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Od niepamietnych czaséw konie towarzysza czto-
wiekowi 1 zajmujg szczegodlne miejsce w spoteczno-
$ciach ludzkich. Pehity i nadal peinia wiele waznych
funkcji, ktore od poczatku udomowienia zmienialy si¢
znaczaco. Wykorzystywano je jako zwierzeta juczne
oraz mobilng spizarni¢ ( mi¢so i mleko). Stuzyty jako
srodek transportu, zrodlo rekreacji. Obecnie, w spor-
cie czgsto bywaja rowniez przyczynkiem spekulacji
finansowych.

W zwiazku z tym nic dziwnego, ze staty si¢ obiek-
tem zainteresowan genetykéw. Najnowsza literatura
podaje nowe informacje dotyczace genetycznej histo-
rii udomowienia koni.

Zespot Achilliego badat roznorodno$¢ miotochon-
drialnego genomu dziedziczonego od matki. MtDNA
to materiat genetyczny w postaci kolistego DNA znaj-
dujacy sie¢ w macierzy mitochondrium. Co ciekawe
u ssakow mtDNA dziedziczy si¢ wylacznie po matce.
Udowodniono, ze mitochondria pochodzace od ojca
niszczone sg we wezesnych fazach rozwoju zygoty.
W wyniku prac przeprowadzonych przez ten zespo6t
sklasyfikowano wspoélczesne konie w 17 gtownych
haplogrupach roztozonych w réznych obszarach
geograficznych (Azja, Europa, Ameryka i Bliski
Wschod). Co ciekawe wszystkie te haplogrupy zosta-
ly zidentyfikowane u koni z Azji. Ustalenia te wraz
z innymi publikacjami sugeruja, ze niewielka ilo$¢
linii zenskich byla zaangazowana w udomowienie
koni na stepach Eurazji okoto 5-7 tysiecy lat przed
nasza era. Takie znaczne zrdznicowanie mtDNA
ostro kontrastuje z brakiem r6znorodnos$ci genetycz-
nej sekwencji chromosomu Y u wspotczesnych koni,
co oznaczaloby, ze wszystkie wspotczesne konie wy-
wodzg si¢ od jednej linii meskiej. Nasuwa si¢ wigc
pytanie czy taki stan rzeczy jest konsekwencja sily
ptei, czy tez bioréznorodnos¢ chromosomu Y byta juz
zmniejszona u przodkéw koni wspotczesnych?

Wydaje si¢, ze odpowiedzig na to pytanie sg bada-
nia zespotu Lippoda. Poprzez analize¢ archeologicz-
nego DNA dzikich przodkéw koni z Syberii i Potnoc-
nej Ameryki datowanych na 47-16 tysigcy lat temu
oraz jednego udomowionego ogiera sprzed 2,8 tys.
lat przed nasza erg wykazali znaczng zmienno$¢ Ow-
czesnego chromosomu Y oraz zasugerowali, ze brak
ojcowskiej zmiennos$ci genetycznej jest wynikiem
procesu udomowienia.

Kolejnym obszarem zainteresowan genetykoéw
byto zrodio genetycznej historii szybkosci koni pel-
nej krwi angielskiej, jednej z najcenniejszych ras
koni na $wiecie. Wczesniejsze badania wykazaty, ze

zamiana C na T pojedynczego nukleotydu w intronie
MSTN ( gen kodujacy miostatyne, u bydta odpowia-
da za podwojne umiesnienie) wptywa na szybko$¢
u koni tej rasy.

Zespot Bowera wykazat, ze allel T jest konserwa-
tywny, a jego wprowadzenie przez lokalng klacz byto
fundamentem w hodowli koni peinej krwi. Okazato
sie, ze frekwencja allelu C byla niska w populacji
koni petnej krwi w XVIII i XIX w. Jego ekspan-
sja rozpoczela si¢ przez ogiera Neartic (1954) ojca
najstawniejszego ogiera wspotczesnego Northern
Dancer (1961).

Ryc. 1. George Robinson na koniu petnej krwi angielskiej — Rogillii, zdo-
bywca Caulfield Cup Australia w 1932 roku. Zrodto: http:/pl.wikipedia.
org/wiki/Plik:ROGILLA_ 1932 VATC_CAULFIELD CUP_GEORGE
ROBINSON.jpg.

Innym aspektem wzbudzajagcym duze zaintereso-
wanie badaczy jest umaszczenie koni. W badaniach
archeologicznego DNA przodkéw koni z okresu
plejstocenu, mezolitu, neolitu ery miedzi z obszarow
Euroazji i Azji zidentyfikowano geny odpowiadaja-
ce za mas¢ gniada, karg oraz allele odpowiadajace za
mas¢ tarantowatg. Interesujace jest to, ze wszystkie
te typy byty na malowidtach naskalnych z okresu
paleolitu.
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