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Pietnascie lat od ukazania sie w czasopismie Science
publikacji opisujgcej petng sekwencje nukleotydowg
genomu konia (2009) mozna z catg stanowczoscig
uznac, ze byt to istotny kamieh milowy, ktory nie tylko
pomaogt pozna¢ samg strukture genomu, ale umozliwit
stworzenie wielu nowych narzedzi badawczych. Na-
rzedzia te pozwalajg na opisywanie molekularnego
podtoza zmiennosci waznych cech (umaszczenia, cho-
roby dziedziczne, predyspozycje sportowe itp.), a ko-
rzystanie z nich staje sie nieodzownym elementem no-
woczesnej hodowli koni. Okazuje sie jednak, ze dzieki
stosunkowo duzej trwatosci kwasu deoksyrybonukle-
inowego (DNA), wiele z technik molekularnych mozna
zastosowac rowniez na materiale archiwalnym, w tym
pochodzgcym z wykopalisk, co pozwala naukowcom
w sposob bardzo precyzyjny rekonstruowac dzieje ga-
tunku kon domowy (tac. Equus caballus) oraz jego in-
terakcji z cztowiekiem. Ostatnie lata przyniosty szereg
interesujgcych odkry¢ z zakresu zooarcheologii, ktore
m.in. rzucity nowe Swiatto na proces udomowienia koni.
Najwazniejsze z nich zostaty przedstawione w niniej-
szym artykule.

W poréwnaniu do materiatu pozyskanego z zywej
komorki wyizolowanie dobrej jakosci DNA z materiatu
kopalnego jest o wiele trudniejsze. Odpowiedzialne za
taka kolej rzeczy sg degradacyjne czynniki zewnetrz-
ne, miedzy innymi obecne w $rodowisku enzymy nu-
kleolityczne oraz wspomagajace rozktad mikroorgani-
zmy glebowe [33]. Nie mozna poming¢ rowniez wpty-
wu takich czynnikéw jak temperatura, pH czy wilgot-
nos¢ danego srodowiska, ktérych oddziatywanie row-
niez moze znaczgco wptyngc¢ na trwato$¢ materiatu
[32]. Oprocz czynnikow zewnetrznych znaczacy wptyw
na jakos¢ pozyskanego DNA majg réwniez procesy
biochemiczne, ktére zachodzg pod wptywem czasu.
Jednym z takich proceséw jest rozrywanie wigzanh
N-glikozydowych tgczacych cukier (deoksyryboze) z za-
sadg azotowg, co w efekcie doprowadza do oderwania
puryny lub pirymidyny. Reakcja ta w konsekwencji pro-
wadzi do utraty ciggto$ci tancucha DNA [10]. Pomimo
powyzszych trudnosci, istniejg na Swiecie zespoty na-
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ukowe specjalizujgce sie w analizach DNA pochodzg-
cego ze szczatkdow kopalnych. Zespoty te nieustannie
pracujg nad doskonaleniem laboratoryjnych i bioinfor-
matycznych protokotéw umozliwiajgcych prowadzenie
badan na czesto juz w znacznym stopniu zdegradowa-
nym materiale biologicznym [26].

Za swoisty poczatek badah nad DNA pochodzgcym
z materiatu archiwalnego zwierzat nalezgcych do ro-
dziny koniowatych uznaje sie rok 1984, kiedy to zespot
amerykanskich naukowcow wyizolowat i zsekwencjo-
nowat fragment genomu mitochondrialnego kwaggi
(tac. Equus quagga quagga) — podgatunku zebry ste-
powej wymartego okoto 100 lat wczes$niej. Materiat
biologiczny do badan wyekstrahowano z miesnia mu-
zealnego okazu kwaggi. Naukowcy stwierdzili, ze ana-
lizowana sekwencja o dtugosci 229 nukleotydow rézni
sie w 12 miejscach w porownaniu do sekwencji mito-
chondrialnego DNA Zyjgcego wspotczesnie gatunku
zebry gérskiej (tac. Equus zebra). Liczba i lokalizacja
réznic w sekwencji nukleotydowej pozwolity na wycig-
gniecie wniosku, ze oba taksony miaty wspodlinego
przodka, zyjgcego okoto 3-4 milionéw lat wczes$nie;j.
Whiosek ten byt zgodny z dostepng wiedzg o ewolucji
koniowatych pochodzacg z analiz zooarcheologicz-
nych [14].

Nowe technologie stosowane w genetyce moleku-
larnej sg bardzo waznym uzupetnieniem badan wyko-
paliskowych majgcych na celu okre$lenie czasu i miej-
sca udomowienia koni. Do niedawna uwazano, ze naj-
starsze $lady udomowienia pochodzg z okresu okoto
3500 lat p.n.e. z regionu poétnocnego Kazachstanu [2].
W okresie tym (epoka miedzi) wspomniane tereny za-
mieszkiwata tzw. ludnos$¢ Botai (okreslenie to pochodzi
od nazwy jednej z osad zlokalizowanych na tym obsza-
rze). W roku 2009 na tamach czasopisma Science
miedzynarodowy zespot naukowcodw opisat wyniki ba-
dan wykopaliskowych dowodzgcych, ze w osadzie Bo-
tai znajdowaty sie liczne zagrody, w ktoérych utrzymy-
wano konie. Oprécz materiatu biologicznego (gtéwnie
kosci i zeby) odkryto tam réwniez narzedzia stuzgce
do obrobki skér, a we fragmentach naczyn wydobytych
z ziemi stwierdzono obecnos¢ pozostatosci mleka kla-
czy [24, 27]. Biometryczne pomiary kosci srédrecza
pochodzgcych z czterech réznych stanowisk archeolo-
gicznych (Botai, Tersek, Kumkeshu i Knet) wskazaty,
ze konie z Botai miaty delikatniejszy kosciec niz dziko
zyjace konie z tego samego okresu, a wykryte charak-
terystyczne uszkodzenia szkliwa zebdéw (prawdopo-
dobnie na skutek wykorzystania wedzidta) pozwolity
na wysnucie hipotezy, ze mogty one by¢ uzytkowane
wierzchowo [5, 28].

Wiedza dotyczgca udomowienia koni w Kazachsta-
nie zostata w pewien sposdb zaburzona w roku 2018,
kiedy to opublikowano bardzo interesujgce wyniki ba-
dan genetycznych. Poréwnano w nich sekwencje DNA
koni pochodzgcych z Botai oraz innych koni z terenéw
zyjacych w tamtym okresie w Eurazji, z opublikowany-
mi wczesniej genomami: konia Przewalskiego, dzikich



koni z okresu przed udomowieniem oraz wspoéicze-
snych koni domowych. Na podstawie analizy gtéwnych
sktadowych (PCA) oraz wykreslonego drzewa filoge-
netycznego stwierdzono, ze konie z Botai grupujg sie
w jeden klaster z konmi Przewalskiego, natomiast po-
zostate zwierzeta tworzg odrebng, monofiletyczna gru-
pe oznaczong symbolem DOM?2. Przeprowadzono tak-
ze dodatkowe badania, ktére potwierdzity bezposred-
nie spokrewnienie koni z osady Botai z korimi oznaczo-
nymi symbolem Borly4, ktére sg uznawane za przod-
kow koni Przewalskiego [13]. Wyniki te uznano za za-
skakujgce z kilku powodéw. Po pierwsze do momentu
ich opublikowania twierdzono, ze konie Przewalskiego
sg ostatnimi dziko zyjgcymi konmi [9]. Tymczasem oka-
zato sie, ze sg one de facto wtornie zdziczatymi potom-
kami zwierzat juz wczesniej udomowionych. Po drugie
wyniki te wskazaty, ze skoro w rejonie Botai zostat
udomowiony kon Przewalskiego (tac. Equus przewal-
Skii), to miejsca i czasu udomowienia gatunku nazywa-
nego dzisiaj przez nas koniem domowym (tac. Equus
caballus) nalezy poszukiwac dale;.

Najstarsza probka materiatu biologicznego, z ktorej
udato sie wyizolowaé DNA o sekwencji zblizonej do tej
obecnej u wspotczesnych koni, zostata znaleziona na
Wegrzech i ma okoto 4100 lat. Wraz z innymi genoma-
mi koni z okresu sprzed 4000 lat, tworzy ona wspo-
mniang wyzej linie DOM2, ktérej oddzielenie od linii
Borly4 nastgpito prawdopodobnie migedzy 35, a 55 ty-
sigcleciem p.n.e. [25]. Warto podkresli¢, ze naukowcy
nie wykluczajg, iz udomowienie koni mogto nastgpi¢
w kilku miejscach na swiecie w podobnym czasie. Za
jedno z prawdopodobnych miejsc réwnolegtego udo-
mowienia koni, uznaje sie tereny Potwyspu |beryjskie-
go, gdzie podczas prac archeologicznych odkryto ma-
lowidta naskalne, przedstawiajgce relacje miedzy ko-
niem a cztowiekiem datowane na okres paleolitu [3].
Sekwencjonowanie materiatu pozyskanego ze znale-
zionych w tamtym regionie szczatkéw koni, ktérych
wiek datuje sie na 4000-4800 lat p.n.e., pozwolito na
wydzielenie osobnej linii oznaczanej w pracach nauko-
wych symbolem IBE. Przyjmuje sie, ze linia ta, ktéra
nie przetrwata do dzisiejszych czasdéw, wyodrebnita
sie okoto 285 tysiecy lat temu, a jej wktad w dominujg-
cg w Eurazji linie DOM2 byt niewielki [11]. Oprocz
wspomnianej linii iberyjskiej do dzisiejszych czaséw
nie przetrwata jeszcze jedna linia — Equus lenensis
(16000-43000 lat p.n.e.). Pierwotnie wystepowata ona
na terenie pétnocnej oraz potudniowej Syberii i charak-
teryzowata sie unikalnym haplotypem DNA [4]. Dzieki
badaniom prowadzonym na materiale pochodzgcym
z wykopalisk wiemy, ze przetrwata epoke holocenu,
a po raz ostatni haplotyp ten opisano na bazie szczat-
kow z terendéw Jakucji, ktérych wiek szacuje sie na
5200 lat. Pomimo przeprowadzenia duzej ilosci analiz
DNA kopalnego pochodzgcego ze szczatkdw prehisto-
rycznych koni, naukowcom nie udato sie w petni wy-
petnié luki w historii udomowienia (okres od 44426 do
202 p.n.e.). Dlatego tez postanowiono ponownie ze-

bra¢ w jednym miejscu préby DNA pochodzgce z réz-
nych terendw tj. Iberia, Anatolia, Zachodnia Eurazja i Azja
srodkowa, a nastepnie przy pomocy metod laboratoryj-
nych i przeksztatcen bioinformatycznych usungé¢ uszko-
dzenia na matrycy DNA powstate post mortem. Po po-
nownej analizie sekwencji wykreslono raz jeszcze drze-
wo filogenetyczne. Na jego podstawie wyodrebniono
cztery grupy monofiletyczne [20]. Pierwszg z nich byta
wspomniana wyzej linia Equus lenensis, pochodzgca
z terendéw Syberii. Kolejna skupiata w sobie materiat
pochodzgcy z terenéw Europy (Rumunia, Belgia, Fran-
cja, Wielka Brytania, Hiszpania, Wegry, Czechy i Pol-
ska), z okresu 6000-3000 lat p.n.e. Do trzeciej grupy
nalezaty konie z Botai oraz konie Przewalskiego
(5000-3000 lat p.n.e.), natomiast ostatnig grupe DOM2
reprezentowaty haplotypy najbardziej zblizone do wspot-
czesnie wystepujgcych koni. Przyjmuje sie, ze osobniki
z grupy DOM?2 zyty na stepach zachodniej Eurazji, na
ograniczonym terenie — na zachodzie do dolnego Duna-
ju, a na potudniu do Karpat (3000 lat p.n.e.). W popu-
lacji zyjgcej w regionie dolnego brzegu Wotgi i Donu
po raz pierwszy dominowata linia genetyczna DOM2,
co sugeruje, ze witasnie ten teren nalezy uznac za
prawdopodobne miejsce udomowienia wspoétczesnych
koni. Gwattowng ekspansje haplotypu DOM2 datuje
sie na okoto 2200-2000 p.n.e. — poczgtkowo w Cze-
chach, nad dolnym Dunajem i w $rodkowej Anatolii.
Nastepnie linia ta objeta caty region euroazjatycki i wy-
parta catkowicie lokalng populacje koni z innych linii
genetycznych. Przytaczane badania pozwolity rowniez
odpowiedzie¢ na zadawane od lat przez naukowcéw
pytania o pochodzenie tarpana (Equus gmelini). Na ich
podstawie stwierdzono bowiem, ze tarpan byt najpraw-
dopodobniej zdziczatg krzyzéwkg lokalnych koni eu-
ropejskich z osobnikami linii DOM2 i nie powinno sie
go traktowac jako dzikiego przodka konia domowego
[20].

Innym ciekawym zagadnieniem nurtujgcym naukow-
cow, byto zréznicowanie umaszczeh koni na przestrze-
ni wiekow. Znajomos¢ wariantéw genetycznych odpo-
wiadajgcych za zmiennos¢ umaszczeh pozwala na ich
precyzyjne genotypowanie — zaréwno u wspotczesnie
zyjacych koni, jak i w DNA pochodzgcym z wykopalisk.
Badania genetyczne przeprowadzone na materiale ar-
chiwalnym ujawnity, ze w naturze konie nie byty tak
.kolorowe”, jak dzisiaj, a obserwowana obecnie ogrom-
na zmiennos¢ umaszczenh jest wynikiem selekcji pro-
wadzonej przez cztowieka od czaséw udomowienia
[21]. Jak w takim razie jak wygladaty konie przed udo-
mowieniem? By odpowiedzieé na to pytanie, wykorzy-
stano szczatki dziko zyjgcych koni, pochodzace z okre-
su plejstocenu i holocenu z terenéw Europy, Syberii
oraz Pétwyspu Iberyjskiego i na ich podstawie wysnu-
to interesujgce wnioski. Stwierdzono, ze najstarsze z ba-
danych koni z okresu przed udomowieniem byty gniade
lub butane (ostatecznie potwierdzono to w roku 2016,
kiedy to opisano mutacje w genie TBX3 odpowiadajg-
cg za rozjadnienie butane) [15, 23]. Kolejnym typem
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umaszczenia, ktory pojawit sie jeszcze przed udomo-
wieniem gatunku byta masc¢ kara. Szczatki zwierzat
z okresu 7000-6000 lat p.n.e. wskazujg, ze konie
wschodnioeuropejskie w 76% posiadaty umaszczenie
gniade, a w 24% umaszczenie kare. Jednak w okresie
plejstocenu mas¢ kara nie byta obecna w populacjach
koni z terendéw zaréwno Syberii, jak i Europy Wschod-
niej i Srodkowej, a wzrost czestosci jej wystepowania
zanotowany zostat dopiero w okresie holocenu. Do-
mniemywa sie, ze byt to efekt migracji polodowcowej
lub skutek naturalnej selekcji zwigzanej ze zmieniajg-
cym sie srodowiskiem np. pojawieniem sie wiekszej
ilosci lasow. Mas¢ kasztanowata zaliczana do masci
podstawowych po raz pierwszy opisana zostata na
podstawie szczgtkdw pochodzacych z Syberii. Opisa-
no jg rowniez u koni rumunskich, pochodzacych z sioéd-
mego tysigclecia p.n.e. [23], ale jej najwieksze rozpo-
wszechnienie datuje sie na epoke brgzu (po udomo-
wieniu koni). Sukcesywnie z biegiem lat zaczety poja-
wiac sie nowe mutacje powodujgce rozjasnianie masci
oraz tzw. wzory biatej siersci. Przyktadowo, warianty
zwigzane z mascig srokatg typu sabino i tobiano wy-
stepowaty powszechnie juz w epoce zelaza. Jednak
ich liczebnos¢ wyraznie spadta w sredniowieczu, gdzie
wiekszg popularnoscig cieszyty sie konie o masci jed-
nolitej [34].

Oprocz materiatu DNA pochodzgcego z jadra ko-
morkowego, interesujgcym obiektem badan jest DNA
mitochondrialny (mtDNA). Genom mitochondrialny dzie-
dziczony jest wytgcznie po matce, dlatego analiza jego
sekwencji jest uzytecznym narzedziem w badaniach
filogenetycznych linii zenskich. W roku 2010 opubliko-
wano wyniki oparte na sekwencjonowaniu mtDNA po-
chodzgcego z 85 starozytnych prébek z ré6znych regio-
néw Europy i Azji. Na podstawie analizy sekwenciji re-
gionu kontrolnego (petli D) stwierdzono obecno$¢ az
87 réznych haplotypow. U wspotczednie wystepujg-
cych koni odnotowano segregacje jedynie 38 z nich, co
doprowadzito do wniosku, ze na przestrzeni wiekow roz-
norodnosc¢ genetyczna w liniach zenskich spadta o 55%.
Naukowcy sg zgodni co do stwierdzenia, ze stosunko-
wo wysokie zréznicowanie haplotypéw mtDNA obser-
wowane w materiale kopalnym jest efektem udomowie-
nia wielu klaczy posiadajgcych odmienne haplotypy.
Nie jest wiec ono skutkiem pracy hodowlanej prowa-
dzonej przez cztowieka [7, 16]. W badaniach opubliko-
wanych dwa lata pézniej przeanalizowano 83 genomy
mitochondrialne segregujgce we wspoétczesnych rasach
koni. Analizy pozwolity sklasyfikowa¢ podobne do sie-
bie haplotypy do 18 haplogrup oznaczanych literami
alfabetu: od A do R. W kolejnych badaniach stwierdzo-
no, ze kontynentem charakteryzujgcym sie najwiekszg
zmiennoscig sekwencji genomu mitochondrialnego
jest Azja, na ktérej terenie najczesciej spotykanymi ha-
plogrupami sg: G, Qi A. Warto zauwazy¢, ze te same
haplogrupy wystepuja z o wiele nizszg czestoscig na
terenach Bliskiego Wschodu i Europy, gdzie dominuje
haplogrupa L [1]. Nalezy nadmieni¢, ze analizy mito-
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chondrialnego DNA pozwalajg na ocene rzeczywistej
zenskiej réznorodnosci genetycznej, co jest szczegol-
nie wazne w przypadku ras objetych programami ochro-
ny (np. konik polski, kor huculski) oraz takich, u ktérych
kultywuje sie tradycyjng klasyfikacje koni do poszcze-
golnych linii zenskich i rodow meskich (np. konie arab-
skie). Bardzo czesto analizy te pozwalajg na skonfron-
towanie zapiséw rodowodowych z historig zapisang
w materiale genetycznym. Przyktadowo, w badaniach
Cieslak i wsp. opublikowanych w roku 2017 stwierdzo-
no, ze w populacji konikéw polskich segreguje 19 ha-
plotypédw mtDNA, ktére mozna zaklasyfikowa¢ do 10
znanych haplogrup (A, B, E, G, J, M, N, P, Qi R) [6].
Natomiast w badaniach naukowcow z Texas A&M Uni-
versity nad populacjg koni arabskich udato sie wyod-
rebni¢ 14 réznych haplogrup (A, B, C, D, E, G, I, J, L,
M, N, P, Q i R) [18]. Obydwa przytoczone artykuty
wskazaty na istnienie znacznych rozbieznosci pomie-
dzy informacjg rodowodowg i danymi wynikajgcymi z ana-
liz molekularnych. Swiadczy to o istnieniu wielu btednych
zapisow rodowodowych, ktére pojawity sie w blizszej
badz dalszej przesztosci i czesto powielane sg do dzi-
siaj.

Biorgc pod uwage fakt, ze chromosom Y dziedziczo-
ny jest wytgcznie od strony ojcowskiej, postanowiono
przy pomocy analizy jego sekwencji nukleotydowej prze-
Sledzi¢ ksztattowanie sie rodéw meskich u koni. W 2011
roku naukowcy bazujgcy na dziesieciu starozytnych
prébkach z réznych czesci $wiata i roznych okreséw
historycznych wykazali, ze przed udomowieniem zroz-
nicowanie sekwencji chromosomu Y byto znaczgco
wieksze, a przyczyng jego obnizenia byta prawdopo-
dobnie niewielka liczba udomowionych ogieréw [22, 31].
Wykorzystanie wysokoprzepustowego sekwencjono-
wania chromosomu Y umozliwito zidentyfikowanie sze-
Sciu gtéwnych haplotypow charakterystycznych dla wspot-
czesnych koni domowych. Haplotyp wystepujgcy z naj-
wiekszg czestotliwoscig to HT1, uwazany za tzw. ha-
plotyp przodkéw. Pozostate haplotypy sa jego kopiami,
w ktdérych to doszto do licznych mutacji oraz konwersji
gendw. U koni ras europejskich najwiekszy udziat przy-
pada haplotypom HT2 oraz HT3. Stwierdzono, ze praw-
dopodobnym ,protoplastg” haplotypu HT3 byt ogier pet-
nej krwi angielskiej Eclipse lub ktérys$ z jego potomkdéw
[30]. Ogiery petnej krwi w XIX wieku cieszyty sie duzag
popularnoscia, co skutkowato powszechnym wykorzy-
staniem ich do doskonalenia innych ras. Przypuszcza
sie, ze wtasnie ten okres znaczgco wptynat na zmniej-
szenie sie meskiej roznorodnos$ci genetycznej, gdyz
haplotypy obecne u ogieréw petnej krwi stopniowo wy-
pieraty pozostate haplotypy wystepujgce w populacji.
Warto podkresli¢, ze nie byta to jedyna taka fala ,udo-
skonalenia” ras, ktérg zanotowano w ostatnich 300 la-
tach [19]. Wyr6zni¢ mozna przynajmniej jeszcze dwie:
.fale neapolitansky”, gdzie zaobserwowano znaczacy
naptyw ogieréw iberyjskich (XV-XVIII wiek) oraz ,fale
orientalng” (koniec XVIIl wieku), w ktérej gtdwnym mate-



riatem reprodukcyjnym byty ogiery arabskie i nalezgce
do innych ras orientalnych.

Szczegotowe badania sekwencji chromosomu Y z wy-
korzystaniem najnowszych technik molekularnych po-
zwolity stworzy¢ drzewo filogenetyczne, na ktérym
szczegolnie dobrze widoczne jest oddzielenie gatezi N
(reprezentowanej przez kuca szetlandzkiego i konia nor-
weskiego) oraz / (kon islandzki) od gatezi grupujacych
pozostate rasy koni pétnocnoeuropejskich. Blisko spo-
krewniong z gatezig |, okazata sie grupa sekwenciji
zwana korong (ang. Crown), w ktorej to mozna wyrdoz-
ni¢ kilka podgatezi (A, L, Si T). Podgataz A reprezen-
towana byta przez konie arabskie, trakenskie oraz
kuce Connemara, a gatezie L i S skupiaty ogiery iberyj-
skie oraz lipicanskie. Do podgrupy T nalezaty konie o po-
twierdzonym pochodzeniu od petnej krwi angielskiej
[29]. Badania te w sposéb niepodwazalny uwidocznity
silny wptyw ogierow orientalnych na obserwowang
obecnie ré6znorodnos¢ ras. W kolejnych latach z powo-
dzeniem zwigkszono region poszukiwan polimorficz-
nych markeréw genetycznych na chromosomie Y oraz
rozszerzono grupe badawczg o kolejne rasy koni z ga-
tezi Crown [34]. Na podstawie tych badan wyrézniono
76 haplotypdw, z ktérych 71 nalezato do gatunku kon
domowy, a pozostate 5 segregowato u koni Przewal-
skiego [12]. Uzyskane wyniki spowodowaty dezorgani-
zacje wczesniej ustalonego porzgdku w grupie ,Crown”.
Oprécz wezesniej opisanych haplogrup A i T zidentyfi-
kowano nowg haplogrupe HG H, w ktorej sktad weszty
miedzy innymi podgrupy S — konie rasy Sorraia, L — ko-
nie lipicanskie, Hs — konie berberyjskie oraz C — konie
chinskiej rasy Chakoyi. Analiza historii ras wchodzg-
cych w sktad haplogrupy Hs, pozwala pokusi¢ sie o
stwierdzenie, ze konie te zostaty sprowadzone do Eu-
ropy przez introdukcje koni pétnocnoafrykanskich [17].
Jednak najliczniejsza okazata sie haplogrupa HG Tb,
do ktérej przypisano najwiekszg liczbe prébek pocho-
dzacych od koni petnej krwi angielskiej, ktusakow ame-
rykanskich, American Quarter Horse, Franches-Monta-
gnes oraz ogierdéw lipicanskich i achat-tekinskich. Oprocz
wyzej wymienionych podgatezi, do kladu Tb zaliczamy
réwniez: Th-oB3a, Tb-0B2a oraz Tb-oL, kumulujgce w so-
bie takie rasy jak: kon achat-tekinski, kon Morgan, czy
koh lipicanski, co moze sugerowac, ze wywodzg sie
one ze wspolnego pnia [12].

Opublikowana w roku 2020 praca miedzynarodowe-
go zespotu naukowcow rzucita nowe $wiatto na histo-
rie koni czystej krwi arabskiej oraz ich zwigzek z korimi
petnej krwi. Opublikowane wyniki pozwolity miedzy in-
nymi obali¢ dtugoletni mit o pochodzeniu folblutéw od
zatozycieli reprezentujgcych rase arabskg. Okazuje sie,
ze tzw. ojcowie zatozyciele, czyli ogiery: Darley Ara-
bian, Godolphin Arabian i Byerley Turk reprezentowali
rasy orientalne, ale z pewnoscig nie byty to konie arab-
skie czystej krwi. Ponadto, wyniki dotyczgce analizy
haplotypéw segregujgcych w chromosomie Y dostar-
czyty niezbitych dowodow na nieodlegte w czasie krzy-
zowanie koni arabskich (z linii rywalizujgcych w goni-
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twach ptaskich) z konmi petnej krwi angielskiej, praw-
dopodobnie celem poprawy predkosci w galopie. Naj-
bardziej przekonywujgcym dowodem $wiadczgcym o ta-
kiej ,domieszce” byta obecnos¢ w sekwencji nukleoty-
dowej niektorych koni arabskich haplotypu Th-dW1
(znanego rowniez jako Whalebone), ktéry powstat w wy-
niku mutacji okoto roku 1800 i jest charakterystyczny
dla folblutéw. Wynik ten odbit sie szerokim echem w me-
diach branzowych, gdyz zgodnie z wymogami ksiegi
stadnej, krzyzowanie koni arabskich jest catkowicie
zabronione [8].

Podsumowujgc, wiedza na temat historii gatunku kon
domowy nieustannie ewoluuje. Przytoczone przyktady
przekonujg, ze zastosowanie nowych technik moleku-
larnych na materiale archiwalnym — zaréwno tym po-
chodzgcym z wykopalisk, jak i bardziej wspotczesnym,
moze w sposob istotny wspomdc poszukiwanie odpo-
wiedzi na wiele pytan dotyczgcych dziejéw koni i ich inte-
rakcji z ludZzmi na przestrzeni wiekdw.

Literatura: 1. Achilli A., Olivieri A., Soares P., Lancioni H.,
Kashani B.H., Perego U.A., Nergadzeb S.G., Carossa V.,
Santagostino M., Capomaccio S., Felicetti M., Al-Achkar
W., Penedo M.C.T., Verini-Supplizi A., Houshmandh M.,
Woodwardd S.R., Semino O., Silvestrelli M., Giulottob E.,
Pereira L., Bandelt H-J., Torroni A., 2012 — Mitochondrial
genomes from modern horses reveal the major haplogroups
that underwent domestication. Proceedings of the National
Academy of Sciences 109(7): 2449-2454. 2. Anthony D.W.,
2010 — In The Horse, the Wheel, and Language. Princeton
University Press. 3. Bicho N., Carvalho A. F., Gonzalez-Sa-
inz C., Sanchidrian J.L., Villaverde V., Straus L.G., 2007
— The upper Paleolithic rock art of Iberia. Journal of Archa-
eological Method and Theory 14(1): 81-151. 4. Boeskorov
G.G., Potapova O.R,, Protopopov A.V., Plotnikov V.V., Ma-
schenko E.N., Shchelchkova M.V., Petrova E.A., Kowal-
czyk R., van der Plicht J., Tikhonov A.N., 2018 — A study of
a frozen mummy of a wild horse from the Holocene of Yaku-
tia, East Siberia, Russia. Mammal Research 63(3): 307-314.
5. Brown D., Anthony D., 1998 — Bit wear, horseback riding
and the Botai site in Kazakstan. Journal of Archaeological
Science 25(4): 331-347. 6. Cieslak J., Wodas L., Borowska
A., Cothran E.G., Khanshour, A. M., Mackowski M., 2007
— Characterization of the Polish Primitive Horse (Konik) ma-
ternal lines using mitochondrial D-loop sequence variation.
Peerd 5, e3714. 7. Cieslak M., Pruvost M., Benecke N., Ho-
freiter M., Morales A., Reissmann M., Ludwig A., 2010 —
Origin and history of mitochondrial DNA lineages in domestic
horses. PLoS One 5(12): e15311. 8. Cosgrove, E.J., Sade-
ghi, R., Schlamp, F., Holl H.M., Moradi-Shahrbabak M.,
Miraei-Ashtiani S.R., Abdalla S., Shykind B., Troedsson
M., Stefaniuk-Szmukier M., Prabhu A., Bucca S., Bugno-
-Poniewierska M., Wallner B., Malek J., Miller D.C., Clark
A.G., Antczak D.F., Brooks S.A., 2020 — Genome Diversity
and the Origin of the Arabian Horse. Scientific Reports 10(1):
9702. 9. Der Sarkissian C., Ermini L., Schubert M., Yang
M.A., Librado P., Fumagalli M., Jonsson H., Bar-Gal G.K,,
Albrechtsen A., Vieira F.G., Petersen B., Ginolhac A., Se-
guin-Orlando A., Magnussen K., Fages A., Gamba C., Lo-
rente-Galdos B., Polani S., Steiner C., Neuditschko M.,
Jagannathan V., Feh C., Greenblatt C.L., Ludwig A., Nata-
lia I. Abramson, Zimmermann W., Schafberg R., Tikhonov
A., Sicheritz-Ponten T., Willerslev E., Marques-Bonet T.,

przeglad hodowlany nr 3/2024



Ryder O.A., McCue M., Rieder S., Leeb T., Slatkin M., Or-
lando L., 2015 — Evolutionary genomics and conservation of
the endangered Przewalski’s horse. Current Biology 25(19):
2577-2583. 10. Dylewska M., Listos P., Dudzinska E., Gry-
zinska M., 2016 — Wykorzystanie badan DNA w archeozoolo-
gii. Zycie Weterynaryjne 91(12): 904-908. 11. Fages A.,
Hanghgj K., Khan N., Gaunitz C., Seguin-Orlando A., Le-
onardi M., McCrory C., Gamba C.C., Al-Rasheid K., Albi-
zuri S., Alfarhan A., Allentoft M., Alquraishi S., Anthony
D., Baimukhanov N., Barrett J., Bayarsaikhan J., Benecke
N., Bernaldez-Sanchez E., Berrocal-Rangel L., Biglari F.,
Boessenkool S., Boldgiv B., Brem G., Brown D., Burger
J., Crubézy E., Daugnora L., Davoudi H., de Barros Dam-
gaard P., de los Angeles de Chorro y de Villa-Ceballos M.,
Deschler-Erb S., Detry C., Dill N., do Mar Oom M., Dohr A.,
Ellingvag S., Erdenebaatar D., Fathi H., Felkel S., Fernan-
dez-Rodriguez C., Garcia-Vifas E., Germonpré M., Grana-
do J., Hallsson J., Hemmer H., Hofreiter M., Kasparov A.,
Khasanov M., Khazaeli R., Kosintsev P., Kristiansen K.,
Kubatbek T., Kuderna LF.K., Kuznetsov P., Laleh H., Le-
onard J., Lhuillier J., Liesau von Lettow-Vorbeck C., Lo-
gvin A., Lougas L., Ludwig A., Luis C., Arruda A.M.,
Marqués-Bonet T., Matoso Silva R., Merz V., Mijiddorj E.,
Miller B.K., Monchalov O., Mohaseb F.A., Morales A., Nie-
to-Espinet A., Nistelberger H., Onar V., Palsdéttir A., Pi-
tulko V., Pitskhelauri K., Pruvost M., Raji¢ Sikanji¢ P., Ra-
pan Papesa A., Roslyakova N., Sardari A., Sauer E., Scha-
fberg R., Scheu A., Schibler J., Schlumbaum A., Serrand
N., Serres-Armero A., B. Shapiro, Seno S.S., Shevninal l.,
Shidrang S., Southon J., Star B., Sykes N., Taheri K., Tay-
lor W., Teegen W.-R., Trbojevi¢ Vukicevi¢ T.,, Trixl S., Tu-
men D., Undrakhbold S., Usmanova E., Vahdati A., Valen-
zuela-Lamas S., Viegas C., Wallner B., Weinstock J., Za-
ibert V., Clavel B., Lepetz S., Mashkour M., Helgason A.,
Stefansson K., Barrey E., Willerslev E., Outram A., Libra-
do P., Orlando L., 2019 — Tracking five millennia of horse
management with extensive ancient genome time series Cell
177(6): 1419-1435. 12. Felkel S., Vogl C., Rigler D., Do-
bretsberger V., Chowdhary B.P., Distl O., Fries R., Jagan-
nathan V., Janec¢ka J.E., Leeb T., Lindgren G., McCue M.,
Metzger J., Neuditschko M., Rattei T., Raudsepp T., Rie-
der S., Rubin C.-J., Schaefer R., Schlétterer C., Thaller G.,
Tetens J., Velie B., Brem G., Wallner B., 2019 — The horse
Y chromosome as an informative marker for tracing sire lines.
Scientific Reports 9(1): 1-12. 13. Gaunitz C., Fages A,
Hanghgj K., Albrechtsen A., Khan N., Schubert M., Segu-
in-Orlando A., Owens l.J., Felkel S., Bignon-Lau O., de
Barros Damgaard P., Mittnik A., Mohaseb A.F., Davoudi
H., Alquraishi S., Alfarhan A.H., Al-Rasheid K.A.S. Cru-
bézy E., Benecke N., Olsen S., Brown D., Anthony D.,
Massy K., Pitulko V., Kasparov A., Brem G., Hofreiter M.,
Mukhtarova G., Baimukhanov N., Loéugas L., Onar V.,
Stockhammer P.W., Krause J., Boldgiv B., Undrakhbold
S., Erdenebaatar D., Lepetz S., Mashkour M., Ludwig A.,
Wallner B., Merz V., Merz |., Zaibert V., Willerslev E., Libra-
do P., Outram A.K. Orlando L., 2018 — Ancient genomes
revisit the ancestry of domestic and Przewalski’'s horses.
Science, 360(6384): 111-114. 14. Higuchi R., Bowman B.,
Freiberger M., Ryder O.A., Wilson A.C., 1984 — DNA sequ-
ences from the quagga, an extinct member of the horse fami-
ly. Nature 312, 282-284. 15. Imsland F., McGowan K., Ru-
bin C.J., Henegar C., Sundstrom E., Berglund J., Schwo-
chow D., Gustafson U., Imsland P., Lindblad-Toh K., Lind-
gren G., Mikko S., Millon L., Wade C., Schubert M., Orlan-
do L., Penedo M.C.T., Barsh G.S., Andersson L., 2016 —

przeglad hodowlany nr 3/2024

Regulatory mutations in TBX3 disrupt asymmetric hair pig-
mentation that underlies Dun camouflage color in horses.
Nature Genetics 48(2): 152-158. 16. Jansen, T., Forster, P,
Levine, M.A., Oelke, H., Hurles M., Renfrew C., Weber J.,
Olek K., 2002 — Mitochondrial DNA and the origins of the
domestic horse. Proceedings of the National Academy of
Sciences 99(16): 10905-10910. 17. Kelekna P., 2009 — The
Horse in Human History. Cambridge University Press. 18.
Khanshour A.M., Cothran E.G., 2013 — Maternal phyloge-
netic relationships and genetic variation among Arabian hor-
se populations using whole mitochondrial DNA D-loop sequ-
encing; BMC Genetics 14, 83. 19. Librado P., Fages A.,
Gaunitz C., Leonardi M., Wagner S., Khan N., Hanghgj K.,
Alquraishi S.A., Alfarhan A.H., Al-Rasheid K.A., Sarkis-
sian C.D., Schubert M., Orlando L., 2016 — The Evolutiona-
ry Origin and Genetic Makeup of Domestic Horses. Genetics
204(2): 423-434. 20. Librado P., Khan N., Fages A., Kusliy
M. A., Suchan T., Tonasso-Calviére L., Schiavinato S.,
Alioglu N.D., Fromentier A., Perdereau A., Aury J.-M.,
Gaunitz C., Chauvey L., Seguin-Orlando A., Der Sarkis-
sian C., Southon J., Shapiro B., Tishkin A., Kovalev A.,
Alquraishi S., Alfarhan A.H., AL-Rasheid K.A.S., Seregély
T., Klassen L., Iversen R., Bignon-Lau O., Bodu P., Olive
M., Castel J.-C., Boudadi-Maligne M., Alvarez N., Germon-
pré M., Moskal-del Hoyo M., Wilczynski J., Posputa S.,
Lasota-Kus A., Tunia K., Nowak M., Rannamae E., Saarma
U., Boeskorov G., Lougas L., Kysely R., Peske L., Balase-
scu A., Dumitrascu V., Dobrescu R., Gerber D., Kiss V.,
Szécsényi-Nagy A., Mende B.G., Gallina Z., Somogyi K.,
Kulcsar G., Gal E., Bendrey R., Allentoft M.E., Sirb G.,
Dergachev V., Shephard H., Noémie T., Grouard S., Ka-
sparov A., Basilyan A.E., Anisimov M.A., Nikolskiy P., Pa-
viova E.Y., Pitulko V., Brem G., Wallner B., Schwall C.,
Keller M., Kitagawa K., Bessudnov A.N., Bessudnov A.A,,
Taylor W., Magail J., Jamiyan-Ombo G., Jamsranjav B.,
Erdenebaatar D., Tabaldiev K., Mijiddorj E., Boldgiv B.,
Tsagaan T., Pruvost M., Olsen S., Makarewicz C.A., Valen-
zuela-Lamas S., Albizuri S., Nieto Espinet A., Iborra M.P.,
Garrido J.L., Gonzalez E.R., Pérez S.C., Olaria C.R., Arsu-
aga J.L., Kotova N., Pryor A., Crabtree P.J., Zhumatayev
R., Toleubaev A., Morgunova N., Kuznetsova T., Lordkipa-
nize D., Marzullo M., Prato O., Bagnasco Gianni G., Tec-
chiati U., Clavel B., Lepetz S., Davoudi H., Mashkour M.,
Berezina N., Stockhammer P.W., Krause J., Haak W,,
Morales-Muiiiz A., Benecke N., Hofreiter M., Ludwig A.,
Graphodatsky A.S., Peters J., Kiryushin K.Y., Iderkhangai
T.-0., Bokovenko N.A., Vasiliev S.K., Seregin N.N., Chu-
gunov K.V., Plasteeva N., Baryshnikov G., Petrova E.A.,
Sablin M., Ananyevskaya E., Logvin A., Shevnina I., Lo-
gvin V., Kalieva S., Loman V., Kukushkin I., Merz I., Merz
V., Sakenov S., Varfolomeyev V., Usmanova E., Zaibert V.,
Arbuckle B.S., Belinskiy A.B., Kalmykov A., Reinhold S.,
Hansen S., Yudin A., Vybornov A.A., Epimakhov A., Bere-
zina N.S., Roslyakova N., Kosintsev P.A., Kuznetsov P.F.,
Anthony D., Kroonen G.J., Kristiansen K., Wincker P.,
Outram A., Orlando L., 2021 — The origins and spread of
domestic horses from the Western Eurasian steppes. Nature
598(7882): 634-640. 21. Linderholm A., Larson G., 2013 —
The role of humans in facilitating and sustaining coat color
variation in domestic animals. Seminars in Cell and Develop-
mental Biology 24, 6-7. Academic Press. 22. Lippold S.,
Knapp M., Kuznetsova T., Leonard J.A., Benecke N., Lu-
dwig A., Rasmussen M., Cooper A., Weinstock J., Willer-
slev E., Shapiro B., Hofreiter M., 2011 — Discovery of lost
diversity of paternal horse lineages using ancient DNA. Natu-

11



re Communications 2(1): 1-6. 23. Ludwig A., Pruvost M.,
Reissmann M., Benecke N., Brockmann G.A., Castaiios
P., Cieslak M., Lippold S., Llorente L., Malaspinas A., Slat-
kin M., Hofreiter M., 2009 — Coat color variation at the begin-
ning of horse domestication. Science 324(5926): 485-485.
24. Olsen S. L., Grant S., Choyke A.M., Bartosiewicz L.,
2006 — Horses and humans: the evolution of human-equine
relationships. Oxford, UK: Archaeopress. 25. Orlando L.,
2020 — Ancient genomes reveal unexpected horse domesti-
cation and management dynamics. BioEssays, 42(1): 1900164.
26. Orlando L., Allaby R., Skoglund P., Der Sarkissian C.,
Stockhammer P.W., Avila-Arcos M.C., Fu Q., Krause J.,
Willerslev E., Stone A.C., Warinner C., 2021 — Ancient DNA
analysis. Nat Rev Methods Primers 1, 14. 27. Outram A.,
Stear N.A., Bendrey R., Olsen S.L., Kasparov A., Zaibert
V., Thorpe N., Evershed R., 2009 — The earliest horse har-
nessing and milking. Science 323(5919): 1332-1335. 28.
Taylor W.T.T., Bayarsaikhan J., Tuvshinjargal T., Bender
S., Tromp M., Clark J., Bryce Lowry K., Houle J-L., Sta-
szewski D., Whitworth J., Fitzhugh W., Boivin N., 2018 —
Origins of equine dentistry. Proceedings of the National Aca-
demy of Sciences 115(29): E6707-E6715. 29. Wallner B.,
Palmieri N., Vogl C., Rigler D., Bozlak E., Druml T., Jagan-
nathan V., Leeb T, Fries R., Tetens J., Thaller G., Metzger

J., Distl O., Lindgren G., Rubin C.-J., Andersson L., Scha-
efer R., McCue M., Neuditschko M., Rieder S., Schlotterer
C., Brem G., 2017 — Y chromosome uncovers the recent
oriental origin of modern stallions. Current Biology 27(13):
2029-2035. 30. Wallner B., Vogl C., Shukla P., Burgstaller
J.P., Druml T., Brem G., 2013 — Identification of genetic va-
riation on the horse Y chromosome and the tracing of male
founder lineages in modern breeds. PloS One 8(4): e60015.
31. Warmuth V., Eriksson A., Bower M.A., Barker G., Bar-
rett E., Hanks B., Li S., Lomitashvili D. Ochir-Goryaeva
M., Sizonov G.V., Soenov V., Manica A., 2012 — Recon-
structing the origin and spread of horse domestication in the
Eurasian steppe. Proceedings of the National Academy of
Sciences 109(21): 8202-8206. 32. Wasiak T., Stréozik T,
2021 — Badania kopalnego DNA — mozliwosci i ograniczenia.
Postepy Higieny i Medycyny Dos$wiadczalnej 75.1: 599-610.
33. Witas H.K., 2007 — Kopalny DNA zZrédtem informacji w ba-
daniach archeologicznych. Archeologia Polski 52.1-2: 15-33.
34. Wutke S, Benecke N., Sandoval-Castellanos E., Dohle
H.J., Friederich S., Gonzalez J., Hallsson J.H., Hofreiter M.,
Lougas L., Magnell O., Morales-Muniz A., Orlando L., Pals-
dottir A.H., Reissmann M., Ruttkay M., Trinks A., Ludwig
A., 2016 — Spotted phenotypes in horses lost attractiveness in
the Middle Ages. Scientific Reports 6:38548.

Zmiany zawartosci
witaminy D w mleku
owiec wypasanych na
terenach gorskich

Edyta Molik, Ewelina Zelazik,
Krystyna Stekata, Zuzanna Flis

Uniwersytet Rolniczy w Krakowie,
Katedra Zywienia, Biotechnologii Zwierzat i Rybactwa

Wstep

Jednym z najbardziej wartosciowych produktow pozy-
skiwanych metodami tradycyjnymi jest mleko owcze.
Zmiany zawartosci sktadu chemicznego mleka owcze-
go zalezg m.in. od stadium laktacji, wieku, rasy, zywie-
nia oraz srodowiska [3]. Podstawowymi skfadnikami
mleka owczego sa: ttuszcz, biatko, laktoza, sucha
masa bezttuszczowa. W Polsce rasg uzytkowang mlecz-
nie na terenach gérskich jest najczesciej polska owca
gorska oraz cakiel podhalanski. Sktad chemiczny mle-
ka wraz z uptywem laktacji ulega zmianom, w konco-
wym okresie laktacji zawarto$¢ ttuszczu moze wynosic
nawet 10,81%, laktozy 6,41%, a biatka 8,44% oraz su-
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chej masy bezttuszczowej 11,71% [9]. Waznymi sktad-
nikami prozdrowotnymi mleka owczego sg antyoksy-
danty oraz witaminy np. witamina D [1, 16, 17]. Srednia
zawarto$¢ witaminy D w mleku owczym wynosi okoto
0,18 pg/100 g, czyli okoto trzy razy wiecej w poréwna-
niu z mlekiem krowim (0,08 pg/100 g) oraz mlekiem
kozim (0,06 pg/100 g) [23].

Zaréwno niedobdr, jak i nadmiar witaminy D moze
by¢ bardzo szkodliwy dla organizmu. W sezonie letnim,
kiedy mamy znacznie wiekszy dostep do tej cennej wi-
taminy nie jest konieczne, aby tak zwraca¢ uwage na
jej zawartos¢ w diecie. W sezonie jesienno-zimowym,
mamy do czynienia z mniejszg iloscig $wiatta stonecz-
nego, dlatego warto zadbac¢, aby witamina D pojawita
sie w naszej diecie poprzez spozywanie produktéw po-
zyskiwanych z mleka owczego. Witamina D odpowiada
m.in. za prawidtowg mineralizacje kos$ci; bierze udziat
w harmonizowaniu funkcji wewnagtrzwydzielniczych
trzustki, nadnerczy, tarczycy oraz przysadki [6]. Hamu-
je namnazanie sie komoérek nowotworowych, w tym czer-
niaka, raka piersi, prostaty, jelita grubego oraz okrezni-
cy. Do jej funkcji nalezy réwniez przyspieszenie rozni-
cowania oraz spowalnianie apoptozy keratynocytow,
fibroblastow i melanocytow skory. Wspomaga uktad im-
munologiczny, funkcjonowanie uktadu krgzenia oraz
nerwowego [8, 11, 13, 14, 15, 21, 25]. Proces prze-
ksztatcania witaminy D do 25-hydroksywitaminy D od-
bywa sie w watrobie, jej metabolizm nastepuje w wielu
komodrkach oraz narzgdach do 1,25-hydroksywitaminy
D, (1,25(0OH),D,), ktéra w potgczeniu z jgdrowym re-
ceptorem witaminy D, uczestniczy w transkrypcji ge-
now prawidtowych i nieprawidtowych. Niewystarczajg-
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