizissel végeztik (AMOVA). A teljes genetikai variabilitast a
populacidkon beliili, és a populaciok kozotti komponensre bontottuk.

Annak érdekében, hogy objektiv képet kaphassunk az egyes fajtakat képviseld
csoportok kozotti viszonyokrol, melléztiik a csoportba sorolast, és a benniik
megtalalhat6 egyedi haplotipusokkal dolgoztunk tovabb. A rendelkezésiinkre allo,
Osszesen 976 szekvenciabdl a Collapse program segitségével meghataroztuk az
egyedi haplotipusokat. Megjeldlve az altalunk feldolgozott mintakat, megallapitottuk
az egyedi nukleotid-sorrenddel rendelkezd egyedeket, illetve azokat a fajtakat,
amelyekhez tartozo egyedek az egyes mintainkkal egyezd haplotipust mutatnak. A
Network 4.5.1 program Reduced Median-Joining algoritmusat alkalmazva az altalunk
feldolgozott mintdk segitségével a benniik taldlhaté haplotipusokbdl halozatot
rajzoltunk, melyben jeldltiik a Jansen altal meghatarozott haplocsoportokat is. A
halozat szerkesztésekor a Jansen altal meghatarozott mutacios forropontokat
melldztiik az értékelésbol (nukleotid pozicid: 15585, 15597, 15650), valamint tovabbi
két poziciot (16659, 15737) 0,5-0s sulyozassal lattunk el (Jansen 2002).
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IV. Eredmények

IV.1. Archaikus DNS vizsgalatok hitelesitése

A vizsgalni kivant DNS szakaszt a jelen kori mintakbol amplifikaltuk, és
szekvenaltuk, annak érdekében, hogy a primerek optimdlis mitkddéséhez sziikséges
amplifikacidos koriilményeket bedllitsuk. A PCR reakcid soran az adott allatfaj
mitokondrialis DNS-ére specifikus primerek mellett human mitokondriadlis DNS-re
specifikus primereket is alkalmaztunk. Abban az esetben ugyanis, ha az emberi DNS-
re specifikus primerek segitségével nem kapunk a DNS izolatumbol PCR terméket,
csak a specialis, az adott allatfaj mitokondridlis DNS-ére tervezett primerekkel,
biztosak lehetiink benne, hogy a keletkezett kopidk az endogén DNS-r6l késziiltek, és
nem a lelet feldolgozaskor jelenlévd idegen DNS-rél. Emellett annak ellendrzésére,
hogy a tervezett primer par biztosan nem ad-e PCR terméket a human DNS-bdl, egy
PCR reakcioban a tervezett primerek mellé¢ templatként human vérbdl izolalt DNS-t
adtunk. Mivel az emlitett kontrollok nem adtak PCR terméket, az eredmények
hitelességében megbizhatunk.

IV.2. Eltéro koru és fajtaju régészeti leletek DNS megtartasa

Elsoként a modszereink érzékenységét vizsgaltuk meg. Az avar €s honfoglalas
kori mintaknal régebbi 16 és dstulok mintakbdl probaltunk DNS-t kinyerni, emellett a
honfoglalas korabol két masik allatfajt, a szarvasmarhat ¢és a juhot is bevontuk a
munkaba. Ezek a leletek igen nagy szamban fordulnak el6 a lovak mellett a
honfoglalas kori sirokban, ¢és segitségiikkel kiprobalhattuk, hogy a hasznalt
modszeriink valdban alkalmas kiilonb6z6 korti és tipusit mintdk archaikus DNS
vizsgalatara.

Elsoként a Polgar-Csdszhalom késé neolit (Kr. e. 4500-4800) telepiilés
feltarasabol szarmazo 6stulok (Bos primigenius bojanus) fels6 allkapcsabol kiséreltiik
meg a DNS kinyerését. Az Ostulok, melynek héziasitasabol fejlédott ki a ma €16
szarvasmarha, mara kihalt, utolsé populédcioi 2000 évvel ezel6tt éltek Kozép-Europa
legeldin. Polgar-Cs6szhalom pedig az Ostulok egy feltételezett haziasitasi kdzpontja
lehetett a neolitikumban (Bartosiewicz 2006). A sikeres DNS kivonast kdvetden

meghataroztuk a 313 bazisparos, két atfedé6 DNS szakaszbdl leolvasott nukleotid-
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sorrendet (NCBI GenBank: EF362615; 8. tablazat). A szarvasmarha mitokondrialis
DNS-ének referencia szekvencidja alapjan a vizsgalt szakaszon kilenc polimorfizmust
azonositottunk, amelyek a P haplocsoportba soroljak a szekvenciat (Edwards 2007).
Ezt a mintazatot eddig csak a szarvasmarhdk mar kihalt dsében mutattdk ki, igy
bizonyosan az endogén DNS-t sikeriilt kimutatnunk (Priskin 2007). A
szakirodalomban addig a pillanatig minddssze 2 Ostulok szekvencia volt ismert,
melyek 12 ezer éves angliai allatokbol szarmaznak. Osszehasonlitottuk a szekvenciat
a masik két kozolt adattal, és a vizsgalatunk targyat képezo neolit, és az egyik paleolit
minta kézt 100%-0s azonossagot tapasztaltunk, a madsik lelettel pedig csak egy
nukleotidban tért el a kapott szekvenciank.

A kovetkezOkben a szkita anyagi kulturdhoz tartozo, a Szentes-Vekerzug
temetkezési hely (Kr. e. 6. szdzad) 8 16fogmintdjat vettiik vizsgalat ald. A fogak jo
megtartasunak tlintek, azonban a lovaknal hasznalt 254 bazisparos szakaszt csak az
egyikbdl sikeriilt teljes egészében kinyerniink. Az els6, 166 bp-os szakasz mindegyik
mintabdl kimutathatd volt, a hosszabb, 226 bp-os szakaszt azonban csak az SZ17-es
¢s SZI18-as mintabol sikeriilt kinyerni, de a kapott szekvencia nem volt teljes
egészében értékelhetd. Az SZ17 esetében az utolsd6 40 bazispart az ismételt
kisérletekben sem sikeriilt meghatarozni, de a haplocsoportja mégis nagy
bizonyossaggal megjosolhatd, hiszen az azonositott 210 bp-os darabon megfigyelhetd
nukleotidsorrend csak a C2 haplocsoportra jellemzé. Az SZ12 esetében 3 atfedd
szakaszbdl kaptuk meg a teljes DNS szakaszt, ami alapjan a D2 haplocsoportba
sorolhato, teljes szekvenciaegyezést mutat az AVO02 késd avar 16szekvencidval (9.
tablazat).

A fentiek mellett honfoglalas kori szarvasmarha mintakon is megprobaltuk a
nukleotidsorrend meghatarozasat elvégezni. A szarvasmarhdk mitokondrialis DNS-
ének kontroll régidjabol egy 313 bp-os szakaszt vizsgaltunk meg (16022-16334).
Referenciaként Anderson és munkatarsai altal kozolt nukleotidszekvenciat hasznaltuk
(NCBI GenBank: NC 001567; Anderson 1982). Ez a régié6 mutatja a legnagyobb
nukleotid diverzitast, és tartalmazza a szdrmazastanilag jelentds pozicidkat (Bailey

1996).
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A karosi temetdbdl szdrmazd egyed mitokondridlis DNS mintazata teljes
egyezést mutat a referencia szekvenciaval. Az algy6i leletb6l kinyert DNS
szekvenciaja a 16110-es, ¢és a 16133-as pozicioban hordoz polimorfizmust a
referenciahoz képest, ezeknek az eltéréseknek azonban evolucios jelentdségiik nem
ismert. Az allatok a Troy altal definialt T3 haplocsoportba tartoznak, vagyis azon

tipusba, amely az eurdpai kontinensen talsulyban van (8. tablazat).

Variabilis nukleotidpoziciok

11111111111111111111111
66666666666666666666666
00000000001111111222233
44555557890112348356800
29015784539032315154412

T3 TCCTTGCTTGTCTTTTGCTCGCG

T1 e C. . ... c. ...
™ e e e e C. . - - - o A.C. ...
T4 C. .. .. ... AL oo A

P .T.Cc..TCC....C...TCA. ..
BP-HUN .T.c..TCC....C...TCA. ..
SZM-KAROS = = = = = e e e e e e e e e e e
SZM-ALGYO - - - - - .. T..C. .. .....

8.  tablazat. A késé neolit 6stulokban, valamint a honfoglalas kori
szarvasmarhakban megfigyelhet6 polimorfikus poziciok. A T1-T4
haplocsoportok a szarvasmarhakban megfigyelhet6 leggyakoribb haplotipusok,
a P az 6stulok mintakban eddig azonositott leggyakoribb haplotipus. A BP-
HUN az altalunk vizsgalt 6stulokban megfigyelhetd polimorfizmusokat jeloli,
az SZM-KAROS és az SZM-ALGYO a karosi és az algy6i honfoglalas kori

szarvasmarhakban talalt mutaciokat jeloli.

Az algy6i honfoglalés kori temetd leletanyagébol harom hazijuh csontmintéja
is feldolgozasra keriilt. Egy 290 bazisparos szakaszra terveztik meg a primereket
(15385-15675, GenBank AF010406; Hiendleder 1998). Ez a régid tiz, a hazijuhoknal
megfigyelhetd két haplocsoportot elkiilonité polimorfikus poziciét tartalmaz (Wood
1996). Osszehasonlitdsképpen a Hortobdgyi Nemzeti Park rackanyajabol szarmazo
hat, anyai agon kozvetleniil nem rokon rackajuh vérmintdjabol izolaltunk DNS-t és
sokszoroztuk az emlitett 290 bazisparos szakaszt. A jelenkori mintakbol egyetlen, az
archaikus leletekbdl két atfedd, egy 142 és egy 154 bazispar hossziisagu szakasz
segitségével probaltuk meg leolvasni a kérdéses darabot. A racka szekvenciak egyike
sem mutatott polimorfizmust a vizsgalt szakaszon. Az algydi honfoglalds kori

temetobol szarmazd juh leletek koziil harombol kiséreltiik meg a kérdéses szakaszt
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kinyerni. A DNS izoladlast kovetéen azonban tobbszor sikertelen PCR reakciot
tapasztaltunk. A sikertelenséget alapvetden két tényezo okozhatja: El6fordulhat, hogy
a csontmintidt nem lehet olyan mértékben megszabaditanunk az amplifikaciot gatld
anyagoktol, hogy az sikeres PCR reakciot eredményezzen, illetve az, hogy az
archaikus mintdban nincs az éaltalunk alkalmazott technikaval kimutathato
mennyiségli DNS. Ahhoz, hogy kideritsiik, vajon a PCR reakcié sikertelenségét mi
okozza, alkalmaztunk egy olyan kontrollt, amely templatként azonos mennyiségii
modern DNS izolatumot ¢és archaikus csont izolatumot tartalmazott. Ebben a
kontrollban a PCR reakcio részlegesen gatolt volt, azt jelezve, hogy mindharom
esetben a csont izolatumban oldott gatld anyagok akadalyoztdk a DNS
alkohollal és guanidin HCI-Trissel utotisztitast végeztiink. A guanidin-HCI-Tris olyan
sokoncentraciot biztosit, amelynél a humuszsavak a benzil-alkohol altal képzett
hidrofob fazisba, a DNS pedig a vizes fazisba keriil. Az igy feldolgozott mintdbol mar
sikeresen kimutattuk a 154 bazisparos fragmentet. Ez a minta sem mutatott

polimorfizmust a vizsgalt szakaszon.
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IV. 3. Avar és honfoglalas kori 16 mintak szekvencia analizise

Az altalunk feldolgozott 31 archaikus mintabol minden esetben sikeresen
kimutattuk a vizsgalni kivant szekvenciat. Ezek 23 egyedi haplotipust mutatnak,
melyekben 24 wvariabilis pozicid talalhato. Mindegyikiik egypontos nukleotid

szubsztitacio (9. tdblazat).

Mintacsoport Kod Varidbilis nukleotidpoziciok Hcs Hd Pi
1111111111111111111111111111111111
5555555555555555555555555555555555
4445555555555666666666666666777777
9992333478999000011123455566002234
4561489245678123456765907967390670

Referencia
sz. Ref. TTAGCACCGGAATTCTGAATACAATTGATCGGTA | AS
Szkita sz12 Ceee . Ol e A... D2
sz17 CCG.T-...A..... Coo.... Goooo .. A... c2
Avar AVII/AVIS G A4
AV07 Coevinnnnnns Tooonnon- G-..... A A6
AV05 Covvenen AceeeTeorennnnnnnnn... A A
AVO4 Co.G- A T .. A 5
AVO3 C..G...G...T-—---..- G..... A B1
AVO8/AV09/AV17 | -C-----m-m---- T-..-C..... C....A cl
AVO2 CCG.T-...A..... C...... G......- A Do
AV16 CCo.T- ... TC...... G....... A Do
AVI2/AVI3 CCC.T......... TC...... G-..o--. A D2
AVOL CCo.T--ooo.- TC.....- G......- A Do
AV14 CCG.T....A....TCA..... G......- A D3
AV1O Cowonons G. TA - .- GC.A 1
AV06 C......... G. T ... GC.A 1
Osszesen 17 minta 18 variabilis pozicio 11 ht 0,926 | 0,022
Honfoglalis AHI11 C..... T-A.G..T..... G..G..A...A A
kori AHI2 e e Comeeeeat A
AHI3 CoveTenniniiiiiiiieiiininen A
AlLL4 C..... T...G..T-..... T.G..AC.A N
AHO2 C.ooi-..- A - G..A...A N
AHO3/AH15 Crree e G-.A-..A A
AHOS Cooioo.- A CT-oioo: A c
AHO6/AHO7 Covrevnnnnnnn T....C...G...... A C
ALIO4 Coi . T .- C.AAG .
ALLOR Cowens TA ... C.AAG v
ALLLO C.......... CT.6....... C..C.A G
AHOL Coooos C.T-.66.----...- C.A G
o0sszesen 14 minta 21 variabilis pozicié 13 ht 0,989 | 0,0232

9. tablazat. Az dltalunk feldolgozott szkita, avar és honfoglalas kori lovakbél nyert mintiakban megfigyelhet6
polimorfikus poziciok, valamint az avar és honfoglalas kori mintiak esetében a diverzitasi jelz6k (Hcs: haplocsoport;

Hd: haplotipus diverzitas; Pi: nukleotid diverzitas).
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A mintdk 6 kiillonboz6 haplocsoportba tartoznak. Az avar mintdkat magas
genetikai variabilitas jellemzi (h=0.94). A 17 egyed 11 egyedi haplotipust mutat,
melyeket 18 varidbilis pozicid6 hatiroz meg. A haplotipusok péronkénti atlagos
kiilonbsége (K) 5,679. A nukleotid diverzitas (Pi) 0,023. Az avar lovak
szekvenciajaval egyez6é haplotipust mutatd fajtdk a 11. tdblazatban olvashatok. A
haplotipusok kozott legnagyobb szamban (5 esetben) a D haplocsoport figyelhetd
meg. Harom haplotipus sorolhaté az A haplocsoportba. Két-két haplotipus tartozik a
B ¢és az F haplocsoportokba, és egy haplotipus mutat C haplocsoportra jellemzd
mintazatot.

Az Aaltalunk létrehozott szekvenciaadatbazis adataival Osszevetve kideriil,
hogy a mintdk legalabb négy kiilonbozd fajtdhoz tartozod szekvencidval mutatnak
teljes egyezést, de a szekvencidk tobbsége 10-25 tovabbi fajtdban megtaldlhatd. A
honfoglalds kori mintdkkal egy kozds haplotipust észleltiink (AH06, AHO07), melyet
azonban tovabbi 22 fajtaban is fellelhettiink az adatbazisban reprezentalt fajtak koziil.
Az akhal teke és az avar mintak kozott pedig 4 kozds haplotipus azonosithatd, melyek
koziil két motivum (az AVO0S, AV09 és AV17, valamint az AVI11 és AV15) igen
gyakorinak bizonyultak, hiszen 22, valamint 16 fajtdban azonosithatok még. Az
AV04, és AVO05 haplotipusok viszont mar sokkal kevésbé nevezhetok gyakorinak,
hiszen az AV04-es minta szekvenciamotivuma, amellett, hogy az AT25 akhal teke
mintaval mutat egyezést, mindossze négy fajtaban fedezhetd fel. Ezek koziil hdrom
keleti (arab, koreai és kazahsztani) valamint egy eurdpai (ibériai connemara). Az
AV05-6s mintaban talalt szekvencia az AT22-es akhal teke mintan feliil két keleti
(kazahsztani akhal teke, és konik) valamint egy ibériai fajtdban volt fellelhetd (7.
abra). A hucul szekvencidkkal 6sszehasonlitva hét kozos haplotipus figyelhetd meg.

A honfoglalas kori mintacsoport kiemelkedden magas genetikai diverzitast
mutat (h=0,989). A 14 egyed szekvencidja 12 haplotipusba sorolhatd, melyekben
Osszesen 21 wvaridbilis pozici6 taldlhato. A haplotipusok paronkénti atlagos
kiilonbsége (K) 5,747. A nukleotid diverzitas (Pi) 0,023. A nagy haplotipus diverzitas
ellenére csak négy haplocsoport van jelen, rdadasul a négy kozil az egyik a G
haplocsoport, amely meglehetdsen ritka. McGahern legtobb fajtat 6sszehasonlitd, 962
szekvenciat feldolgozd kutatasdban minddssze egy archaikus, 25 eurdpai, két kozel-
és két tavol-keleti 16 tartalmazott G haplocsoportba sorolhaté szekvenciat (McGahern

2005). A haplotipusok fele az A haplocsoportba sorolhatd. A tobbi haplotipus koziil
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ketté a C haplocsoportba, kettd az F haplocsoportba és kettd a G haplocsoportba
sorolhato.

A honfoglalas kori szekvenciak koziil kiemelkedden sok, a 13 haplotipusbdl 5
egyedi mintadzatot mutat. A fennmaradd mintdk 2-25 tovabbi haplotipussal mutattak
teljes szekvenciaazonossagot (11. tdblazat). Az avar és a honfoglald csoport kozott
egy esetben taldltunk egyezd szekvencia mintazatot (az AV08, AV09 és AV17-es
mintak, és az AHO06, és AHO7-es mintdk kozt), tovabba két haplotipus esetében
figyelhetd meg szekvencia egyezés a honfoglalas kori és az akhal teke mintdk kozott
(AHO2 és az AT28, AT29 és AT37-es mintak, valamint AH06, AHO7 és az AT23,
AT43-as mintadk kozt). Valamennyi esetben elterjedt haplotipusrél van sz6, melyet
Osszeségében 18-22 fajtaban figyeltiink meg az adatbazis szekvenciai kozt (7. abra).
A hucul ¢és a honfoglalds kori mintak kozott harom esetben figyelhetd meg
szekvenciaegyezés (HTO3 és az AHO3, AHI1S5 kozott, valamint a HT11 és az AHO6,
AHO7 kozott).

IV. 4. Akhal teke mintak szekvencia analizise

Az akhal teke lovak szintén magas genetikai diverzitast mutatnak (h=0,945).
A 24 szekvencia 14 kiilonb6z6 haplotipust mutat, melyet 25 variabilis pozicié hataroz
meg a vizsgalt szakaszon. A haplotipusok paronkénti atlagos kiilonbsége (K) 5,797.
A nukleotid diverzitds (Pi) 0,023 (10. tablazat). A lovak szekvenciajaval egyezd
haplotipust mutatd fajtdk a 12. tablazatban olvashaték. A mintak kozil 12 az A
haplocsoportba sorolhat6, két minta a B haplocsoportba helyezhetd. Szintén két minta
tartozik a C haplocsoportba. Egyetlen tartozik a D haplocsoportba. Négy minta mutat
E haplocsoportot. Harom szekvencia sorolhaté az F haplocsoportba.

A 14 haplotipusbol ketté egyedi motivumot mutat. Az AT33-as 16 haplotipusa
is meglehetdsen ritkdnak mutatkozik, minddssze két egyezd mintat taldltunk az
adatbazisban (koreai cheyu és shetland poni). Hasonloan az el6z6hoz az AT44-es 16
haplotipusa csak egy egyiptomi és egy mongol haziloban volt megtalalhato. Emlitésre
méltd az AT22-es 16, melynek haplotipusa megegyezik az AV0S5 korai avar 16
haplotipusaval, tovabba két kazahsztani akhal teke, egy konik, egy spanyol pura raza
espanola, valamint egy Szibéridban feltart pleisztocén kori 16 tartalmazta
(DQO007580). Az AT31-es, AT32-es ¢és AT42-es lovak altal hordozott haplotipus

feltehetdleg jelent6s a fajta szempontjabol, mert vizsgalatunkban a mi
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tiirkmén és orosz akhal teke lovaink mellett mindossze kazahsztani akhal teke 16ban,
barb és angol telivér 16ban volt fellelhetd ez a szekvencia. Osszehasonlitva az
altalunk szekvenalt mintacsoportokat, legnagyobb szdmban (négy esetben) az avar ¢€s
az akhal teke lovakkal volt megfigyelhetd haplotipus egyezés. A honfoglalas kori és

az akhal teke szekvencidk esetében két kdzos haplotipus talalhato, a hucul és az akhal

teke szekvencidk esetében szintén két kdzos haplotipus van (7. abra).

Mintacsoport Kod Variabilis nukleotidpoziciok Hes Hd Pi
1111112112112121121121121121121111111111112
5555555555555555555555555555555555
4445555555555666666666666666777777
9992333478999000011123455566002234
4561489245678123456765907967390670

Referencia Ref. TTAGCACCGGAATTCTGAATACAATTGATCGGTA AS
Akhal teke AT27/AT35/AT36/AT4] | Crrmmmmmmmmmmeee e A
AT28/AT29/AT37 Covvvens Acevinnannenns G..A...A A
AT30 CA ... G T .. G...... A A
AT22 Covvvent AcerToonnnnnnnnen. A A
AT34/AT40 C..... T.A.G..T...... T.G..A.C.A A
AT26 c..... TAAG. T-- ... ... G..A. A A
AT33 Covuvnnennn Toeemnninnanens A.C E
AT31/AT32/AT42 C.A...... GooTeeeeeianene A.C E
AT25 C.G A T - TA 5
T3S C.G. A .- T ... G..... A 5
ey o . TA ... C.A.G .
ATad CCGAT....A....TCA..... G....... A D3
AT23/AT43 Covvvennnnnn T....C..... C....A C
AT21,AT39 Covvvent Acee TAeennanens C.AA.G F
Osszesen 24 minta 25 variabilis pozicié 14 ht 0,945 0,023

10. tablazat. Az altalunk feldolgozott akhal teke mintakban megfigyelheté polimorfikus poziciék, valamint a diverzitasi

jelzék (Hes: haplocsoport; Hd: haplotipus diverzitas; Pi: nukleotid diverzitas).
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Kéd

N(fajta) Egyez6 haplotipust mutaté fajtak

AHO1 6(5) KA,AR,AD(2),LU,ES
AHO2 | 30(18) | AT28,AT29,AT37.AK,AR(6)BA,CN,DU,GA,HO(2),IK(2),LO(2),LU,ML,MR NO(3),PO,ES,RH,TR

AHO3 | 54(18) | AHIS, ACPP1,AD(2),AR(2),AB,AS,CH,CU,FU(2),GA,HB,HO(2),LU(7),ML(3),MO(2).MU17),ES(2),RH, TV, VY (4)

AHO04 | EGYEDI

AHOS | 30(18) AS,CC(2),CA,CN,AD,GA, HB(2),IP,IT(2),LO,LUMO(4),MU(2),ES,RH,TB

AHO6 | 43(22) | AVOSAVO9AVIZAT23,AT43 AK.AR(3).BE(2),CL(3),CU,GA,GN,HA,IP,IK(4),KA(2),ML,ME(2),MO,MU(3),NO(2),NR,OR,RO,SC(2)

AHO7 | 43(22) | AVOSAVOSAVIZAT2IATAS AK.AR(3).BE(2),CL(3),CU,GA,GN,HA,IP,IK(4),KA(2),ML,ME(2),MO,MU(3),NO(2),NR,OR,RO,SC(2)

AHO8 17(11) | BA,CU,GA,HO,IP(2),IK.KA,LU,NO(2).ES,SP(5)

AHI0 | EGYEDI

AHI1 | EGYEDI

AHI2 | EGYEDI

AHI3 | EGYEDI

AHI4 | 28(10) | AR(3).AA,AS,GI(2),HB,HO,LU,RH(2),SO(15),TV

AHIS | 54(18) | AHO3, ACPP1,AD(2),AR(2),AB,AS,CH,CU,FU(2),GA,HB,HO(2),LU(7),ML(3),MO(2),MU17),ES(2),RH, TV, VY (4)

AVO1 5326) | EVIZAVISAVIG) ANCI1314,AD,AK,AC,AS(4),CC(8),CR(2),CN(2),CU,AD,FR,FU(2),GA(2),GU,HB,KA(2),LO,LU(3),ML(4),MR,OR,,PP,PO.ES,ES(2),TB
AV02 | 49(19) AR AB,AA,CU,HA(2),HB(2),IK(2).KA(5),LU,ML,MO(5),MU(5).NR(3),PO,ES,RH(4),SC(3).TB(6)

AV03 5(4) ARES (2),SR,TB

AVO04 10(5) AT25 AR(2).CH(5).CN.KA

AV05 5(4) AT22,KA(2),KO,ES, AN2

AV06 4(4) AR,EG,ME,MO

AVO07 14(9) ,AK,AR(5),BA,EG,FR(2).KA,TV,VY

AV08 39(22) AV09,AV17, AH06,AH07, AT23,AT43 LAK,AR(3),BE(2),CL(3),CU,GA,GN,HA,IP,IK (4),KA(2), ML.ME(2),MO,MU(3),NO(2).NR,OR ,RO,SC(2)

AV09 39(22) AV08,AV17, AH06,AH07,AT23,AT43, AK.AR(3),BE(2),CL(3),CU,GA,GN,HA,IP,IK(4),KA(2),ML,ME(2),MO,MU(3),NO(2),NR,OR,RO,SC(2)

AVI10 17(8) AR(4),AB,AA,CH(3) ML MO,VY

AV 29(16) AV15,AT27,AT35,AT36,AT4l, ALAR,AA,CA(2),CN,CU(2),GU,HA,KO,ME,MU,NR(2),0R(5),VY(2),YA(2)

AVI2 50(25) AV01,AV13,AV16, ANC1314,AD,AK,AC,AS(4),CC(8),CR(2),CN(2),CU,AD,FR,FU(2),GA(2),GU,HB,KA(2),LO,LU(3),ML(4),MR,OR,PP,PO,ES,ES(2).,TB
AVI3 49(25) AVO01,AV12, ,AV16, ,ANC1314,AD,AK,AC,AS(4),CC(8),CR(2),CN(2),CU,AD,FR FU(2),GA(2),GU,HB,KA(2),LO,LU(3),ML(4),MR,OR,,PP,PO,ES,ES(2),TB
AVI4 | 47026) ACPP2,AK,AN(2),AR,AS,BA,BE(2),CL(2),CN,CU,DU(6),EA(2),ES(2).FR, FU,GA,GU(2), HB(2),LU,;MR, MU(3)RH,SR(2),TB(3), TR, VY,YA(3)

AVIS 29(16) AVILAT27.AT35,AT36,AT41, HU20, HUS3, HUSS, HUS6, HU61, HU59,HUSS,AY,AR, AA,CA(2),CN,CU(2),GU,HA,KO,ME,MU,NR(2),0R(5),VY(2),YA(2)
AV16 50(25) AVO01,AVI2,AV13, ANCI1314,AD,AK,AC,AS(4),CC(8),CR(2),CN(2),CU,AD,FR,FU(2),GA(2),GU,HB,KA(2),LO,LU(3),ML(4),MR,OR,PP,PO,ES,ES(2),TB
AV17 39(22) AV08,AV09, AH06,AH07,AT23,AT43 AK,AR(3),BE(2),CL(3),CU,GA,GN,HA,IP,IK(4),KA(2),ML,ME(2),MO,MU(3),NO(2),NR,0R,RO,SC(2)

11. tablazat. A vizsgalatba bevont avar és honfoglalas kori mintiakkal egyezd haplotipust mutaté fajtak. N az egyezd
szekvencidk szamat jeloli, a zardjelben 1évé szam a fajtdk szamat mutatja. Az altalunk szekvenalt mintdk kiemelve lathatok,
pirossal a honfoglalas kori, kékkel az avar, zolddel az akhal teke és sargaval a hucul mintak. A roviditések a kovetkezoket
jelentik: AA-argentin arab; AB — arab barb; AC — argentin kreol; AJ — archaikus jeju; AK — archaikus kazahsztani; AD —
andaluz; AN1 — archaikus minta (DQ327851); AN2 — archaikus minta (DQ007580); AR — arab; AS — asturcon; AT — akhal teke;
AV —avar, BA — barb; BE — belga; CA — kaszpi; CC — caballo de corro; CH — cheyu; CL — cleveland bay; CN - connemara AH —
honfoglalas kori; CR — karthusiai-andaluz; CU — cukorova; DU — diilmener; EA — spanyol; EG — egyiptomi; ES — spanyol pura
raza; FR — friz; FU — fulani; GA — garrano; GI — giara; GN — guanzhong; GU — guan hegyi; HA — haflinger; HB — hispan breton;
HO — holsteiner; HT — hucul; IK — ir kerry; IP — izlandi poni; IT — olasz tiget6; KA — kazahsztani akhal teke; KO — konik; LI —
lipicai; LO — losino; LU — lusitano; MA — marismeno; ME — mesenskaya; ML — mallorquina; MM — maremmano; MO — mongol
hazilé; MR — merens; MU — mustang; NO — norvég fjord; NR — noriker; OR — orlov; PO — pottoka; PP — perui paso; RH —
rhineland heavy draft; RO — rottaler; SA — sarcidano; SC — skot; SO — sorraia; SP — shetland poni; SR — shire; TB — angol
telivér; TR — trakehner; TV —tuva; VY — vyatskaya; YA — jakut; YU — yunnan; AY - archaikus jakut.
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Kod N(fajta) Egyez6 haplotipust mutato fajtak

AT21 7(5) AT39, \AS(2),CU,GU

AT22 5(4) AV05,KA(2),KO,ES, AN2

AT23 39 (23) AT43,AH07,AV08,AV09,AV17 AK,AR(3),BE(2),CL(3),CU,GA,GN,HA,IP,IK(4),KA(2),ML,ME(2), MO,MU(3),NO(2),NR,OR,RO,SC(2)
AT24 7(6) GA (2),GU,KAMU,TV,YA

AT25 10 (5) \V04.AR(2),CH(5).CN,KA

AT26 EGYEDI

AT27 29 (16) AT35,AT36,AT41,AV11,AV15, LAY,AR,AA,CA(2),CN,CU(2),GU,HA,KO,ME,MU,NR(2),0R(5),VY(2),YA(2)
AT28 30 (18) AT29,AT37,AH02,AK,AR(6),BA,CN,DU,GA,HO(2),IK(2),LO(2),LUML,MR,NO(3),PO,ES,RH, TR

AT29 30 (18) AT28.AT37.AH02,AK,AR(6),BA,CN,DU,GA,HO(2),IK(2),LO(2),LUML,MR,NO(3),PO,ES,RH, TR

AT30 EGYEDI

AT31 6(3) AT32,AT42,KA,BATB(2)

AT32 6(3) AT31,AT42,KA,BATB(2)

AT33 2(2) CH,SP

AT34 28 (15) AT40 \AS,CR(3),CH,EG,GI(3),KA(4),LO,LUME,MU(6),0R(2),ES,SP

AT35 29 (16) AT27,AT36.AV11,AV15, AY,AR,AA,CA(2),CN,CU(2),GU,HA,KO,ME,MU,NR(2),0R(5),VY(2),YA(2)
AT36 29 (16) AT27,AT35,AV11,AV15, AY,AR,AA,CA(2),CN,CU(2),GU,HA,KO,ME,MU,NR(2),0R(5).VY(2),YA(2)

AT37 30 (18) AT29,AT28,AH02,AK,AR(6),BA,CN,DU,GA,HO(2),IK(2),LO(2),LUML,MR,NO(3),PO,ES,RH, TR

AT38 30 (16) AD,AR(4),AA,BA,CR(4),HB,HO(2),IK,IT, MR NR,OR(3),ES,RH(6),SA, TV

AT39 5(3) AT21, JAS(2),CU,GU

AT40 28(15) AT34.AS,CR(3),CH,EG,GI(3),KA(4),LO,LU,ME,MU(6),0R(2),ES,SP

AT41 29(16) AT27,AT35,AT36,AVI1,AVI5 LAY, AR,AA,CA(2),CN,CU(2),GU,HA,KO,ME,MU,NR(2),0R(5),VY(2),YA(2)
AT42 6(3) AT31,AT32,KA,BA,TB(2)

AT43 39(23) AT23,AH07,AV08,AV09,AV17 AK,AR(3),BE(2),CL(3),CU,GA,GN,HA,IP,IK(4),KA(2),ML,ME(2),MO,MU(3),NO(2),NR ,OR,RO,SC(2)
AT44 2(2) EG,MO

12. tablazat. A vizsgalatba bevont akhal teke mintakkal egyezo haplotipust mutaté fajtak. N az egyez6 szekvenciak szamat
jeloli, a zardjelben 1év6 szam a fajtak szamat mutatja. Az altalunk szekvenalt mintak kiemelve lathatok, pirossal a honfoglalas
kori, kékkel az avar, zolddel az akhal teke és sargaval a hucul mintak. A roviditések a kovetkezoket jelentik: AA-argentin arab;
AB — arab barb; AC — argentin kreol; AJ — archaikus jeju; AK — archaikus kazahsztani; AD —andaluz; AN1 — archaikus minta
(DQ327851); AN2 — archaikus minta (DQ007580); AR — arab; AS — asturcon; AT — akhal teke; AV —avar BA — barb; BE —
belga; CA — kaszpi; CC — caballo de corro; CH — cheyu; CL — cleveland bay; CN - connemara AH — honfoglalés kori; CR —
karthtisiai-andaltz; CU — cukorova; DU — diillmener; EA — spanyol; EG — egyiptomi; ES — spanyol pura raza; FR — friz; FU —
fulani; GA — garrano; GI — giara; GN — guanzhong; GU — guan hegyi; HA — haflinger; HB — hispan breton; HO — holsteiner; HT
— hucul; IK — ir kerry; IP — izlandi poni; IT — olasz tigetd; KA — kazahsztani akhal teke; KO — konik; LI — lipicai; LO — losino;
LU - lusitano; MA — marismeno; ME — mesenskaya; ML — mallorquina; MM — maremmano; MO — mongol hézilo; MR —
merens; MU — mustang; NO — norvég fjord; NR — noriker; OR — orlov; PO — pottoka; PP — perui paso; RH — rhineland heavy
draft; RO — rottaler; SA — sarcidano; SC — skot; SO — sorraia; SP — shetland poni; SR — shire; TB — angol telivér; TR — trakehner;
TV —tuva; VY — vyatskaya; YA — jakut; YU — yunnan; AY - archaikus jakut.
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IV. 5. Hucul lovak szekvencia analizise

Amellett, hogy az elézOekben részletezett 3 mintacsoporttal vald genetikai
kapcsolatardl, a fajta genetikai diverzitdsarol is igyekeztiink képet kapni. A fajta
allomanynagysaga Eurdpaban 2000-re tehetd. Torzskonyvi adataik alapjan az
altalunk vizsgalt lovak 22 kancacsaladba sorolhatéak. Ez a 22 csalad az eurdpai hucul
allomanynak koriilbeliil 80%-at lefedi.

Osszesen 70 16 szekvenciajat elemeztiik. Bar a mitokondridlis DNS 6rokl8dési
szabalyai kovetkeztében egy kancacsaldd valamennyi tagja ugyanazt a haplotipust
kell hogy hordozza, mégis, ahol lehetséges volt, egy csaladbol tobb mintat is
megvizsgaltunk a méneskonyvi adatok bizonytalansdgai miatt. A mintak kozott 18
egyedi haplotipust taldltunk, melyek 23 varidbilis pozicidt tartalmaznak a vizsgalt
szakaszon. A szekvencidk kozotti atlagos kiilonbség 6,012. A 22 csaladban
megfigyelheté 18 haplotipusra vonatkoztatott haplotipus variancia 0,982 (Isd. 14.
tablazat). Osszevetve a molekularis, és a méneskonyvi adatokat, kideriilt, hogy hat
csalad esetében a kancacsaladon beliil kiilonb6zd haplotipusok is eléfordultak. Ez azt
jelenti, hogy bizonyos lovak hibds torzskonyvi adatokkal keriilhettek be a
méneskonyvbe. A Panca és a 4 Kitka csaladok esetében egy csaladon beliil harom
eltér6 haplotipust figyeltiink meg, a 17 Aglalia, a 86 Deremoxa, a Rotunda, a Lucina
kancacsaladok esetében pedig két kiilonb6zo haplotipus figyelheté meg egy
csaladban. A méneskonyvi, illetve a mtDNS szerinti kancacsaladokba sorolast a 13.

tablazat mutatja.
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Kod Név Torzskonyvi szirmazas mtDNS szdrmazas
HUO01 Goral Tiinde HL Arvacska Arvacska
HU02 Ousor Sell HL 4 Kitka 4 Kitka
HUO03 Ousor Enikd Kedves Aspirans Aspirans
HU04 Polan Oliva Aspirans Aspirans
HU05 3737 Ousor Diana Arvacska Arvacska
HU06 3724 Ousor Borcsa Aspirans Aspirans
HU07 Hroby XXI-3 Erna 12 Sarata 12 Sarata
HU08 Ousor Kedves Aggtelek Arvacska Arvacska
HU09 3723 Ousor Ara Arvacska Arvacska
HU10 Polan Optika 1 Panca Arvacska
HU11 2966 Goral XVI-82 Zend 4 Kitka 4 Kitka
HU12 Polan Optika 1 Panca Arvécska
HU13 Ousor 1X-17-44 Masni 12 Sarata 12 Sarata
HU14 Goral Jolan HL 4 Kitka 4 Kitka
HU15 Pietrosu X-67 Borsika 11 Rotunda 11 Rotunda
HU16 Hroby Balint Buda 882 Gelnica 882 Gelnica
HU17 Hroby Homaly 86 Deremoxa 86 Deremoxa
HU18 Polan Szeder HL 882 Gelnica 882 Gelnica
HU19 Hroby XXIII-19 17 Aglalia 17 Aglalia
HU20 Ousor Marta 2 Lucina 825 Agla/Lucina/Bukovina
HU21 Hroby Garam HL 882 Gelnica 882 Gelnica
HU22 Hroby XX1-99 1 Panca 11 Rotunda
HU23 Qusor I1X-71 17 Aglalia 4 Kitka
HU24 Hroby XXI1-35 86 Deremoxa 4 Kitka
HU25 733 Hroby XXI1-43 11 Rotunda 11 Rotunda
HU26 Prislop X-66 11 Rotunda 4 Kitka
HU27 Pietrosu X-39 11 Rotunda 11 Rotunda
HU28 Pietrosu X-61 2 Lucina 11 Rotunda
HU29 Pietrosu XI-7 86 Deremoxa 4 Kitka
HU30 Prislop X-23 17 Aglalia 17 Aglalia
HU32 Goral Britta Bajkalka Bajkalka/Wydra
HU33 Prislop Naja Nakoneczka Nakoneczka
HU34 620 Gurgul VIII-2 11 Rotunda 11 Rotunda
HU35 729 Ousor 111-49 Sroczka Sroczka
HU36 673 Hroby IX-10 Sroczka Sroczka
HU37 679 Goral XVII-1 Pasztuszka Pasztuszka
HU38 672 Ousor 111-35 Pasztuszka Pasztuszka
HU39 656 Gurgul VIII-6 Pasztuszka Pasztuszka
HU40 709 Hroby XII-20 86 Deremoxa 86 Deremoxa
HU41 Goral Britta II. Bajkalka Bajkalka/Wydra
HU42 Polan Picur Zoo 0015 1 Panca 17 Aglalia
HU43 4912 Ousor Egér 86 Deremoxa 86 Deremoxa
HU44 Prislop Barsony Wydra Bajkalka/Wydra
HU45 Prislop Kislany 5 Plosca 5 Plosca
HU46 Polan naiv 5 Plosca 5 Plosca
HU47 Hroby Walia Wydra Bajkalka/Wydra
HU48 Hroby Ors6 HL Wolga 4 Kitka
HU49 Hroby Bryf HL Bajkalka Pasztuszka
HU50 Gurgul Castor HL 84 Poldnia 84 Polonia

Folytatas a kovetkezd oldalon.
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HUS51 4677 Hroby Grad 17 Aglalia 17 Aglalia

HUS52 Hroby Bolyhos HL08103 5 Plosca 5 Plosca

HUS3 677 Prislop -8 825 Agla 825 Agla/Lucina/Bukovina
HU54 611 Goral XIII-11 862 Dagmar 862 Dagmar

HU55 622 Goral XIV-46 825 Agla 825 Agla/Lucina/Bukovina
HUS6 707 Hroby XII-24 825 Agla 825 Agla/Lucina/Bukovina
HUS7 655 Ousor 111-13 86 Deremoxa 86 Deremoxa
HU5S8 621 Goral XXX-21 Bukovina 825 Agla/Lucina/Bukovina
HU59 568 Goral XIII-12 Bukovina 825 Agla/Lucina/Bukovina
HU60 434 Hroby VI-3 17 Aglalia 17 Aglalia

HU61 514 Goral XIV-14 Bukovina 825 Agla/Lucina/Bukovina
HU62 730 Hroby XII-26 17 Aglalia 17 Aglalia

HU63 Ousor IX 32 4 Kitka 4 Kitka

HU64 Hroby XXI11-35 86 Deremoxa 4 Kitka

HU65 Pietrosu XI-8 86 Deremoxa 4 Kitka

HU66 Prislop X-64 4 Kitka 12 Sarata

HU67 Goral XIX-40 4 Kitka 4 Kitka

HU68 Pietrosu X-14 12 Sarata 12 Sarata

HU69 Fekete kanca ismeretlen Nakoneczka

HU70 Pietrosu XI-1 3 Tatarca 3 Tatarca

HU71 Hroby Félos VI-15 Aspirans Aspirans

13. tablazat. A vizsgalatban szerepl6é hucul lovak torzskonyvi szarmazasa, valamint a mtDNS alapjan
megallapitott kancacsaladja. A 825 Agla, Lucina és a Bukovina csaladok, a Bajkalka és Wydra csaladok és a Wolga és 4 Kitka
csaladok koz0s anyai vonalat képviselnek. Sziirke, dolt betiik jelzik sziirke mezGben azokat az egyedeket, melyeknél a

mitokondrialis vizsgalat eltér6 eredményt adott, mint a méneskonyvi adatok.

Legnagyobb aranyban az A haplocsoport van jelen, a 18-bol nyolc haplotipus
tartozik ide. Ezt koveti az F haplocsoport négy haplotipussal, majd a C és D
haplocsoportok harom - harom haplotipussal képviseltetik magukat, mig a B
haplocsoportba egy haplotipus sorolhato.

Az altalunk vizsgalt csoportok koziil hét haplotipus esetében figyelhetd meg
egyezés az avar szekvencidkkal. Két esetben a honfoglalas kori szekvencidkkal, és
négy esetben az akhal teke mintdkkal (7. abra). Koziiliik a HT16 haplotipus bizonyult
kevéssé elterjedtnek, a AT21 és AT39 akhal teke mintakon feliil csak harom fajtadban

(ibériai asturcon, dél-torok cukorova, kinai guan-hegyi) azonositottuk (15. tablazat).
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Mintacsoport Kod Variabilis nukleotidpoziciok Hecs Hd Pi
1111111111111111111111111111111111
5555555555555555555555555555555555
4445555555555666666666666666777777
9992333478999000011123455566002234
4561489245678123456765907967390670
Referencia Ref. TTAGCACCGGAATTCTGAATACAATTGATCGGTA A5
HTO1 HU07, HU13, HU66, HU68 [oR T.AG. . Too.... T.G..A.C.A A
HTO2 U2 HUTL, UL, HO2% HO%, BB OB, | ¢ . T S A
HTO03 HU16, HU18, HU21, Gttt G..A...A A
HT04 HU20, HU53, HU55, HU36, HU61, HUS9,HU58 o A
HTO05 HU37, HU38, HU39, HU49, (o TAG. T, G..A...A A
HTO06 HU54 Couenn TG Toenn.. T.G..A.C.A A
HTO07 HUA45, HU46, HU52 Coteeee et C...G..A...A A6
HTO08 HU19,HU42 (S c PR Teeeann [T TA B1
HT09 HU03,HU04,HU06, HU71 Covennnn S o A C
HT10 HU15, HU22, HU25, HU27, HU28, HU31, HU34 Coveeeaaeen [ L A c2
HTI11 HU32, HU41, HU44, HU47 [P T....Coonnn c A C
HT12 HU17, HU40, HU43, HUS7 CCO.Toiaaan-n TCovnn.. [T A D2
HT13 HU30, HUS1, HU62, HU60 CCG-T....A..... [T [T A D2
HT14 HU33, HU69 CCG.T A....TCA..... [T A D3
HTI15 HU01,HU05,HU08,HU09,H10, HU12 Coveaenn G..T.A oo .. GC.A F2
HT16 HU36, HU35 Covennn A LY VA C.AA.G F
HT17 HUS50 Coveeeaaes G..T.A__.T..... GC.A F1
HT18 HU70 Covcnnn A TAceeiian. C.A..G F
osszesen 70 minta 23 variabilis pozicié 18ht | 098268 | 0,02434

14. tablazat. Az altalunk feldolgozott hucul mintakban megfigyelhet6 polimorfikus poziciék, valamint a diverzitasi jelzok

(Hes: haplotipus; Hd: haplotipus diverzitas; Pi: nukleotid diverzitas).
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Kod N(fajta) | Egyez6 haplotipust mutaté fajtak

HTO1 | 28(15) AT34,AT40,AS,CR(3),CH,EG,GI(3).KA(4),LO,LU,ME,MU(6),0R(2),ES,SP

HT02 | 14(9) AVO7.AK,AR(5),BA,EG,FR(2).KA,TV,VY

HTO3 | 54(18) AH03,AH15,ACPP1,AD(2),AR(2),AB,AS,CH,CU,FU(2),GA,HB,HO(2),LU(7).ML(3),MO(2),MU17),ES(2),RH,TV,VY(4)

HT04 | 29(16) AT35,AT36,ATALAVILAVISAY,AR,AA,CA(2),CN,CU(2),GU,HA.KO,ME.MU,NR(2),0R(5).VY(2).YA(2)

HTOS | 13(4) ,ML(2),0R,SO(9)YA

HTO6 | 28(10) LAR(3),AA,AS,GI(2),HB,HO,LU,RH(2),80(15),TV

HTO07 | EGYEDI

HTO08 | 3(3) AR,CA,FR

HTO09 | 27(17) | AHO5, ,AS,CC(2),CA,CN,AD,GA,HB(2),IP,IT(2),LO,LU,MO(4),MU(2),ES,RH,TB
HTI0 | 9(8) CH(2),CN,CU,IK,LU,RH,SC,TB

,AV08,AV09,AV17,AT23,AT43, AH06, AHO7,

HTIL | 39(2) | AK.AR(3),BE(2).CL(3).CU.GA.GN.HA.IP.IK(4).KA(2).ML.ME(2),MO.MU(3).NO(2).NROR RO.SC(2)

AVIZAVISAVIG.ANCI314,AD,AK,AC,AS(4),CC(8),

HTI2 1 49G25) | CR(2) ON(2),CU,AD,FR,FU(2),GA(2),GU,HB,KA(2),LO,LU(3),ML(4),MR,OR,PP,PO,ES,ES(2), TB

HTI3 | 45(18) AV02,AR,AB,AA,CU,HA(2),HB(2),IK(2).KA(5),LU,ML,MO(5),MU(5),NR(3),PO,ES,RH(4),SC(3), TB(6)

AV14.ACPP2,AK,AN(2),AR,AS,BA,BE(2),CL(2),CN,

HT14 1 47Q26) | oy DU (6),EA(2),ES(2).FR,FU,GA,GU(2),HB(2),LU,MR, MU(3)RH.SR(2), TB(3).TR,VY,YA(3)

HTI5 | 17(8) AV10.AR(4),AB,AA,CH(3),ML,MO,VY
HTI16 | 8(5) AT39, AT21,AS(2),CU,GU

HT17 | 33) AR,RH,YA

HTI8 | 53) AR()ML,RO

15. tablazat. A vizsgalatba bevont hucul mintakkal egyezé haplotipust mutaté fajtak.
A roviditések értelmezése a 11. tablazat szerint. HT a hucul haplotipusokat, HU a hucul
egyedek kodjat jeloli.
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7. abra. Az avar, a honfoglalas Kkori, az akhal teke és a hucul lovakban azonositott
haplotipusok egymashoz valo viszonya kérdiagrammos megjelenitésben.

IV.6. Populacidogenetikai analizis

IV.6.1. Paronkénti genetikai tavolsag szamitasa

A genetikai tavolsag szadmitdsdba 721, 28 kiilonboz6é fajtaba sorolhaté mintat
vontunk be (16. tablazat). Mivel a variancia a csoportokon beliil sokkal nagyobb, mint a
csoportok kozott, igy sok esetben a kapott tavolsag nem szignifikans (P>0,05).

A tavolsag-matrix alapjan az altalunk vizsgalt avar populacié negativ Fst értéket
mutat a kazahsztani szkita mintakkal, a barb, az ibériai connemara és a dél-torok
cukorova fajtaval. Szignifikans genetikai tdvolsagot mutat az akhal teke, honfoglalas kori,
arab, cheyu, archaikus kinai, ir kerry, mesenskaya, orlov, senner, ¢s a dél-ibériai
csoporttal. A felsoroltak koziill egyikkel sem mutatott alacsony (Fst<0,01) értéket.
Genetikailag legkozelebb a vyatskaya (Fy = 0,005) 16 all, de a tavolsdg nem szignifikans
(P = 0,316). Az avar ¢és a honfoglalds kori lovak kozott jelentds genetikai tavolsag

tapasztalhaté (Fst = 0,117; P = 0,006), valamint az akhal teke lovakkal is igen nagy
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tavolsagot észlelhetiink (Fst = 0,090; P = 0,004). Legnagyobb tavolsagra az archaikus
kinai mintacsoport all t6liikk (Fst = 0,202; P = 0,002).

A honfoglalas kori lovakkal negativ Fst értéket mutatott a hucul, a norvég fjord, és
a tuva lofajta. Szignifikdns genetikai tdvolsdgot mutat az avar, kazah akhal teke, barb,
connemara, cukorova, hispan breton, ir kerry, észak- és dél-ibériai, rhineland heavy draft,
senner, shetland, angol telivér, vyatskaya és jakut lovakkal. A felsoroltak koziil egyikkel
sem mutat kis genetikai tadvolsdgot. Legkisebb tdvolsagra az akhal teke lovak (Fst =
0,002) allnak, a tadvolsdg azonban velik nem szignifikans (P = 0,390). Legnagyobb
tavolsagra az angol telivér all toliik (Fst = 0,208; P = 0,000). Az avar mintakkal mutatott
nagy tavolsagot mar fentebb részleteztiik.

Az akhal teke lovak és a hucul, a tuva valamint a norvég fjord lovak kozott
negativ Fst értéket kaptunk. Szignifikans genetikai tavolsagot mutat az avar, kazah akhal
teke, barb, connemara, hispan breton, mongol, észak- és dél-ibériai, rhineland heavy draft,
senner, shetland, angol telivér, vyatskaya és jakut lovakkal. Ezek koziil azonban egyikkel
sem mutat kis (Fst < 0,01) genetikai tadvolsagot. Legkisebb tavolsagot a mongol haziloval
tapasztalhatunk (Fst = 0,036). Az akhal teke lovaink meglepd modon jelentds tavolsagra
helyezkednek el a kazah akhal teke lovaktol (Fst = 0,076; P= 0,011. Az avar lovakkal
szintén jelentds tavolsadgot tapasztalhatunk (Fst = 0,090; P = 0,004). Legnagyobb
tavolsagra toliik az angol telivér all (Fst = 0,144; P = 0,000).

A hucul lovak esetében a genetikai tavolsag szamitasa problematikus. A genetikai
tavolsdg meghatarozasaban az el6forduld haplotipusok gyakorisaga fontos paraméter. Egy
olyan fajta esetében, amelynek Iétszama alig 2000, és a fennmaraddsat csakis a
tenyésztési programoknak koszonheti, az egyes haplotipusok gyakorisdga annak
fliggvénye, hogy az azt hordozo kancédkat milyen mértékben vontdk be a tenyésztésbe.
Ezért a 22 kancacsaladot a fajtat alapitd kancavonalakként értelmeztiik. Ezen adatok
alapjan csak néhany olyan csoport van, amelyeknél a kapott tavolsag szignifikans (barb, ir
kerry, észak-ibériai, senner €s az angol telivér), €s ezek mindegyike nagy tavolsagot mutat
a hucul lovakkal (0,046 < Fst < 0,595), legnagyobb tavolsagra toliik is az angol telivér all.
Negativ Fst értéket mutatnak az alabbi fajtakkal: akhal teke, honfoglaléas kori, kazahsztani

szkita, arab, mongol hazilo, norvég fjord és tuva.
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HU AT AH AV
HU -0,002 (0,470) -0,011 (0,614) 0,032 (0,104)
AT -0,002 (0,470) 0,002 (0,390) 0,090 (0,004)
AH 0,011 (0,614) 0,002 (0,390) 0,117 (0,006)
AV 0,032 (0,104) 0,090 (0,004) 0,117 (0,006)
KA 0,049 (0,052) 0,076 (0,011) 0,125 (0,004) 0,032 (0,151)
AK -0,021 (0,614) 0,032 (0,189) 0,058 (0,084) -0,048 (0,757)
AR -0,003 (0,522) 0,025 (0,063) 0,015 (0,175) 0,108 (0,000)
BA 0,066 (0,035) 0,107 (0,008) 0,161 (0,002) -0,002 (0,355)
CA 0,036 (0,146) 0,040 (0,092) 0,083 (0,027) 0,049 (0,106)
CH 0,003 (0,368) 0,012 (0,215) 0,033 (0,093) 0,118 (0,001)
CN 0,038 (0,131) 0,051 (0,080) 0,041 (0,151) 0,202 (0,002)
co 0,056 (0,099) 0,114 (0,007) 0,154 (0,002) -0,029 (0,679)
cuU 0,016 (0,237) 0,061 (0,033) 0,075 (0,050) -0,021 (0,600)
HB 0,017 (0,126) 0,051 (0,007) 0,073 (0,007) 0,023 (0,111)
IK 0,053 (0,007) 0,022 (0,103) 0,082 (0,005) 0,062 (0,025)
ME 0,018 (0,182) 0,024 (0,132) 0,064 (0,037) 0,088 (0,019)
MO -0,007 (0,548) 0,036 (0,043) 0,042 (0,065) 0,020 (0,188)
NI 0,046 (0,037) 0,105 (0,000) 0,123 (0,005) 0,010 (0,215)
NO -0,020 (0,723) -0,019 (0,670) -0,005 (0,457) 0,049 (0,116)
OR 0,019 (0,190) 0,012 (0,274) 0,020 (0,205) 0,099 (0,021)
RH 0,025 (0,145) 0,055 (0,025) 0,091 (0,006) 0,025 (0,178)
SE 0,595 (0,000) 0,606 (0,000) 0,616 (0,000) 0,656 (0,000)
SP 0,039 (0,068) 0,064 (0,018) 0,089 (0,008) 0,018 (0,224)
SI 0,022 (0,097) 0,069 (0,007) 0,074 (0,013) 0,060 (0,017)
TB 0,123 (0,000) 0,144 (0,000) 0,208 (0,000) 0,041 (0,089)
TV -0,041 (0,963) 0,001 (0,385) -0,009 (0,571) -0,005 (0,327)
VY 0,027 (0,147) 0,080 (0,013) 0,076 (0,027) 0,005 (0,316)
YA 0,009 (0,273) 0,066 (0,013) 0,097 (0,007) 0,042 (0,110)

16. tablazat. Az altalunk feldolgozott mintacsoportok Fst-értékei a tobbi populacioval 6szehasonlitva. HU: hucul, AT: akhal
teke, AH: honfoglalés kori, AV: avar. A zar6jelben az Fst értékekhez tartozo P értékek, vagyis a szignifikancia szintje olvashato. A
tovabbi roviditések a kovetkezoket jelentik: KA — kazah akhal teke; AK — kazahsztani szkita; AR — arab; BA— barb; CA — kaszpi; CH
— cheyu; CN — archaikus kinai; CO — connemara; CU — cukorova; HB — hispan breton; IK — ir kerry; ME — mesenskay; MO —
mongolian; NI — észak ibériai; NO — norvég fjord; OR — orlov; RH — rhineland heavy draft; SE — senner; SI —dél ibériai; SP — shetland

p6ni; TB — angol telivér; TV — tuva; VY — vyatskaya; YA — jakut.
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1V.6.2. Amova analizis

A molekularis variancia analizissel felderithetjiik a vizsgalt csoportjaink genetikai
struktaraltsagat. Az avar, a honfoglalas kori, az akhal teke és a hucul lovak csoportjat
elemezve a genetikai variancia 96,52%-a a populaciokon beliili varianciara vezethetd
vissza. A fixacids index (Fst) 0,03478 (P = 0,02639), tehat a 4 csoport szignifikdnsan

elkiiloniil egymastol és a genetikai differencialoédas a csoportok kdzott igen alacsony.

1V.6.3. Haplotipus-alapu halézat analizis

Mivel a hazilé fajtdkon beliili variabilitdsa nagyon magas, nem kiiloniilnek el
¢lesen az egyes fajtdk. A gyakori visszakeresztez6dések miatt az egyes 16fajtak
kialakulasanak torténete kiilonbozik a természeti populaciok kialakuldsanak folyamatatol,
ezért a filogenetikai modellek kritikaval alkalmazhatok. gy a tovabbiakban a vizsgalt
szekvencidkat nem csoportositottuk fajtdkba, hanem a benniik megtaldlhatd egyedi
haplotipusokkal dolgoztunk tovabb.

A kapott anyai vonalak kdzotti rokonsagi viszonyok felderitésére haldzat analizist
végeztiink a Network 4.5 program Reduced Median Joining algoritmusa segitségével (8.
abra). A halozat csillag-szerli eldgazddast mutat, tartalmaz azonban filogenetikai
négyszogeket is, amelyek paralell mutaciokat jelolnek. A vizsgalt csoportok anyai
eredetiiket tekintve igen valtozatosak. Egyik vizsgalt csoport sem mutatott hatarozott
elkiiloniilést.

A 17 avar szekvencia koziil 6 a D kladban helyezkedik el, a honfoglalds kori
mintak fele, valamint az akhal teke mintdknak tobb mint fele az A kladban talalhato.
Amellett, hogy mindkét csoport tagjai elszortan helyezkednek el a halozatban, az avar és
a honfoglalas kori mintdk elhelyezkedése kozott jelentds eltérés figyelheté meg. Az avar
lovak t6bb mint fele a B és D vonalakon helyezkednek el. Ezzel szemben a honfoglalas
kori mintdk egyike sem tartozkodik ezeken a vonalakon. Ezzel szemben az A
haplocsoporthoz tartozd vonalakon a honfoglalok fele lokalizalodik. Az avar és
honfoglalas kori mintdk elhelyezkedése ellentétes jellegli a halozaton, csak a Cl1

haplocsoport k6zos a két mintacsoportban.
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A honfoglalas kori mintdk, annak ellenére, hogy kiemelkedéen magas haplotipus
diverzitas figyelhetd meg, minddssze 4 féagon oszlanak el (A, C, F, G). Egy résziik az
akhal teke lovakkal mutatnak kozos elterjedési mintazatot. Ez tobb esetben nem konkrét
haplotipus egyezést jelent, hanem kozeli rokon haplotipusokat, mint amilyenek az AH11
honfoglalas kori 16 és a AT26 akhal teke 16 szekvenciamotivuma, mindkettd egyedi.
Tovabba az F2 kladban elhelyezked6 AH04 honfoglalds kori minta, mely szintén egyedi
motivummal rendelkezik és az AT24 akhal teke és AHO8-as mintakkal egyiitt
lokalizalodik, valamint az AT21 és AT39-es akhal teke mintaktol két nukleotidban tér el a
halozatban. Mellettilk az AH12 és AH13-as honfoglalas kori mintdk, melyek mindketten
sajatos, mas loban nem leirt szekvenciaval rendelkeznek, kdzvetlen szomszédsagban
allnak az AT27, AT35, AT36 és AT41-es akhal teke mintakkal, valamint az AV11 és
AV15-6s avar mintak is az emlitett akhal teke mintadkkal k6zos haplotipust mutatnak.

Az akhal teke mintak a G haplocsoportot leszamitva mindegyik foéagon
megtalalhatok, de legnagyobb szdmban az A agon fordulnak eld. Szembetlind az E
haplocsoport, ahol csak ez a fajta képviselteti magat, mégpedig 6t mintaval. Ezek harom
kiilonb6z6 haplotipusba tartoznak, melyek koziil az egyik egyedi, a masik csak egy koreai
¢s egy shetland poniban fordult eld, a harmadik haplotipus pedig az altalunk vizsgalt
(tlirkmén és orosz) akhal tekéken kiviil egy kazah akhal tekében, egy barb, és két angol
telivér 16ban fordult eld.

A hucul lovakban megfigyelheté 18 haplotipus koziil hét esetében figyelheté meg
egyezes az avar szekvenciakkal, négy esetben a honfoglalas kori szekvencidkkal, és négy
esetben az akhal teke mintdkkal. Koziiliik a HT16 haplotipus bizonyult kevéssé
elterjedtnek, a AT21 ¢és AT39 akhal teke mintdkon feliil csak harom fajtdban (ibériai
asturcon, dél-torok cukorova, kinai guan-mountain) azonositottuk. A hucul lovakban
szintén valtozatos anyai vonalakat taldlunk. A mintdk foként az A, C, D és F vonalakon

helyezkednek el.
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8. abra. Az altalunk feldolgozott mintakban megfigyelt haplotipusokbdl rajzolt Reduced Median Joining haplotipus halézat. A sziirke

korok a szekvenciak kozott 1€vo mutaciok szamat jelolik.
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V. Eredmények megvitatasa

A Karpat-medencében ¢l6 avar és honfoglald magyar népesség rokonsidganak

lehetdsége maig vitatott kérdés a torténelemtudomanyban. A Karpat-medence bdséges
régészeti allattani csontanyaga felvetette a lehetdségét, hogy ezt a kérdést a két nép
loallomanyanak archaeogenetikai elemzése altal kozelithessiik meg. A két népcsoport
l64lloményanak mtDNS alapt sszehasonlitd elemzését végeztiik el. A lovaikra esett
véalasztasunk harom alapvetd okra vezethetd vissza. El6szor is az etnikai valtozasok
mindig ott hagyjak labnyomukat a kultiraban és a genetikai dlloméanyban, és ugyanez
vonatkozik az allatdllomanyra is. Tehat egy esetleges népességvaltast egy fliggetlen
paraméterrel, a loallomannyal is vizsgalhatunk. Tovabba az erre a fajra tervezett
specifikus DNS markerek hasznalataval kikiiszobdlhetd a kiilsd DNS szennyezés, amely
az archaikus DNS vizsgalatokat rendkiviil megneheziti. Végiil az sem elhanyagolhat6
szempont, hogy mindkét népcsoport szellemi kulturajaban kiemelkedd szerepet jatszott a
16, mely a sirjukba is kovette a gazdajat.
Munkank egyik célja az volt, hogy az avar korindl id6sebb mintdk, valamint tovabbi
allatfajok hasonlo6 koru leleteit vizsgalva igyekezziink felmérni, vajon a hasznalt modszer
alkalmas-e a fent megfogalmazott terviink kivitelezésére. Ezért vaskori (Kr. e. 6. szdzad)
lofogakbol, késo-neolit (Kr. e. 4800) Ostulok allkapocscsontbol, tovabba a magyar
honfoglalas korabol szarmazo6 szarvasmarhafogakbdl és juhcsontokbdl is megprobaltunk
DNS-t kinyerni és egy-egy szarmazastanilag fontos szekvenciat leolvasni. Ezt kdvetden a
Karpat-medence avar és honfoglalds kori (6.-10. szdzadi) l6allomanyanak genetikai
diverzitasat kivantuk tanulmanyozni, valamint az avar és a honfoglalas kori lovak
egymashoz val6 viszonyabol, és mas, ma ¢l6 16fajtakkal vald kapcsolatukbol pedig az
Munkank tovabbi célja az el6zoekkel szervesen Osszefiigg. A Karpat-medence kora-
kozépkori lovainak vizsgalata egy nagyon értékes, am veszélyeztetett fajtara hivta fel a
figyelmiinket, mely feltételezett rokonsagot mutat a honfoglalé magyarok lovaival. Igy
ennek a génmeglOrzési tdmogatdsban részesitett, veszélyezetett fajtanak a genetikai
diverzitasat is felmértiik.

A Polgér-Csészhalom leléhelyrdl szarmazd késé-neolitikumi Ostulok DNS-€bol
sikeresen leolvasott nukleotid-sorrendet eddig csak a szarvasmarhak mar kihalt dsében

mutattak ki, igy bizonyosan az endogén DNS-t sikeriilt kimutatnunk (Priskin 2007). A

64



szakirodalomban addig minddssze két Ostulok szekvencia volt ismert, melyek 12 ezer
éves angliai 4llatokbol szdrmaznak. Osszehasonlitottuk a szekvencidt a masik két kozolt
adattal, ¢és a vizsgalatunk targyat képezd neolit, valamint az egyik paleolit minta kozt
100%-0s azonossagot tapasztaltunk, a masik lelettel pedig csak egy nukleotidban tért el a
kapott szekvenciank. Ez az egyezés magaban rejti egy széles foldrajzi és iddbeli
intervallumban genetikailag egységes Ostulok-populdcid létezését Eurdpdban. Az
irodalomban megjelent tovabbi kozlemények is ezt igazoltdk (Edwards 2007; Stock
2009). Polgar-Cs6szhalom leldhelyen a kisebb méretli szarvasmarha csontok, valamint a
robosztus Ostulok csontok mellett koztes méretiiek is talalhatdéak, amelyek az Ostulok
helyi, kezdetleges haziasitasat jelenthetik (Bartosiewicz 2006). Az itt haziasitott allatok
azonban nem hagytak nyomot a szarvasmarha génallomanyaban, hiszen sem az altalunk
vizsgalt honfoglalas kori, sem a jelenkori szarvasmarhak kozt nem mutathato ki az
Ostulokra jellemzo haplotipus.

A vaskori szkita lovakbol szarmazé fogak mindegyikébdl sikeriilt kimutatnunk a
két atfedd szakasz kozil a rovidebb darabot, ez azonban nem elegendd a
haplotipizalashoz. A teljes szakaszt viszont csak két mintdbol sikeriilt értékelhetd
formaban kinyerniink. A két minta a C2, illetve a D2 haplocsoportba tartozik. A C2
haplocsoport az eddigi szakirodalmi adatok alapjan nem rendelkezik foldrajzi, vagy
fajtaspecificitassal, nagyjabol ugyanakkora gyakorisaggal fordul el az é4zsiai, mint az
europai fajtak kozott (Mcgahern 2006). Az utobbi, D2 haplocsoportot mutatd szekvencia
megtalalhatd az AVO02 avar mintdban is, de tovabbi 19 fajtaban is eléfordul. Ez a
haplocsoport az eurdpai fajtakban szignifikansan nagyobb aranyban fordul eld, mint az
azsiai fajtakban (Mcgahern 2006). A 13 szkita koru pazyryk loban, melyek egy Kr. e. 6.
szazadi kazahsztani feltarasbol szarmaznak, tehat a fenti szkita mintdkkal egyezd koruak,
szintén megfigyelhet6 a C ¢és a D haplocsoport, harom - harom mintaval képviselve, de
egyikiik haplotipusa sem egyezik a magyarorszagi leletekével.

A két honfoglalas kori szarvasmarhabdl sikeresen kimutattuk a két atfedo, 157 és
175 bazisparos DNS szakaszt. Mindkét allat eurdpai anyai vonalat képviselt. A karosi
minta szekvencidja megegyezett az Eurdpaban leggyakoribb T3 haplotipussal, mig az
algy6i mintdban két polimorfizmust taladltunk, azonban ez is a T3, vagyis az eurdpai
kladhoz sorolhatd. Ez a motivum egyedinek bizonyult. A T3 haplocsoport haplotipusai
eléfordulnak a Kozel-Keleten is, a szakirodalom szerint az eurdpai szarvasmarhak szinte

kivétel nélkiil ebbe a haplocsoportba tartoznak (Troy 2002).
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Az avar ¢s a honfoglalds kor régészeti leletanyaga, ¢s annak morfologiai
feldolgozottsdga 1igen mélyrehatd. Ezek a bonyolult 0&sszetételi népességek
meghatdrozoak voltak a Karpat-medence torténete szempontjabol.

Osszesen 14 honfoglalas kori, és 17 avar kori 16 mitokondridlis DNS mintazatat
dolgoztunk fel. A 31 szekvencia 23 egyedi haplotipust tartalmaz, melyekben 6sszesen 24
variabilis pozicid azonosithato.

Az avar lovak korban nem alkotnak kronoldgiailag olyan homogén csoportot, mint
a honfoglalas kori lovak. Hiszen az avar mintdk kozott egyarant talalhat6 a korai (6-7.
szdzad) és a késO avar korbol (8-9. szazad) szarmazo lelet (1. tablazat). A genetikai
diverzitds mégis alacsonyabb, mint a honfoglalok esetében, ahol valamennyi minta 9.
szazadi, klasszikus honfoglalo leletanyaggal rendelkezik. A 17 avar szekvencia 11
haplotipusra oszlik. A haplotipusok kozt nem fordul el6 egyedi szekvencia. A legkisebb
genetikai tavolsagra a vyatskaya fajtat talaljuk, azonban a kapott érték nem szignifikans.
A honfoglalas kori és az akhal teke lovaktdl jelentds tavolsdgra helyezkednek el. A
haplotipus hal6zat az avar, és a honfoglalds kori populacid hatarozott elkiilontilését
mutatja, melyet a két csoport kozott észlelhetd genetikai tdvolsag is alatdmaszt. Az avarok
¢s a honfoglald magyarok lovai kozott leirt fenotipusban megfigyelt morfologiai
kiilonbség ez altal genetikailag is megerdsithetd. Az avar és az akhal teke lovak kozott
négy, az avar és hucul lovak kozott pedig hét k6zos haplotipus azonosithatd. Ez a hét
kozos haplotipus felveti az avar és a hucul lovak kozti genetikai kapcsolat lehetdségét.

A honfoglalas kori lovakat tekintve elséként a nagyon jelentds genetikai diverzitas
tlinik fel az adatsorbol. Ez egybevag a koponyamorfologiai valtozatossaggal, amelynek
azonban ezek szerint nem egyszeriien a vegyes kordsszetétel vagy ivari kétalaklisag az
alapja (Bartosiewicz 2006). A jelentds diverzitds nagy létszamt alloméanyt valdszinisit.
Ez egybeesik a korabeli feljegyzésekkel, melyek szintén kiterjedt ménesekrdl szolnak
(Révész 1999). A 14 szekvencia 12 haplotipusba sorolhat6. Ezen motivumok kozt pedig 5
olyan szekvencia taldlhatd, melyek teljesen egyediek, és nem mutatnak egyezést az
adatbazis egy szekvencidjaval sem. Mivel tobb olyan haplotipus is van, amelyik mas
fajtakban nem lelhetd fel, csak a honfoglald lovakra jellemzd, az egyedi szekvencidk
ilyen nagy szama arra utalhat, hogy a kozeli genetikai rokonsagban all6 fajtdk nincsenek a
szekvencia adatbazisban képviseltetve. A nagy haplotipus diverzitas ellenére csak négy
haplocsoport van jelen, rdaadasul a négy kozil az egyik a G haplocsoport, amely

meglehetésen ritka. A B, D ¢és E haplocsoportok egyaltalan nem jelennek meg a
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szekvenciadk kozott. A B haplocsoport jelents aranyban az arab fajtdban jelenik meg. A
D ¢s E haplocsoportok kifejezetten eurdpai eredetliek, és jobbara eurdpai elterjedésiick
(Jansen, 2002). A honfoglalé mintak altal alkotott csoport legkisebb genetikai tavolsagra
az akhal teke lovaktol talalhato. Ezt aldtdmasztja, hogy a haplotipus héalézatban a két
mintacsoport egyedei gyakran kozos, vagy szomszédos lokalizaciot mutatnak. Szem elott
kell tartani azonban, hogy az emlitett genetikai tavolsdg szignifikancia értéke (P) tal
magas volt ahhoz, hogy azt elfogadhassuk. A honfoglalas kori haplotipusok koziil kettd a
G haplocsoportba sorolhatd, mely igen ritka. A két szekvencia koziil az egyik egyedi, a
masikat egy kazahsztani akhal teke 16ban, egy arab, és négy ibériai (andaluz, lusitano,
spanyol pura raza) l6ban azonositottuk. A két 16, amely a G haplocsoportba sorolhato,
igen hasonl6 jellegli és morfologiailag is elkiiloniil a tobbi honfoglalas kori 16tol. Az
AHO1-es minta magas, kdzépkarcsii csontozatl, marmagassaga 150,0 cm-re becsiilheto.
Ez az egyed a honfoglalas kori leletanyagban talalhaté legmagasabb 16. Az AH10-es 16
142,2 cm marmagassagl, nagykozepes, kozépkarcsu csontozati 16. A G haplocsoport
nagyon ritka, 3 % alatti, de eurdpai €s azsiai fajtakban is el6fordul (McGahern 2005).

A 16mintdk hét kiillonbozé temetkezési helyrdl keriiltek eld, melyek kozott
dunantali, duna-tisza kozi és tiszantali asatasok egyarant szerepelnek. A sirok jellemzden
honfoglalé magyar leletanyaggal ellatott, gazdag, lovas temetkezések, tehat a katonai
illetve a vezetd réteg korébdl keriiltek ki. Ez azt jelenti, hogy a honfoglalas kori lovak egy
bizonyos réteg altal hasznalt korét teszteltiik a mddszeriinkkel. Valosziniisithetd, hogy a
kdznép nem ugyanazt a 16fajtat hasznalta, mint a vezeték. Az akhal tekét az évezredek
soran mindig harcaszati célokra hasznaltak, ami kiemelkedd fizikai teljesitményének, és
ragaszkodo, hiiséges természetének koszonhetdé (Edwards 1991). Tirkmenisztanban és
Kazahsztdnban ma is kivaltsdgnak szamit a tartdsa, ami 4altal sokkal inkabb
»tisztihatasként”, és a felderitok, valamint a testérség lovaként képzelhetd el (Tompa
2009). A magyarok, vandorlasuk soran az allomanyuk feljavitasara, vagy a vezetd réteg
ellatdsdra zsdkmanyolhattak lovakat az akkoriban nagyra tartott és kozkedvelt turani
lovakbol, az akhal teke korabeli megfeleldjébdl (Szontagh 2005).

Az akhal teke fajta nagy genetikai variabilitdst mutat. A 24 minta 14 haplotipust
hatdroz meg, a genetikai diverzitas 0,945. A lovakban megfigyelheté szekvencidk a G
haplocsoportot kivéve mindegyik kladban eléfordulnak, legnagyobb arinyban az A
haplocsoport, valamint az E és az F haplocsoportok vannak képviseltetve. A haplotipus

halézaton tehat nem alkotnak elkiilontlt kladot az egyedek. A szekvencidk kozott kettd
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esetben fordul elé egyedi haplotipus. Ha 0sszeadjuk, hogy az egyes haplotipusok hany
tovabbi fajtaban lelhetdk fel, és ezt elosztjuk az adott mintacsoport egyedeinek szaméval,
kideriil, mennyi az egy mintara esé egyezd haplotipusok szdma. Ez az érték a négy
vizsgalt csoporton beliil az akhal teke esetében a legkisebb. Bar teljes szekvencia egyezés
az avar lovakkal négy esetben, a honfoglalokkal csak két esetben fordul eld, a honfoglalo
¢s az akhal teke lovak kozott sok kozeli rokon szekvencia van. A népvandorlas sordn a
magyar torzsek az egykori irani és torok lovas nomadok szokéasos utvonalan vandoroltak
Azsiabol Nyugat-Szibéria, a Kaszpi-vidék szaraz sztyeppéirdl Eurdpaba, igy volt
alkalmuk megismerni az itt tenyésztett turani lovat, melynek mai leszarmazottja az akhal
teke (Hecker 1955).

A hucul lovak esetében Onkényesen az egyes kancacsaladokat értelmeztiik alapitd
kancakként. Mindenképpen Orvendetes, hogy egy ilyen visszaszorult, kis 1étszadmu fajta,
mely mar tobbszor elszenvedte a palacknyak-hatast, anyai vonalaiban jelentds diverzitast
mutat. A 18 hucul haplotipus koziil egy teljesen egyedi mintazatot mutat. A hucul
haplotipusok nagy szadmban fordulnak el a tobbi vizsgalt csoportban. Az avar lovakkal
hét esetben fordul el egyezd haplotipus. De a honfoglal6 és az akhal teke lovakkal is
kettd, illetve négy esetben talalunk kdzds haplotipusokat. Ezek a mintazatok tovabbi 4-26
fajtaban is eldfordulnak. A honfoglalas kori, avar és akhal teke lovakkal mutatott
genetikai tavolsag értéke egyik esetben sem szignifikdns. Az adatok nem tamasztjak alé a
honfoglalas kori lovaknak a hucul lovakkal feltételezett rokonsdgat, a nagyszamui
haplotipus egyezés inkabb az avar lovakkal valé rokonsagot veti fel.

A vizsgalatunkba bevont 22 kancacsalad az eurdpai hucul allomany 4/5-ét jelenti.
Azzal, hogy az egyes anyai vonalak tipizaldsa megtortént, értékes adalékot nyujthatunk a
tenyésztésnek. Hiszen amellett, hogy valamennyi kancacsaldd értékes, vannak olyan
vonalak, amelyek nagy valdszinliséggel a fajta egy eredeti tipusat képviselik, és
fenntartasuk, tenyésztésbe vald bevonasuk kiilondsen fontos. Ilyen, a hucul 16 egyediségét
mutatd vonal lehet a HTO7 haplotipust hordozo Plosca csalad, amely teljesen egyedi
anyai vonalat hordoz. Tovabba a Wolga illetve a 4 Kitka csalad, amelyeknek haplotipusa
megtalalhatd egy avar mintdban, valamint egy kazahsztani szkita 16ban is. A HTO08-as
haplotipus szintén értékes vonalat képviselhet, mely motivumot csak egy arab, egy kaszpi
¢s egy friz loban taldltuk meg. Ez a haplotipus egy, az 1 Panca csalddba és egy a 17
Aglalia csaladba tartozo l6ban volt azonosithato. A két 16 csaladfaja a méneskonyvben

1906-ig (a HU19 esetében), illetve 1917-ig (a HU42 esetében) vissza van vezetve eredeti
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hucul kancéra, melyek azonban kiilonbozdek, a mtDNS haplotipusuk azonban egyezd. A
feldolgozasra kertilt hucul lovak kozott szerepel még tovabbi harom, az 1 Panca csaladba
tartozo 16 is (HU22, HU10, HU12). Ezek azonban a mtDNS alapjan a HU22 esetében a
11 Rotunda, a HU10 és HU12 esetében pedig az Arvacska kancacsaladba sorolodtak be.
gy tehat a HT08-as haplotipus az 1 Panca csaladot jelezheti helyesen, és a HU42-es
lénak a 17 Aglalia csaladba valo besorolasa hibas lehet. A HT16 haplotipus, mely a
Sroczka csaladot képviseli, mindossze négy fajtaban lelheté fel, koztik az altalunk
feldolgozott akhal tekében, tehat ez is egy nem tulsdgosan elterjedt, értékes vonalat
jelenthet. Tovabba a HT17-es haplotipus, mely a Polonia csalddot képviseli, csak hdrom
egyedben volt fellelhetd az adatbazisban (arab, Rhineland és yakut). Végiil a 3 Tatarca
csalad, melyet vizsgalatunkban a HU70-es minta képvisel, csak harom fajtaban volt
megtalalhat6 (arab, mallorquina és rottaler). A Tatarca vonalat alapité kanca az irodalom
szerint kiemelkedden jo fajtajellegekkel birt (Mihok 2004), tehat egy ritka és értékes
tipust képvisel.

A hucul lovak vizsgalatanal fény deriilt szdmos, a méneskonyvi regisztracioban
ejtett hibara is. Ez nem meglepd egy olyan fajta esetében, ahol a két vilaghabora
helyrehozhatatlan csapasokat mért a loallomanyra, és az 50-es években, szamos esetben
magantulajdonosoktol torténd visszavasarlasok révén lehetett az 4llami ménest felallitani.

A fenti eredmények azt mutatjdk, hogy a lovak esetében a mitokondrialis
haplotipizalas értékes informaciokat rejt egyes populaciok kozti kapcsolatok tisztazasara,
de igen feltételes kovetkeztetéseket lehet levonni a populaciok, vagy a fajtak eredetére
nézve. Ennek hatterében a lovak irdnyitott tenyésztési gyakorlata all. Az ember
évezredekkel ezeldtt eljutott arra az empirikus felismerésre, hogy a lovak szabalyozott
parositasaval befolyasolni tudja a sziiletd csikok adottsagait. A beduin torzsek altal
tenyésztett arab, az akhal teke, vagy a mongol hazilé mar tobb szaz, vagy akar ezer éve
szabalyozott tenyésztés alatt all. A l6tenyésztés kezdeti stddiuméban persze mas
iranyelvek érvényesiiltek, mint a késObbiekben, a tenyésztéi igények, so6t divatok,
folyamatosan valtozhattak. Az arab, akhal teke, vagy a mongol hazil6 esetében az él6hely
adottsagainak leginkabb megfeleld jellegek erdsitése volt a cél. Tehat a populacion beliil a
legerésebb fajtajellegeket mutatd egyedek tenyésztésbe vondsaval valoszinlileg a helyi
viszonyokhoz egyre jobban alkalmazkodoé egyedeket érhettek el. Igy jott 1étre a sivatagi
¢lethez, szarazsaghoz, és nagy tavolsdgok gyors megtételéhez leginkdbb szokott arab,

vagy az akhal teke fajta. A tenyésztési praktikak fejlodésével, valamint az emberi
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populéciok mozgasaval a lovaik keveredése is egyiitt jart, hiszen a 16 haziasitasdnak
lényege éppen az emberi mobilitas addig elképzelhetetlen megnovekedése volt. Igy jottek
létre olyan fajtdk, melyek mar kiilonb6z6é szaporodaskozosségekbdl szarmazod lovak
keveredésével alakultak ki. Ez mdas haszonallatokhoz képest jelentdsen eldsegitette a
magas haplotipus diverzitast az egyes fajtdkban. Emiatt azonban egy archaikus fajta
Osszehasonlitdsa ma €16 fajtdkkal szamos problémdba iitkdzik. A populdcidgenetikai
modellek alkalmazasanak tovabbi probléméja abban 4all, hogy a modellek akkor
hasznalhatok nagyobb biztonsaggal, ha az Osszehasonlitiasra keriild populaciok kozott
nagyobb a variancia, mint a populdciokon beliil. Azonban ez a feltétel a hazilo fajtak
kialakulasi torténete kovetkeztében nem mindig valésulhat meg. A fajtak ugyanis nem a
természeti populaciok kialakuldsi mintdzata szerint alakultak ki, nem hasonlithatok az
emberi populaciok elterjedéséhez.

A két archaikus csoport kozti genetikai tavolsag konkrét szarmazéstani
kiilonbséget jelez az avarok €s a honfogalé magyarok lovai kozott. A honfoglalas eldtt a
Karpat-medence lakossaga részben szlavokbol allt, emellett jelen voltak még tobbek kozt
avarok, bolgarok, szarmatdk, keleti frankok, illetve german torzsek. A szlavok
foldmuveldk és allattenyésztok voltak, ismerték az ekés gazdalkodast (Borosy 1985). Az
Avar Birodalom eldszor egyesitette politikailag a Karpat-medencét annak ismert torténete
soran, de feltehetdleg sokban hasznositotta az itt taldlt korabbi infrastruktirat,
vivmanyokat. Tekintve, hogy az avar honfoglalas, az anthropometriai eredmények
alapjan, hatasat tekintve nagyon radikalis volt (Holl6 2008), lehetséges, hogy ez az
agressziven terjeszkedd nép az itt €16 népek eurdpai tipusu lovait is hasznalatba vette. Ily
modon elképzelhetd, hogy az avarok és a magyarok lovai kozott tapasztalt eltérés arra
vezethetd vissza, hogy az avarok altal hasznalt helyi lovakat hasonlitottuk Gssze a
magyarok keleti eredetti lovaival.

Az a megfigyelés, hogy az avar és honfoglalas kori lovak hasonldsaga az emlitett
keveredés ellenére is csekély, nem tdmasztja ald a kettds honfoglalas altal sugallt avar-
magyar kontinuitds elméletét, legalabbis a lotartas terén. Hiszen, ha az avarok tovabbéltek
volna a magyar népességben, nem csak stilust, de gazdasagot is kellett volna valtaniuk.
Emellett nem tdmogatja az avar és a honfoglalé népesség rokonsagat sem, hiszen ha az
avarok ugyanannak a népnek a kés6bb idekeriilt tagjai lennének, mint a késd avarok,

akkor a l6alloméanyok kozott nagyobb genetikai hasonlosagot kéne tapasztalnunk.
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Ez a tanulmédny, mivel a régészettel hataros, szamolhat néhany olyan jellegli
problémaval, amely ehhez a tudomanydghoz kothetd. A mult nem azonos azzal, ami
megmaradt beldle, vagyis, ami a vizsgalat targyat képezheti, mar soklépcsods ,,szelekcion”
atesett mintacsoport. Az elékeriilt mintak ugyanis csak toredékei a korabeli allomanynak.
Ebben az esetben, bar az avarok ¢s magyarok lovait szerettiilk volna megismerni, csak azt
lathatjuk, hogy a régészetileg feltart sirokba milyen lovakat temettek. Valdszinii azonban,
hogy egy katonai 10, és egy malhds 16 nem ugyanolyan szakralis jelentdségli volt. A
kiilonb6z6 tarsadalmi rétegek mas-mas tipust lovakat helyezhettek a sirba. Maga a tény,
hogy a mintaul szolgédld leletek lovas temetkezésekbdl keriiltek eld, meghataroz egy
tarsadalmi kort. Ezen beliil is lehetnek azonban kiilonbségek, minthogy a honfoglald
magyarok a ndk és egyes rangos személyek mellé helyeztek kancakat, a férfiak mellé
csak mének kertilhettek (Vords 1997).

Arra kovetkeztethetlink, hogy Onmagiban a mitokondrialis kontroll régio
vizsgalata nem elegendd, ¢és tovabbi markerekre is sziikség van a lovak esetében a fajtak
elkiilonitéséhez. Mivel tal nagy a variancia egyetlen populdcion beliil is, a jelenlegi
populacidégenetikai modellek algoritmusai nem alkalmasak ennek feloldasara. Az
embercsont-leletek haplotipizaldsahoz hasonloan, ahol szdmos mitokondridlis kodolo
régids marker bizonyult sziikségesnek az anyai vonalak részletes elkiilonitéséhez, a lovak
esetében sem elegendd csak a D-loop régiod legvaridbilisabb szakaszénak vizsgalata.
Fajtaspecifikus mitokondrialis, vagy sejtmagi DNS markereket kell bevonni, hogy
kozelebb juthassunk a korabeli 16fajtakhoz.
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,Latod ott a magas dombot?
Magas dombon haz.
Ott alszik 6csém
Vasderes lovaval,
Lova bére alatta ,
Fehér kendd arcéan .
Z6ld buzogany kezében.
Nyerge a feje alatt,

Landzsaja a 1aba végénél"

Csuvas népi ballada

K. Ivanov néprajzi gytjtése, 1908, Baskiria

9. abra. a. A Karos III. temetében nyugvé vezér kibontott sirja. b. Honfoglalas kori férfi sirjarél
késziilt rajz. (foto és rajz: Révész Laszl0)

72



VI. Kozlemények jegyzéke

A dolgozat alapjat szolgalo kozlemények:

Priskin K, Szab6 K, Tomory G, Bogacsi-Szabd E, Csanyi B, Eérdogh R, Downes
CS, Rasko 1. (2010) Mitochondrial sequence variation in ancient horses from the
Carpathian Basin and possible modern relatives. Genetica, 138:211-8.

IF (2008):1,98

Priskin K, Tomory G, Bogacsi-Szabd E, Csanyi B, Eordogh R, Raské 1. (2007)
Mitochondrial DNA control region analysis of a late neolithic aurochs (Bos
primigenius Boj.1827) from the Carpathian Basin. Acta Biol Hung, 58:131-7. IF:
0,447

Egyéb kozlemények:

Cséanyi B, Bogacsi-Szabé E, Témory G, Czibula A, Priskin K, Csész A, Mende B,
Langd P, Csete K, Zsolnai A, Conant EK, Downes CS and Rasko 1. (2008) Y-
chromosome analysis of ancient Hungarian and two modern Hungarian-
speaking populations from the Carpathian Basin. Ann Hum Genet, 72:519-534.
IF: 2,307

Tomory G, Csanyi B, Bogécsi-Szabo E, Kalmar T, Czibula A, Csész A, Priskin K,
Mende B, Lang6 P, Downes CS and Rask6 I. (2007) Comparison of maternal

lineage and biogeographic analysis of ancient and modern Hungarian

populations. Am J Phys Anthropol, 134:354-68. 1F: 2,273

Bogacsi-Szabo E, Kalmar T, Csanyi B, Gyongyvér Témory G, Czibula A, Priskin K,
Horvath F, Downes CS, Rasko 1. (2005) Mitochondrial DNA of ancient
Cumanians: culturally Asian steppe nomadic immigrants with substantially
more Western Eurasian mitochondrial DNA lineages. Hum Biol, 77:639-662. IF:
0.996

73



Impakt faktorral rendelkezo absztraktok:

Csanyi B- Tomory Gy, Bogéacsi-Szabo E, Czibula A, Priskin K, Morocz M,
Szécsényi A, CsOsz A, Mende B, Langd P, Csete K, Zsolnai A, Rasko I (2007)
Analyses of mitochondrial and Y-chromosomal lineages in modern Hungarian,

Szekler and ancient Hungarian populations. Eur J Hum Genet 15 Supplement 1,

IF: 4.003

74



VII. Irodalomjegyzék

Anderson S, de Bruijn MH, Coulson AR, Eperon IC, Sanger F, Young IG. (1982)
Complete sequence of bovine mitochondrial DNA. J.Mol. Biol, 156:683-717.

Anthony D, Vinogradov N. (1995) "Birth of the Chariot". Archaeology, 2:36-41.
Bailey JF, Richards MB, Macaulay VA, Colson IB, James IT, Bradley DG, Hedges RE,
Sykes BC. (1996) Ancient DNA suggests a recent expansion of European cattle from
a diverse wild progenitor species. Proc. R. Soc. Lond, B 263:1467-73.

Bartosiewicz L. (2006) Phenotype and age in protohistoric horses: a comparison
between Avar and Early Hungarian crania. Recent Advances in Ageing and Sexing
Animal Bones. Oxbow Books, Oxford.

Bartosiewicz L. (2006) Régenvolt haziallatok. L’Harmattan, Budapest.

Borosy A. (1985) Magyarorszag hadiigye és haborii a honfoglalastol az Arpad-haz
kihalasaig. Magyarorszag hadtorténete [ 1.], Zrinyi Katonai kiado.

Bokonyi S. (1974) History of Domestic Animals in Central and Eastern Europe.
Akadémiai Kiado, Budapest.

Bokonyi S. (1988) History of Domestic Mammals in Central and Eastern Europe.
Akadémiai Kiado, Budapest.

Bradley DG, MacHugh DE, Cunningham P, Loftus RT. (1996) Mitochondrial diversity
and the origins of African and European cattle. Proc. Natl Acad. Sci. USA, 93:5131-5.

Bona 1. (2000) A magyarok és Eurépa a 9-10. szazadban. MTA Torténettudomanyi
Intézet, Budapest.

75



Bowling AT, Del Valle A, Bowling M. (2000) A pedigree-based study of
mitochondrial D-loop DNA sequence variation among Arabian horses. Anim Genet,

31:1-7.

Burke A, Eisenmann V,. Ambler GK. (2003) The systematic position of Equus

hydruntinus, an extinct species of Pleistocene equid. Quatern Res, 59:459-46.

Cann RL, Stoneking M, Wilson AC. (1987) Mitochondrial DNA and human evolution.
Nature, 325:31-6.

Cooper A, Mourer-Chauviré C, Chambers GK, von Haeseler A, Wilson AC, Piibo S.
(1992) Independent origins of New Zealand moas and kiwis. Proc Natl Acad Sci USA,
89:8741-4.

Cooper A, Poinar HN. (2000) Ancient DNA: do it right or not at all. Science, 289:113.

Cozzi MC, Strillacci MG, Valiati P, Bighignoli B, Cancedda M, Zanotti M. (2004)
Mitochondrial D-loop sequence variation among Italian horse breeds. Genet Sel

Evol, 36:663-72.

Draper J (1996) The book of horses and horse care. 2nd edn. Smith mark, NewYork.

Edwards CJ, Bollongino R, Scheu A, Chamberlain A, Tresset A, Vigne JD, Baird JF,
Larson G, Ho SY, Heupink TH, Shapiro B, Freeman AR, Thomas MG, Arbogast RM,
Arndt B, Bartosiewicz L, Benecke N, Budja M, Chaix L, Choyke AM, Coqueugniot E,
Dohle HJ, Goldner H, Hartz S, Helmer D, Herzig B, Hongo H, Mashkour M, Ozdogan M,
Pucher E, Roth G, Schade-Lindig S, Schmoélcke U, Schulting RJ, Stephan E, Uerpmann
HP, Voros 1, Voytek B, Bradley DG, Burger J. (2007) Mitochondrial DNA analysis
shows a Near Eastern Neolithic origin for domestic cattle and no indication of

domestication of European aurochs. Proc Biol Sci, 274:1377-85.

Edwards EH. (1994) The Encyclopedia of the Horse. Dorling Kindersley, London.

76



Excoffier L, Laval G, Schneider S. (2005) Arlequin (version 3.0): An integrated
software package for population genetics data analysis. Evol Bioinform Online. 1:47-

50.

Ery K. (1994) A Karpat-medence embertani képe a honfoglalas koraban. Honfoglalas

¢és régészet. Balassi, Budapest.

Forster P, Harding R, Torroni A, Bandelt HJ. (1996) Origin and evolution of Native
American mtDNA variation: a reappraisal. Am J Hum Genet, 59:935-45.

Fothi E. (2000) Anthropological conclusions of the study of Roman and Migration
periods. Acta Biologica Szegediensis, 44:87-94.

Francfort HP, Ligabue G, Samashev Z. (2000) La fouille d’un kourgane scythe gele” du
Ive sie’cle av. Notre e're a° Berel dans I’Altar” (Kazakhstan). Acade miedes

Inscriptions etBelles-Lettres, DeBoccard Edt, Paris.

Gensler S, Weber K, Schmitt WE, Perez-Martos A, Enriquez JA, Montoya J, Wiesner RJ.
(2001) Mechanism of mammalian mitochondrial DNA replication: import of

mitochondrial transcription factor A into isolated mitochondria stimulates 7S DNA

synthesis. Nucleic Acids Res, 29:3657-63.

Gilbert MT, Tomsho LP, Rendulic S, Packard M, Drautz DI, Sher A, Tikhonov A, Dalén
L, Kuznetsova T, Kosintsev P, Campos PF, Higham T, Collins MJ, Wilson AS,
Shidlovskiy F, Buigues B, Ericson PG, Germonpré M, Goétherstrom A, lacumin P,
Nikolaev V, Nowak-Kemp M, Willerslev E, Knight JR, Irzyk GP, Perbost CS, Fredrikson
KM, Harkins TT, Sheridan S, Miller W, Schuster SC. (2007) Whole-genome shotgun

sequencing of mitochondria from ancient hair shafts. Science, 317:1927-30.

Giles RE, Blanc H, Cann HM, Wallace DC. (1980) Maternal inheritance of human
mitochondrial DNA. Proc Natl Acad Sci U S A, 77:6715.

Gyorffy Gy. (1970) A helynevek és a torténettudomany. Ny tud Ert, 70:196-200.

77



Hagelberg E, Thomas MG, Cook CE Jr, Sher AV, Baryshnikov GF, Lister AM. (1994)
DNA from ancient mammoth bones. Nature, 370:333-4.

Hammans SR, Sweeney MG, Brockington M, Lennox GG, Lawton NF, Kennedy CR,
Morgan-Hughes JA, Harding AE. (1993) The mitochondrial DNA transfer
RNA(Lys)A-->G(8344) mutation and the syndrome of myoclonic epilepsy with
ragged red fibres (MERRF). Brain, 116:617-32.

Hecker W (1955) Egy elfelejtett fajta, a Czindery. Lovas Nemzet, 1:24-26.

Hiendleder S, Lewalski H, Wassmu. R, Janke A. (1998) The complete mitochondrial
DNA sequence of the domestic sheep (Ovis aries) and comparison with the other

major ovine haplotype. ] Mol Evol, 47:441-8.

Higuchi R, Bowman B, Freiberger M, Ryder OA, Wilson AC. (1984) DNA sequences
from the quagga, an extinct member of the horse family. Nature, 312:282-4.

Hill EW, Bradley DG, Al-Barody M, Ertugrul O, Splan RK, Zakharov I, Cunningham EP.
History and integrity of thoroughbred dam lines revealed in equine mtDNA
variation. Anim Genet, 33:287-94.

Hofreiter M, Serre D, Poinar HN, Kuch M, Pddbo S. (2001) Ancient DNA. Nat Rev
Genet, 2:353.

Holl6 G, Szathmary L, Marcsik A, Barta Z. (2008) History of the peoples of the Great
Hungarian Plain in the first millennium: a craniometric point of view. Hum Biol,

80:655-67.

Hoss M, Jaruga P, Zastavny ., Dizdaroglu M, Paabo S. (1996) DNA damage and DNA

sequence retrieval from ancient tissues. Nucleic Acids Res, 24:1304-7.

78



Hoss M, Péddbo S, (1994) Vereshchagin NK. Mammoth DNA sequences. Nature,
370:333.

Howell N, Halvorson S, Kubacka I, McCullough DA, Bindoff LA, Turnbull DM. (1992)
Mitochondrial gene segregation in mammals: is the bottleneck always narrow? Hum

Genet, 90:117-20.

Jansen T, Forster P, Levine MA, Oelke H, Hurles M, Renfrew C, Weber J, Olek K.
(2002) Mitochondrial DNA and the origins of the domestic horse. Proc Natl Acad Sci
USA, 99:10905-10.

Jukes TH, Cantor CR. (1969) Evolution of protein molecules. Mammalian Protein

Metabolism, Academic Press, New York. pp. 21-132.

Kalmar T, Bachrati CZ, Marcsik A, Rasko 1. (2000) A simple and efficient method for
PCR amplifiable DNA extraction from ancient bones. Nucleic Acids Res, 28:E67

Kakoi H, Tozaki T, Gawahara H. (2007) Molecular analysis using mitochondrial DNA
and microsatellites to infer the formation process of Japanese native horse

populations. Biochem Genet, 45:375-95.

Keyser-Tracqui C, Blandin-Frappin P, Francfort HP, Ricaut FX, Lepetz S, Crubézy E,
Samashev Z, Ludes B. (2005) Mitochondrial DNA analysis of horses recovered from a
frozen tomb (Berel site, Kazakhstan, 3rd Century BC). Anim Genet, 36:203-9.

Kim KI, Yang YH, Lee SS, Park C, Ma R, Bouzat JL, Lewin HA. (1999) Phylogenetic
relationships of Cheju horses to other horse breeds as determined by mtDNA D-loop
sequence polymorphism. Anim Genet, 30:102-8.

Kol1t6 L. (1996) A Vors—Papkert-B lelohely 8-9. szazadi temetéje Evezredek iizenete a
lap vilagabol (Régészeti kutatasok a Kis—Balaton teriiletén 1979-1992). Kaposvar —

Zalaegerszeg.

79



Krause J, Dear PH, Pollack JL, Slatkin M, Spriggs H, Barnes I, Lister AM, Ebersberger I,
Pédbo S, Hofreiter M. (2006) Multiplex amplification of the mammoth mitochondrial
genome and the evolution of Elephantidae. Nature, 439:724-7.

Kutzian I. (1944) A Koros-kultara. Dissertationes Pannonicae, Budapest.

Laszlo Gyula (1978) A ,,kettés honfoglalas”. Magvetd, Budapest.

Lindgren G, Backstrom N, Swinburne J. (2004) Limited number of patrilines in horse

domestication. Nature Genetics, 36:335-6.

Liptak P. (1983) Avars and Ancient Hungarians. Akadémiai Kiado, Budapest.

Lira J, Linderholm A, Olaria C, Brandstrom Durling M, Gilbert MT, Ellegren H,
Willerslev E, Lidén K, Arsuaga JL, Gotherstrom A. (2010) Ancient DNA reveals traces
of Iberian Neolithic and Bronze Age lineages in modern Iberian horses. Mol Ecol,

19:64-78.

Lister AM, Kadwell M, Kaagan LM (1998) Ancient and modern DNA in a study of

horse domestication. Ancient Biomolecules, 2:267-80.

Loftus RT, MacHugh DE. Bradley DG, Sharp PM. & Cunningham P. (1994) Evidence
for two independent domestications of cattle. Proc. Natl Acad. Sci. USA, 91:2757-61.

Ludwig A, Pruvost M, Reissmann M. (2009) Coat color variation at the beginning of

horse domestication. Science, 324:485.

Lynch M, Crease TJ. (1990) The analysis of population survey data on DNA sequence
variation. Mol Biol Evol, 7:377-94.

80



McGahern A, Bower MA, Edwards CJ, Brophy PO, Sulimova G, Zakharov I, Vizuete-
Forster M, Levine M, Li S, MacHugh DE, Hill EW. (2006) Evidence for biogeographic
patterning of mitochondrial DNA sequences in Eastern horse populations. Anim
Genet, 37:494-7.

Mende B. (2008) Archeogenetika és a honfoglalas kor népességtorténete: iij modszer

- régi problémak. Magyar Tudomany. 2008/10:1188.

Mihok S. (2004) A hucul 16. (A fajta monografiaja és kozép-europai helyzete). A Poni

és Kislotenyésztok Orszagos Egyesiilete kiadvanya, Debrecen.

Mirol PM, Peral Garcia P, Vega-Pla JL, Dulout FN. (2002) Phylogenetic relationships
of Argentinean Creole horses and other South American and Spanish breeds

inferred from mitochondrial DNA sequences. Anim Genet, 33:356-63.

Mullis KB, Faloona FA. (1987) Specific synthesis of DNA in vitro via a polymerase-
catalyzed chain reaction. Methods Enzymol, 155:335-50.

Nagy L (1991) Ostorténetiink néhany kérdése; szokatlan analégiik. (Some Questions
of Ancient Hungarian History; Unconventional Analogies. Heckoabko Bompocos

BEHTepPCKOoii IPANCTOPUH HeNpPHBbIYHbIe aHanornn.) MEME 1984/85-2. 537-552.

Némethi M, Klima L. (1992) Kora avar kori lovastemetkezések JAME XXX-XXXII.
1987-1989. 173-23.

Oates D, Oates J. (1976) The Rise of Civilization. Elsevier Phaidon, Oxford.

Outram AK, Stear NA, Bendrey R, Olsen S, Kasparov, Zaibert V, Thorpe N, Evershed
RP. (2009) The Earliest Horse Harnessing and Milking. Science, 323:1332-5.

81



Posada D, Crandall KA. (1998) MODELTEST: testing the model of DNA substitution.
Bioinformatics, 14:817-8.

Posada, D. (2004). Collapse: Describing Haplotypes from Sequence Alignments.
Version 1.2. Vigo, Spain: University of Vigo. Elérhetd:

http://darwin.uvigo.es/software/collapse.html

Padbo S. (1985) Molecular cloning of Ancient Egyptian mummy DNA. Nature,
314:644-5.

Pédbo S. (1986) Molecular genetic investigations of ancient human remains.

Cold Spring Harb Symp Quant Biol, 1:441-6.

Péadbo S. (1989) Ancient DNA: extraction, characterization, molecular cloning, and

enzymatic amplification. Proc Natl Acad Sci U S A, 86:1939-43.

Péadbo S, Poinar H, Serre D, Jaenicke-Despres V, Hebler J, Rohland N, Kuch M, Krause
J, Vigilant L, Hofreiter M. (2004) Genetic analyses from ancient DNA. Annu Rev
Genet, 38:645-7.

Poinar GO Jr, Danforth BN. (2006) A fossil bee from Early Cretaceous Burmese
amber. Science, 314:614.

Poinar HN, Hofreiter M, Spaulding WG, Martin PS, Stankiewicz BA, Bland H, Evershed
RP, Possnert G, Pddbo S. (1998) Molecular coproscopy: dung and diet of the extinct
ground sloth Nothrotheriops shastensis. Science, 281:402-6.

82



Révész L. (1999) Emlékezzetek utatok kezdetére... Régészeti kalandozasok a magyar

honfoglalas és allamalapitas koraban Timp Kiadd, Budapest.

Richards M. Macaulay V. (2001) The mitochondrial gene tree comes of age. Am J
Hum Genet, 68:1315-20.

Royo LJ, Alvarez I, Beja-Pereira A, Molina A, Fernandez I, Jordana J, Gomez E,
Gutiérrez JP, Goyache F (2005) The origins of Iberian horses assessed via

mitochondrial DNA. J Hered, 96:663-9.

Rudenko, Sz. I. (1953): Kul'tura naseleniia Gornogo Altaia v skifskoe vremia ("The
Population of the High Altai in Scythian Times")(Moscow and Leningrad, 1953) forditasa
angolra: Frozen Tombs of Siberia: The Pazyryk Burials of Iron Age Horsemen,

M.W. Thompson, University of California Press, Berkeley.

Saitou N, Nei M. (1987) The neighbor-joining method: a new method for
reconstructing phylogenetic trees. Mol Biol Evol, 4:406-25.

Seco-Morais J, Oom MM, Quesada F, Matheson CD. (2007) Ancient Iberian horses: a
method to recover DNA from archaeological samples buried under sub-optimal

conditions for preservation. Journal of Archaeological Science, 34,1713—1719.

Shadel GS, Clayton DA. (1997) Mitochondrial DNA maintenance in vertebrates.
Annu Rev Biochem, 66:409-35.

Stevenson F. J. (1982) Humus Chemistry: Genesis, Composition, Reactions, Wiley-

Interscience. New York.

83



Sutovsky P, Schatten G. (2000) Paternal contributions to the mammalian zygote:
fertilization after sperm-egg fusion. Int Rev Cytol, 195:1-65.

Stock F, Edwards CJ, Bollongino R, Finlay EK, Burger J, Bradley DG. (2009)
Cytochrome b sequences of ancient cattle and wild ox support phylogenetic

complexity in the ancient and modern bovine populations. Anim Genet, 40:694-700.

Szathmary L. (1996) Honfoglalas kori népességiink struktiraja. Honfoglald
magyarsag Arpad-kori magyarsag. JATE, Szeged.

Széke B. (1996) A Karpat-medence a honfoglalas elétti évszazadban. Honfoglalo

Oseink, Budapest.

Szontagh A, Ban B, Bodo I, Cothran EG, Hecker W, Jozsa C, Major A. (2005) Genetic
diversity of the Akhal-Teke horse breed in Turkmenistan based on microsatellite

analysis. European Association for Animal Production, 116:123-8.

Takécs I, Somhegyi T, Bartosiewicz L (1995) A study of Avar period horses on the
basis of bones from the cemetery of Vors—Papkert. Somogyi Muzeumok Kozleményei,

11:173-81.
Tamura K, Nei M (1993) Estimation of the number of nucleotide substitutions in the
control region of mitochondrial DNA in humans and chimpanzees. Mol Biol Evol,

10:512-526.

Tajima F. (1983) Evolutionary relationship of DNA sequences in finite populations.

Genetics, 105:437-60.

84



Telegin, D.Ya. (1986) Dereivka: a settlement and cemetery of copper age horse

keepers on the middle Dnieper. British Archaeological Reports, (Int. Series) 287.

Thomas RH, Schaffner W, Wilson AC, Paidbo S. (1989) DNA phylogeny of the extinct
marsupial wolf. Nature, 340:465-7.

Tompa B. (2009) A 10. szazadi magyar harcaszat vitatott kérdéseinek vizsgalata
/Kisérleti Régészet/. Szakdolgozat, Nyugat-Magyarorszagi Egyetem - Savaria Egyetemi

Ko6zpont Bolesészettudomanyi Kar, Torténelem Tanszék.

Torroni A, Huoponen K, Francalacci P, Petrozzi M, Morelli L, Scozzari R, Obinu D,
Savontaus ML, Wallace DC. (1996) Classification of European mtDNAs from an
analysis of three European populations. Genetics, 144:1835-50.

Tomory Gy. (2008) A Karpat-medence honfoglalas kori (10-11. szazadi)
lakossaganak valamint mai magyar nyelvii népcsoportoknak osszehasonlito
mitokondrialis alapi filogeografiai analizise. Doktori értekezés, Szegedi

Tudoményegyetem, Biologia Doktori Iskola, Szeged.

Troy CS, MacHugh DE, Bailey JF, Magee DA, Loftus RT, Cunningham P, Chamberlain
AT, Sykes BC, Bradley DG. (2001) Genetic evidence for Near-Eastern origins of
European cattle. Nature, 410:1088-91.

Tuross N. (1994) The biochemistry of ancient DNA in bone. Experientia, 50:530-535.

Venetianer P. (1998) Az emberi mitokondriumok genetikaja. Természet Vilaga, 12 évf.
11:486-8.

Veres P (1996) The ethnogenesis and ethnic history of the Hungarian people.
Occasional Papers in Anthropology, Budapest.

Vila® C, Leonard JA, Gotherstrom A. (2001) Widespread origins of domestic horse
lineages. Science, 291:474-7.

85



Vords 1. (1997) A honfoglalé magyarok allatai az irott forrasok és a régészeti leletek
alapjan. Honfoglalas és Arpad-kor. A Verecke hires utjan tudomanyos konferencia

anyagai. Karpataljai Magyar Kulturalis Szovetség, Ungvar.

Walker MIJC, Bjorckb S, Lowec JJ. (2001) Integration of ice core, marine and
terrestrial records (INTIMATE) from around the North Atlantic region: : an

introduction. Quaternary Science Reviews, 20:1169-74.

Walsh PS, Metzger DA, Higuchi R. (1991) Chelex 100 as a medium for simple
extraction of DNA for PCR-based typing from forensic material.

Biotechniques,10:506-13.

Wood NJ, Phua SH. (1996) Variation in the control region sequence of the sheep

mitochondrial genome. Animal Genet, 27:25-33.

Woodward SR, Weyand NJ, Bunnell M. (1994) DNA sequence from Cretaceous period
bone fragments. Science, 266:1229-32.

Xu X, Arnason U. (1994) The complete mitochondrial DNA sequence of the horse,

Equus caballus: extensive heteroplasmy of the control region. Gene,148:357-62.
Yang YH, Kim KI, Cothran EG, Flannery AR.(2002) Genetic diversity of Cheju horses

(Equus caballus) determined by using mitochondrial DNA D-loop polymorphism.
Biochem Genet, 40:175-86.

86



VIIL Osszefoglalas

A Karpat-medencében €16 avar és honfoglaldé magyar népesség rokonsaganak
lehetdsége maig vitatott kérdés a torténelemtudomanyban. A Karpat-medence bdséges
régészeti allattani csontanyaga felvetette a lehetdségét, hogy ezt a kérdést a két nép
loallomanyanak archacogenetikai elemzése altal kozelithessiik meg. A csontmaradvanyok
hagyomanyos, az archeozooldgia eszkoztardval torténd morfologiai vizsgalata értékes
eredményekre vezetett, mégsem nélkiilozheti az objektiv genetikai megkozelitést sem. Az
eddigi morfologiai elemzések ugyanis kizardlag a csontozat fenotipusanak értékelésésre
korlatozodhattak, emiatt alkalmatlannak bizonyultak Ggy a tisztan orokléstani mint a
kozvetlen kornyezettani kovetkeztetésre.

Munkank els6 céljaként, hogy a modszert probara tegyiik, a vizsgalatba bevontunk
egy késo neolit (Kr. e. 4500-4800) &stulokbol, nyolc vaskori szkita 16bol (Kr. e. 6.
sz4zad), valamint két honfoglalas kori szarvasmarhabdl és egy juhbol szarmazo csont
illetve fogmaradvanyt.

Munkénk sordan 31 archaikus lémaradvanyt dolgoztunk fel, melyek koziil hat
egyed a korai avar korbdl, hét egyed a késé avar korbdl és 14 16 a honfoglalas korabodl
vald. Ezaltal az avar és a honfoglaldé magyar nép léallomanyanak egymashoz vald
viszonyat igyekeztiink feltérképezni.

Az archaikus DNS vizsgalatot kiegészitettiikk a hucul, és az akhal teke l6fajta
elemzésével, melyek torténelmi forrasok vagy morfologiai vizsgalatok alapjan
kapcsolatban lehetnek a honfoglalas kori allomanyokkal. Emellett a szekvencia
adatbazisbol 0Osszegytjtottiink 851 16szekvenciat, melyek 76 kiilonb6z6 16fajtahoz
tartoznak, melyeket szintén felhasznaltuk az 6sszehasonlitashoz.

Mivel a hucul kislo 2002-ben génmegdrzési tdmogatasban részesiilt, igy a fajta
genetikai diverzitasanak feltérképezését is célul tiztiik ki.

A régészeti leleteken megfigyelhetd jegyek korra jellemzd adatokkal
szolgalhatnak. Nincs ez masként a DNS-sel sem, amelyet a bioldgiai maradvanyok
rejtenek. Régészeti genetikai vizsgdlatok soran legalkalmasabb moddszer az mtDNS
vizsgalata. Mivel a mitokondridlis DNS segitségével hosszi idére visszavezethetd a
populécidk anyai vonala, amely tobbnyire foldrajzi specificitast mutat, munkank sordn a
hazilé mitokondrialis DNS-ének egy rovid, 254 bazisparos szakaszat elemeztiik, amely

tartalmazza a szarmazastanilag jelentds poziciokat.

87



Az avar, a honfoglalds kori, az akhal teke és a hucul mintacsoport kozotti
genetikai kapcsolatrendszert genetikai tdvolsag-alapu populacié genetikai, és haplotipus-
alapu halozat analizissel tartuk fel.

Az avar és a honfoglalas kori lovak vizsgalata arra adott valaszt, hogy a két
mintacsoport szarmazastanilag kiilonb6z6 vonalon talalhat6. Az avar lovak korban nem
alkotnak kronoldgiailag olyan homogén csoportot, mint a honfoglalas kori lovak. Hiszen
az avar mintak kozott egyarant talalhato a korai (6-7. szédzad) és a késd avar korbol (8-9.
szazad) szarmaz¢ lelet (1. tdblazat). A genetikai diverzitas mégis kissé alacsonyabb, mint
a honfoglalok esetében, ahol valamennyi minta 9. szézadi, klasszikus honfoglalo
leletanyaggal rendelkezik. Bar mindkét csoportra nagy genetikai variabilitds jellemzd,
mégis, mind a genetikai tdvolsag szdmitas, mind a haplotipus halozat az eltérd szarmazast
tamogatja. Az avarok és a honfoglaldo magyarok lovai kozott leirt fenotipusban megfigyelt
morfologiai kiilonbség ezaltal genetikailag is megerdsithetd. Az a megfigyelés, hogy az
avar ¢és honfoglalés kori lovak hasonldsaga az emlitett keveredés ellenére is csekély, nem
tdmasztja ald a kettés honfoglalds 4ltal sugallt avar-magyar kontinuitds elméletét,
legalabbis a lotartas terén. Hiszen, ha az avarok tovabbéltek volna a magyar népességben,
nem csak stilust, de gazdasagot is kellett volna valtaniuk. Emellett nem tdmogatja az avar
¢s a honfoglaldo népesség rokonsagat sem, hiszen ha az avarok ugyanannak a népnek a
késobb idekeriilt tagjai lennének, mint a késé avarok, akkor a loallomanyok kozott
nagyobb genetikai hasonlosagot kéne tapasztalnunk. Természetesen az sem zarhato ki,
hogy a két mintacsoport kozott észlelt kiilonbség a két nép altal a temetéshez kivalasztott
lovak jellemzdinek kiilonbségébdl fakad. Azonban az avarok €s a honfoglal6 magyarok
kultaralis szokéasai sok szempontbol nagyon hasonléak. Azt tudjuk, hogy az avarok
legtobb esetben 4-7 éves, tehat a legértékesebb lovakat helyezték a sirokba, mig a
honfoglal6 sirokban a 2 évestdl a 15 évesig minden korosztaly megtaldlhato. A régészeti
mintak elemzése soran mindig figyelembe kell venni, hogy ami a vizsgélat targyat
képezheti, mar soklépcsds ,,szelekcion™ atesett mintacsoport. Az eldkeriilt mintak ugyanis
csak toredékei a korabeli allomanynak. Ebben az esetben, bar az avarok és magyarok
lovait szerettiik volna megismerni, csak azt lathatjuk, hogy a régészetileg feltart sirokba
milyen lovakat temettek. A kiilonb6z6 tarsadalmi rétegek més-mas tipustt lovakat
helyezhettek a sirba. Maga a tény, hogy a mintdul szolgéld leletek lovas temetkezésekbdl

kertiltek eld, meghataroz egy tarsadalmi kort.
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Az akhal teke lovak az avar lovaktol nagy genetikai tadvolsagra helyezkednek el, a
honfoglalas kori lovakkal viszont az §sszehasonlitdsban résztvett fajtak koziil a legkisebb
tavolsdgot mutatjak. Az utdbbi esetben azonban a szignifikancia értéke (P) til magas volt.
Teljes szekvencia egyezés az avar lovakkal négy esetben, a honfoglalokkal csak két
esetben fordul eld, de a haldzat analizis alapjan a honfoglalo és az akhal teke lovak k6zott
sok kozeli rokon szekvencia van. Mindkét mintacsoportra jellemzd, hogy a haplotipusok
fele az A haplocsoportba tartozik. Azok a honfoglalés kori és akhal teke mintak, amelyek
egyedi nukleotidsorrenddel rendelkeznek, a haldzatban egymas mellett helyezkednek el.
Az eredményeket magyardzhatja az a feltételezés, hogy a népvandorlas sordn a magyar
torzsek az egykori irani és torok lovas noméadok szokasos titvonalan vandoroltak Azsiabol
Nyugat-Szibéria, a Kaszpi-vidék szaraz sztyeppéir6l Eurdpaba, igy volt alkalmuk
megismerni az itt tenyésztett turani lovat, melynek mai leszarmazottja az akhal teke. Ezt a
lovat az évezredek soran mindig harcaszati célokra hasznaltdk, ami kiemelked6 fizikai
teljesitményének, ¢€s ragaszkodo, hiiséges természetének koszonhetd. Tiirkmenisztdnban
¢s Kazahsztanban ma is kivaltsagnak szamit a tartdsa, ami 4altal sokkal inkébb
»tisztihatasként”, és a felderitok, valamint a testorség lovaként képzelheté el. A
magyarok, vandorlasuk soran az allomanyuk feljavitasara, vagy a vezetd réteg ellatasara
zsdkmanyolhattak lovakat az akkoriban nagyra tartott és kozkedvelt turdni lovakbol, az
akhal teke korabeli megfelel6jébdl.

A hucul fajta vizsgélataba bevont 22 kancacsalad az eurdpai hucul allomény 4/5-ét
jelenti. A hucul ldédllomény genetikai felmérése soran kideriilt, hogy a fajta
filogenetikailag nem egységes. Ez a kis 1étszamu fajta, mely mar tobbszor elszenvedte a
palacknyak-hatést, anyai vonalaiban jelentds diverzitast mutat. A haplotipusok nagy
szamban fordulnak el a tobbi vizsgalt csoportban. Az avar lovakkal hét esetben fordul
el6 egyezd haplotipus, amely felveti a genetikai rokonsag lehetdségét. A honfoglald és az
akhal teke lovakkal is két, illetve négy esetben talalunk k6zds haplotipusokat. Ezek a
mintdzatok azonban tovabbi 4-26 fajtdban is eléfordulnak. Az adatok nem tdmasztjak ala
a honfoglalés kori lovaknak a hucul lovakkal feltételezett rokonsagat.

A tobbi l6fajtaban megtalalhatd haplotipusokkal dsszehasonlitva fény deriilt olyan
kancacsaladokra, amelyek feltehetdleg a fajta egy eredeti tipusat képviselik, és
fenntartasuk, tenyésztésbe vald bevondsuk kiilondsen fontos. Emellett azonositottunk
né¢hany, a méneskonyvi regisztracioban esett hibat is. Ez nem meglepd egy olyan fajta

esetében, ahol a két vilaghaboru helyrehozhatatlan csapasokat mért a l6allomanyra, és az
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50-es ¢években, szamos esetben magantulajdonosoktdl torténd visszavasarlasok révén
lehetett az 4llami ménest felallitani.

Tekintve, hogy az egyes mintacsoportokon beliil tulsdgosan nagy a genetikai
valtozatossag, ez nem teszi lehetdvé, hogy a lofajtak kozotti leszdrmazasi kapcesolatokat
feltarhassuk. A két archaikus csoport kozti genetikai tavolsdg viszont konkrét,
szarmazastani kiilonbséget jelez az avarok és a honfogalé magyarok lovai kozott.

Arra kovetkeztethetiink, hogy Onmagaban a mitokondridlis kontroll régid
vizsgélata nem elegendd, és tovabbi markerekre is sziikség van a lovak esetében az
esetleg mar kialakult fajtdk elkiilonitéséhez. Mivel tul nagy a variancia egyetlen
populacion beliil is, a jelenlegi populdcidgenetikai modellek algoritmusai nem alkalmasak
ennek feloldasara. Az embercsont-leletek haplotipizdlasdhoz hasonldéan, ahol szamos
mitokondrialis kddold régidos marker bizonyult sziikségesnek az anyai vonalak részletes
elkiilonitéséhez, a lovak esetében sem elegendd csak a D-loop régid legvaridbilisabb
szakaszanak vizsgalata. Fajtaspecifikus mitokondridlis, vagy sejtmagi DNS markereket

kell bevonni, hogy kozelebb juthassunk a korabeli 16fajtakhoz.
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IX. Summary

The possible genetic relationship between the avars and the early hungarians is a
controversial question of the Hungarian history. Avars and early hungarians, like most of
their nomadic predecessors on the steppes buried their dead with weapons, jewelry and,
most importantly, with their horses. It gave us the possibility to examine this question by
the horse stock of the two ethnical groups. Because, whatever the place, ethnic changes
always leave their footprint in the local culture and genetic makeup and the same applies
to the horses moving with their owners. On examination of exclusively morphological

data, only the phenotypic and not the genotypic parameters can be observed.

This study is concerned with the mitochondrial (mtDNA) control region genotypes
of ancient horses from the Carpathian Basin, where the incoming pagan hungarian tribes
permanently changed the population in the late 9th century AD. DNA was extracted from
archeological samples with standard precaution to minimize the risk of exogenous DNA

contamination, with methods routinely in use in our laboratory.

First of all, the archeogenetic method was tested by extracting ancient DNA from
much older samples. The mtDNA haplotipization from not just avar and early hungarian,

but Iron Age schytian horses and late Neolithic aurochs was successful.

Furthermore, to determine genetic diversity and origin of horse populations in the
Carpathian Basin at the time of the avars and of the Hungarian Conquest, mitochondrial
DNA analysis was undertaken on 31 archaeological horse remains, excavated from avar
and pagan hungarian burial sites. To reveal relationships with other ancient and recent
breeds, modern hucul and akhal teke samples were also collected, and mtDNA sequences
from 76 breeds representing 851 individual specimens were combined with our sequence

data.

Since in 2002, the endangered hucul horse was involved in a conservation genetic

program, we tried to estimate the genetic diversity of this genus.

Mitochondrial DNA is a usable tool for population genetic studies. One of the most
informative way to study ancestry and history of populations is to examine ancient DNA

from the biological remains of the populations. On that score amplification was carried
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out by using two sets of overlapping primers designed to amplify a 254 bp fragment from

the most variable segment of the horse mtDNA control region.

Phylogenetic relationships among horse mtDNA control region haplotypes were

estimated using both genetic distance and the non-dichotomous network method.

Both methods indicate a clear separation between horses of the avar and hungarian
leading nobles. The phenotipical differences, that are written in the scientific literature,
are proven also in molecular genetic way. Despite the fact, that avar sampling has more
significant chronological heterogenity, avar sequences were genetically less
heterogeneous than the early hungarian horses. Beside the great heterogenity, the genetic
separation of the two groups confutes the avar-early hungarian continuity, at least, in case
of the horse husbandry. If the avars had assimilated into the hungarian mass, avars would
have changed the lifestyle and also the economy. We can’t exclude the possibility that the
reason for this genetic difference is the diverse cultural custom of the horse sacrifice.
Beside the mostly similar cultural customs avars sacrificed the 4-7 year old, most
valuable horses. Contrary to the early hungarians, who sacrificed 2-15 year old, diverse
value horses. Consequently, archaeological material is a highly selective group of
samples. The investigated horses are just the small part of the whole horse stock.

Different social groups used supposedly different kind of horses, too.

The results don’t support the genetic relationship between the two ethnical groups.
Ancient hungarian horses showed a relatively close relationship with the akhal teke breed,
indicating an eastern ancestry. By all means, the high variability of hungarian horse
haplotypes may be connected with the well-attested, continent-wide raiding habits of the
early hungarians. In contrast with the early hungarians, avar horses show great distance
from the akhal teke horses. There are four identical haplotipes between the avar and the
akhal teke horses, and two identical haplotypes between the akhal teke and the early
hungarian horses. The haplotype network shows some closely related sequences between
akhal tekes and early hungarian horses in the cases of the unique haplotypes. In both
sample groups, half of the haplotypes were grouped into the haplogroup A. The ancestor
of the akhal teke, the turanian horse has been used as military horse for thousands of years
by steppe nomads. Due to its extreme physical performance, this breed was in request by

the nomad tribes, like early hungarians, especially the leading nobles.
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The hucul data represented 22 mare families that involve 80% of the european hucul
stock. Despite of the two bottleneck-effect in the breed’s history, it shows relatively high
genetic diversity. The high significance level of the genetic distance values between hucul
and the other breeds can’t allow to take it on trust. The sequence similarities show some
mare families that are possibly important in the breed history. In addition, testing the
mtDNA showed some error in the registration in the hucul studbook. These data can be

very important in the genetic conservation of the breed.

Our results suggest that the geographical and historical origin of horse breeds cannot be
traced through mitochondrial haplotypes, but the relationships between breeds can, to
some extent. The ancestry of commoners’ horses remains beyond conjecture; though in
conquest period burials, a clear distinction between the mitochondrial genotypes of low-
status and more Asian high-status hungarians has been established. But at least at the
level of high quality horses, our results show that the ethnic changes induced by the
Hungarian Conquest in the late 9™ century were accompanied by a similar change in the
stables of the Carpathian Basin. Therefore genetic characterization of horse remains from
that particular geographic region might be misleading without the proper knowledge of

the genetic origin of populations which bred them.

As the genetic variance is much higher within the groups than among the groups,
it doesn’t allow to reveal the exact genealogical relationship between the breeds.
Moreover, genealogical history of horse breeds are often highly complex, showing great
genetic divergence within breeds. Therefore, population genetic methods can give false
results. As in the case of the human mitochondrial haplotipization, where coding markers
are also necessary to the exact determination of the maternal lines, the horse breeds need
additional mitochondrial and nuclear markers to better understand the history of the

breeds.
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