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Rasa koni huculskich wyksztatcita sie w rejonie Kar-
pat Wschodnich, prawdopodobnie w wyniku krzyzo-
wania sie koni arabskich, tatarskich, tureckich, koni
Przewalskiego, noryckich oraz innych ras orientalnych
i azjatyckich. Pierwsza znana wzmianka o koniach tej
rasy pochodzi z 1603 roku i znajduje sie w dziele ,Hippi-
ca” Krzysztofa Dorohostajskiego, w ktérym okreslono je
jako doskonate konie goérskie, dobrze przystosowane do
trudnych warunkéw srodowiskowych [19]. Po Il wojnie
Swiatowej w panstwowej hodowli zachowaly sie jedy-
nie trzy klacze i dwa ogiery. W celu odbudowy populacji
sprowadzono do Polski w ramach rewindykacji 12 klaczy
i ogiera z Wegier, a dodatkowo udato sie odnalez¢ szesé
klaczy bedgcych w rekach prywatnych hodowcdéw, choé
w wiekszos$ci bez petnej dokumentacji hodowlanej [12].

W 1994 r. zostata zatozona Miedzynarodowa Fede-
racja Konia Huculskiego (HIF) zrzeszajgca hodowcéw
z 8 krajéw: Polski, Wegier, Stowaciji, Austrii, Rumunii,
Czech, Niemiec i Ukrainy. Organizacja ta upowaznita
Polske do prowadzenia ksiegi stadnej oraz okreslania
zasad selekcji, hodowli i standardéw rasowych obowig-
zujgcych w panstwach Unii Europejskiej [17].

Konie huculskie nalezg do najstarszych ras koni wy-
stepujgcych w Polsce i sg jednoczesnie zagrozone wy-
ginieciem. Z tego wzgledu zostaty objete Programem
Ochrony Zasobow Genetycznych (POZG), ktérego ce-
lem jest zachowanie ré6znorodnosci genetycznej zwie-
rzat gospodarskich [9]. W polskiej populacji koni rasy



huculskiej wyréznia sie obecnie 14 historycznie uksztat-
towanych linii zenskich oraz 7 linii meskich, stanowia-
cych podstawe krajowego programu hodowlanego tej
rasy [18]. W zootechnice pojecie ,rodziny” odnosi sie do
potomstwa wywodzgcego sie od okreslonej klaczy [1].
Wsrod 14 linii zenskich koni rasy huculskiej wyréznia
sie rodziny klaczy: Agatki, Bajkatki, Czeremchy, Wro-
ny, Gurgul, Jagody (Goéralki Nowosgdeckiej), Laliszki,
Nakonecznej, Wotgi, Polanki, Sroczki, Sekundy (Zyrki),
Wydry i Redy (Fot. 1-4). W | tomie Khc wymieniono tak-
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Fot. 1. Klacz Pisanka po Jelen Il od Agatka urodzona w 1940 r. [2]

P

Fot. 2. Klacz Gurgul V-23 po Gurgul V od Goral Xi-6 urodzona
w1974 r. [2]

ze trzy klacze — Cyrle, Gostke i Kukutke — ktére zapo-

czatkowaty wiasne rodziny, jednak linie te nie przetrwaty

do chwili obecnej [12, 14, 19].

Informacje zrédtowe o klaczach-zatozycielkach rodzin

sg bardzo ubogie [3, 14, 19]:

* klacz Agatka, masci srokatej. Przypuszcza sie, ze mo-
gta by¢ corkg ogiera Goéral, pochodzacego z Austro-
-Wegier. Jej pierwsze Zrebie urodzito sie w roku 1940 r.;

* klacz Bajkatka, wyhodowana w hodowli Stanistawa
Koziota, przyszta na swiat w 1944 r.;

*klacz Czeremcha, prawdopodobnie wywodzgca sie
z rasy konik czarnomorski, urodzita sie w 1941 r.
w ZSRR, po6zniej wtasnos¢ Stadniny Koni (SK) Racot;

* trzy klacze: Wrona (ur. 1934 r.), Wotga (ur. 1936 r.)
i Wydra (1929 r.) pochodzity z Wegier. Po Il wojnie
Swiatowej sprowadzono je do Polski w ramach rewin-
dykacji i ulokowano w Kwiliczu, cho¢ nie posiadaty pet-
nej dokumentacji rodowodowej;

* klacz Jagoda, urodzona w 1937 r. w hodowli Jakuba
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Fot. 3. Klacz Nakoneczna, zalozycielka rodziny urodzona w 1934 r. [2]
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Fot. 4. Klacz Pastuszka po Goral-12 od Polanka urodzona w 1930 r. [2]

Nakoneczna, zalozycielka rodziny urodzona w 1934 r.
Twardowskiego, byta zinbredowana na klacz Goéral-
ke Nowosgdeckg, obecng w rodowodzie zaréwno po
stronie ojca, jak i matki;

* klacz Laliszka, ur. w 1945 r., pochodzita z hodowli Sta-
nistawa Stawiarskiego. Istnieje podejrzenie, ze w jej
rodowodzie wystepowaty konie matopolskie;

* klacz Nakoneczna ur. w 1934 r. w SK tuka, trafita
w pozniejszym okresie do SK Racot;

» klacz Potonina byta matkg klaczy Polanka i babkg kla-
czy Pastuszka z hodowli Stanistawa Mencla;

* klacz Sroczka (ur. 1947 r.) pochodzita z powiatu nowo-
sgdeckiego i rowniez mogta mie¢ w rodowodzie konie
matopolskie;

* klacz Gurgul V-23, urodzona w 1974 r. w SK Topol-
czanki na Stowacji, sprowadzona w 1984 r. do SK Siary
posiadata petng dokumentacje do trzeciego pokolenia,
a jej linia ojcowska siegata az 1871 r. do ogiera Miszka;

« klacz Zyrka data poczatek rodzinie poprzez corke Se-
kunde urodzong w 1956 r.;

* klacz Reda, ktorej rok urodzenia nie jest znany, urodzi-
ta pierwsze zrebie w 1961 .

Linie wywodzgce sie od dwdch ostatnich klaczy przez
wiele lat utrzymywane byly wytacznie w hodowlach pry-
watnych [3, 14, 19].

Ze wzgledu na to, ze rodziny zenskie w rasie hucul-
skiej okreslane sg na podstawie pochodzenia od klaczy
zatozycielki, kluczowe znaczenie dla oceny ich rzeczy-
wistego pochodzenia ma analiza markeréw przekazy-
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wanych wytgcznie w linii matecznej. Markery te stano-
wi mitochondrialne DNA (mtDNA), obecne w wielu ko-
piach w kazdej komdrce. MtDNA cechuje sie wyzszym
poziomem zmiennosci niz genom jadrowy, stanowigc
precyzyjne narzedzie do identyfikacji haplotypdw, re-
konstrukcji relacji filogenetycznych oraz weryfikacji
poprawnosci zapiséw rodowodowych. W populacjach
objetych programami ochrony, takich jak konie hucul-
skie, w ktérych linie zenskie wywodzg sie od klaczy
0 niepetnej lub niepewnej dokumentacji historyczne;j,
analiza mtDNA umozliwia nie tylko doktadne okresle-
nie zréznicowania matecznego, lecz takze ujawnienie
potencjalnych btedéw w ksiegach stadnych oraz ocene
stopnia zachowania unikalnych zasobéw genetycznych
[16]. W poprzednich badaniach dotyczacych koni rasy
huculskiej analiza mtDNA zostata wykorzystana do oce-
ny zgodnosci zapisow rodowodowych z rzeczywistym
pochodzeniem w liniach zenskich. Pomimo istnienia
14 formalnie uznanych linii, w badanej prébie zidentyfi-
kowano 17 odrebnych haplotypow mtDNA, co wskazuje
na obecnos¢ btedéw w rodowodach oraz mozliwe nie-
prawidtowe przypisanie czesci osobnikow do poszcze-
golnych rodzin [4]. Wyniki te podkreslity potrzebe szcze-
go6towej analizy dostepnych informaciji.

Celem niniejszej pracy byta weryfikacja wiarygod-
nosci rodowoddéw koni rasy huculskiej poprzez anali-
ze zgodnosci formalnie wyrdznionych linii zenskich ze
strukturg haplotypowg mitochondrialnego DNA [4] oraz
identyfikacja ewentualnych rozbieznosci miedzy zapi-
sami w ksiegach stadnych a rzeczywistym pochodze-
niem genetycznym. Dodatkowym celem badan byto
okreslenie filogenetycznego umiejscowienia
polskich rodzin matecznych na tle innych po-
pulacji europejskich koni huculskich.

Materiat i metody

Dane rodowodowe

Do analiz rodowodowych wykorzystano
dane z Ksiegi Stadnej Koni Huculskich (Khc)
oraz internetowej bazy Polskiego Zwigzku
Hodowcéw Koni [3], obejmujgcej konie za-
liczane do 7 linii meskich i 14 polskich linii
zenskich. Pomimo obserwowanego wzrostu
liczebnosci, populacja pozostaje stosunko-
wo nieliczna, zwtaszcza w odniesieniu do
nierbwnomiernego rozmieszczenia klaczy
w poszczegoélnych liniach zenskich, co uza-
sadnia kontynuacje dziatan ochronnych.
Z ksigg stadnych wytaczono klacze nienale-
zgce do 14 uznanych polskich linii zenskich.
Ostatecznie zebrano dane rodowodowe dla
ponad 8000 klaczy urodzonych w latach
1930-2022.

Dobér koni do analizy mitochondrialnej
Analizy przedstawione w niniejszej pracy
przeprowadzono na sekwencjach mitochon-
drialnego DNA (region D-loop) uzyskanych
uprzednio dla polskich klaczy rasy huculskiej
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i opublikowanych przez Btaszczak i wsp. [4]. Procedury
laboratoryjne, obejmujgce izolacje DNA, reakcje PCR
oraz sekwencjonowanie, zostaty szczegdtowo opisane
we wspomnianej publikaciji.

W niniejszym opracowaniu sekwencje mtDNA przy-
porzgdkowano do odpowiednich rodzin na podstawie
rodowodow, a nastepnie poréwnano uzyskang struktu-
re haplotypowa z podziatem na linie zenskie okreslone
w POZG. Pozwolito to na identyfikacje ewentualnych
niezgodnosci pomiedzy zapisami w ksiegach stadnych
a rzeczywistym pochodzeniem oraz ocene stopnia
zmiennosci pierwiastka zenskiego w badanej populacji.
Ponadto, w celu okreslenia filogenetycznego umiejsco-
wienia polskich rodzin na tle innych populacji europej-
skich, wykorzystano dostepne w bazach danych se-
kwencje mtDNA jako materiat poréwnawczy [7, 11, 13].

Wyniki i dyskusja

Weryfikacja pochodzenia rodzin

W celu zweryfikowania poprawnosci rodowodéw koni
rasy huculskiej, reprezentujgcych 14 rodzin, przeprowa-
dzono poréwnanie danych z profilami mitochondrialny-
mi opublikowanymi wczesniej przez Btaszczak i wsp.
[4]. Analiza ujawnita, ze u 11 koni (sposréd badanych
57 koni) wystgpity rozbieznosci miedzy deklarowang
w rodowodzie rodzing zenskg a rzeczywistym ha-

plotypem  mitochondrialnym. Oznacza to, ze
19,3% badanych osobnikbw mogto zosta¢ przy-
pisanych do niewfasciwych rodzin na skutek bte-
dow w dokumentacji hodowlanej (rodowodach).
B
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Ryc. 1. Wyniki przedstawione w formie drzewa filogenetycznego. Wokét zaznaczono
duzymi literami haplotypy dla linii zenskich (A-Agatka, B-Bajkatka, C-Czeremcha,
F-Wrona, G-Gurgul, J-Jagoda, L-Laliszka, O-Wolga, P-Polanka, S-Sroczka, T-Sekun-
da, W1/W2-Wydra, Z-Reda). Nazwy swiadcza o przynaleznosci rodowodowej klaczy
do danej rodziny. Haplotypy * i ** nie sg zgodne z zadng z rodzin (ryc. na podstawie
[4]; na licencji CC BY 4.0; zmodyfikowano)
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Ryc. 2. Fragment drzewa rodowodowego rodziny klaczy Sroczka. Szarg czcionka zaznaczono sublinie, ktore zanikly. Po prawej stronie,
duzymi literami zakreslonymi na szaro zaznaczono haplotyp klaczy reprezentujgcej dang podrodzine

Dalsze analizy prze-
prowadzono w oparciu
0 opublikowane wcze-
$niej wyniki, obejmujgce
sekwencje mtDNA (re-
gion D-loop) klaczy rasy
huculskiej [4]. Stwierdzo-
no, ze rodowodowa linia
Wydry nie tworzy jedno-
litej grupy genetycznej, .
lecz dzieli sie na dwie wy-
razne gatezie, obejmuja-
ce grupy po 2-3 klacze
kazda (Ryc. 1). Takie roz-
gatezienie sugeruje, ze
w obrebie linii wystgpity
dodatkowe warianty mi-
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tochondrialne, ktére nie Ryc. 3. Fragment drzewa rodowodowego rodziny klaczy Wydra. Szarg czcionka zaznaczono sublinie,
zostaiy odzwierciedlone ktoére zanikly. Po prawej stronie, duzymi literami zakreslonymi na szaro zaznaczono haplotyp klaczy

W tradycyjnej dokumen- reprezentujgcej dang podrodzine

tacji rodowodowej, co daje dodatkowe 3,5-5,3% bteddw.

W rodzinach klaczy Reda, Bajkatka, Wotga, Cze-
remcha, Agatka i Sekunda nie wykryto btedéw w za-
pisach rodowodéw. W linii Sroczki (S) dwie klacze
(Sroczka 3 i Sroczka 4) pochodzity z wtasciwej im ro-
dziny, jedna pochodzita z rodziny klaczy Polanka (P)
i jedna z rodziny Nakoneczna (N) (Ryc. 2). Oznacza
to, ze w pokoleniach miedzy klaczami Jagta ur. 1976
i Orbita ur. 1982, a 2007 rokiem, w ktérym wprowa-
dzono kontrole pochodzenia przy pomocy markerow
genetycznych, doszto do btedu w zapisie rodowodu.

Najwiecej btedéw mozna zaobserwowa¢ w rodzi-
nie klaczy Wydra (W1/W2). Widoczne sg 2 rézne ha-
plotypy w obrebie rodziny (jeden dla Wydry 2, 3 i 8;
drugi dla Wydry 5 i 6), dodatkowo widoczna jest za-
miana klaczy Wydra 4 i Gurgul 1 (Ryc. 1). Dodatkowo
w rodzinie klaczy Wydra odnaleziono haplotypy od-
powiadajgce klaczy Wotga (O) i Gurgul (G) (Ryc. 3).

W rodzinach klaczy Wrona, Jagoda i Polanka u jednej
klaczy z kazdej rodziny odnotowano haplotyp (**), ktére-
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go nie udato sie przypisac¢ do zadnej z rodzin zenskich.
Moze to Swiadczy¢ o wykorzystaniu klaczy z linii za-
granicznej, innej rasy lub o obecnosci w hodowli rodzin
uznawanych za wymarte. Haplotyp charakterystyczny
dla rodziny klaczy Laliszka (L) wykazywaty jeszcze kla-
cze rodowodowo przypisane do rodziny Wotgi (O) i Cze-
remchy (C).

Struktura haplogrup mtDNA koni huculskich w Pol-
sce w odniesieniu do pozostafych populacji

Analiza struktury haplogrup mitochondrialnego DNA
(mtDNA) koni huculskich w Polsce zostata przeprowa-
dzona zgodnie z klasyfikacjg haplotypéw opracowang
w pracy Jansen i wsp. (2002) [10], ktéra powstata na
podstawie badan fragmentu mtDNA u koni udomowio-
nych i dzikich, w tym pochodzacych ze stanowisk ar-
cheologicznych. Badane rodziny przypisano do szesciu
gtéwnych grup pochodzeniowych: A, B, C, D, F i G (Ryc.
4). Odczytane haplotypy poréwnano miedzy sobg oraz
z innymi znanymi sekwencjami dostepnymi w literaturze.
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Interesujgce jest poréwnanie po-
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) z dostepnymi sekwencjami koni rasy

° 570 % ol o o o huculskiej wystepujgcymi w Czechach
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Ryc. 4. Wyniki Schemat sieci filogenetycznej mtDNA koni opracowany na podstawie
Jansen i wsp. [10] (edycja wiasna). Sie¢ filogenetyczng zbudowano na bazie sekwen-

o przypisany do tej rodziny pochodzgcy
z Czech nalezy prawdopodobnie do
rumunskiej rodziny Aglaia, obecnej tez
na Wegrzech (tak jak nasza zatozyciel-
ka polskiej rodziny - Gurgul V-23, ktéra
miata pochodzi¢ z tej linii [11]). Rodzina
klaczy Reda catkowicie pasuje do sto-
° wackiej rodziny klaczy Dagmar, obec-
v nej rowniez w Czechach, co wskazuje

na wspolne pochodzenie. Klacz Reda
o urodzona byta w 1948 r. w hodowli
prywatnej w Polsce, a klacz Dagmar,
ur. w 1944 roku, prawdopodobnie
pochodzita z krzyzowania z koniem

cji mtDNA 652 koni nalezacych do 43 ras z calego $wiata. Grube linie wyznaczaja po- W typie haflingera. Zostata wyhodo-
stulowane najbardziej parsymoniczne drzewo. Poszczegéine potaczenia odpowiadaja wana przez hrabiego Johana Palffyho
mutacjom w okreslonych pozycjach nukleotydowych mtDNA, zaznaczonych przy gate- w Brezinicy w Czechach. a po Il wojnie

ziach. Wezetl A6 stanowi korzen sieci, okreslony na podstawie grup zewnetrznych dla
koniowatych. Potozenie rodzin huculskich naniesiono w miejscach odpowiadajacych

ich haplotypom, wyznaczonym na podstawie fragmentu HVR1A

Najliczniej reprezentowana w populacji polskich
koni huculskich byta haplogrupa A, nastepnie F oraz C
(Tab. 1), co wskazuje na znaczng réznorodnos¢ mito-
chondrialng tej populacji. Podobny uktad haplogrup od-
notowano u koni huculskich z Czech [7], gdzie rowniez
dominowata haplogrupa A, cho¢ z nieco wyzszg fre-
kwencjg (Tab. 1).

Tab. 1. Procentowy udziat linii zenskich koni rasy huculskiej w Polsce
i Czechach wg haplogrup

Haplogrupa
[10] Polska Czechy

A 29,4% 46,6%
B 5,9% 13,3%
C 23,5% 6,7%
D 12,8% 6,7%
E - 6,7%
F 23,5% 20,0%
G 5,9% -

Uzyskane dane pozwolity réwniez na okreslenie
pochodzenia ewolucyjnego analizowanych linii mito-
chondrialnych. Analiza wykazata, ze sekwencje mtDNA
u koni objetych niniejszym badaniem wywodzg sie
z okreséw od péznego plejstocenu do sredniowiecza,
a geograficznie pochodzg z bardzo zréznicowanych re-
gionéw: od Syberii, przez Koree, Kazachstan, Europe
(poza Pétwyspem Iberyjskim), Azje Mniejszg, po Chiny
i Mongolie [5].
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Swiatowe;j trafita do SK Topolczanki na
Stowaciji [14]. Rodzina klaczy Sroczka,
poza Polskg wystepuje w Czechach
i na Stowacji, a rodzina klaczy Polanka na Wegrzech.
Zatozycielka polskiej linii - klacz Wotga, ktéra byta spro-
wadzana z Wegier po Il wojnie $wiatowej jest zgodna
z rodzing wegierskiej klaczy Kittka, zatem mogta z niej
pochodzi¢. Konie o haplotypie klaczy Bajkatka wystepu-
ja tez na Stowacji i Wegrzech, jednak w dokumentac;ji
przypisane sg do rodziny klaczy Polanka. Rodzina kla-
czy Wydra pojawita sie takze w Austrii, za to osobniki
z rodzin Agatka, Laliszka, Jagoda, Wrona i Sekunda nie
braty udziatu w innych badaniach.

Poréwnujgc wyniki mtDNA z danymi dotyczgcymi
konikéw polskich [6], stwierdzono, ze haplotypy rodzin
klaczy Czeremcha oraz Agatka sg catkowicie zgodne
z haplotypami konikéw polskich we fragmencie obej-
mujgcym pozycje 15532-15826. Analiza tylko tego frag-
mentu nie umozliwia oddzielenia wszystkich linii koni
huculskich objetych badaniem, jednak sam ten fragment
jest wspdlny dla koni wielu ras ré6znego pochodzenia.

Zgodnie z najnowszymi ustaleniami dotyczgcymi po-
chodzenia i rozprzestrzeniania koni DOM2 — czyli przod-
kéw dzisiejszych koni, wspoétczesne populacje wywodzg
sie od zwierzat zasiedlajgcych zachodnig Eurazje w p6z-
nym IV i wezesnym Il tysigcleciu p.n.e [15]. Sam pro-
ces domestykacji obejmowat udomowienie co najmniej
77 klaczy [10] co stworzyto szerokg baze klaczy-zato-
zycielek i tlumaczy wysokie podobienstwo sekwencji
mtDNA pomiedzy rasami geograficznie bardzo odlegty-
mi. Badania filogenetyczne wykazaty, ze wiele ras — ta-
kich jak koniki polskie, konie islandzkie, exmoor, kuce
szetlandzkie, kaspijskie czy achattekinskie — grupuje sie
w gtéwnym kladzie mtDNA, natomiast konie huculskie
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czesto umieszczane sg poza nim [8]. Co wiecej, inne ana-
lizy wskazaty, ze haplotypy huculskie moga pojawia¢ sie
w wielu réznych kladach, wykazujgc w zaleznosci od
wariantu wigksze podobienstwo do innych prymitywnych
lub wspotczesnych ras koni [13]. Ztozony uktad tych re-
lacji jest zgodny z szerszym obrazem rozprzestrzeniania
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Ryc. 5. Mapa przedstawiajaca porownanie wynikéw badan mtDNA koni huculskich

tego typu badan bedzie kluczowe dla realizacji programu
ochrony zasobow genetycznych koni huculskich, aby kon-
trolowac realng zmienno$¢ linii zehskich, a co za tym idzie
zroznicowang pule genetyczng tej rasy.
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Podsumowanie

W analizie 57 koni huculskich wykazano 17 haploty-
péw oraz tgczny odsetek btedéw w rodowodach na po-
ziomie ok. 19-25%. Najwiecej rozbieznosci odnotowano
w rodzinach klaczy Wydra i Sroczka, natomiast linie kla-
czy Reda, Bajkatka, Woltga, Czeremcha, Agatka i Se-
kunda okazaty sie zgodne z zapisami rodowodowymi.
W kilku przypadkach stwierdzono haplotypy nieprzypi-
sane do zadnej z wyodrebnionych rodzin zenskich koni
huculskich, co moze wskazywac na udziat klaczy innych
ras lub na istnienie rodzin uznawanych dotad za wyga-
ste. Analiza struktury haplotypéw mtDNA koni huculskich
w Polsce wykazata przynaleznos¢ badanych rodzin do
szesciu gtownych grup filogenetycznych (A, B, C, D, F
i G). Najliczniej reprezentowana byta haplogrupa A, co po-
twierdza wczesniejsze obserwacje w populacji czeskie;.
Poréwnania z innymi krajami wskazujg na liczne powig-
zania rodowodowe pomiedzy liniami huculskimi w Polsce,
Czechach, Austrii, Stowacji i Wegrzech, a takze na poten-
cjalne bledy w zapisach rodowodowych. Zidentyfikowano
rodziny o wspolnym pochodzeniu (Reda i Dagmar, Kittka
i Wotga). Wyniki potwierdzajg ztozone i wielokierunkowe
dziedzictwo mitochondrialne koni huculskich, zwigza-
ne z wedrowkami klaczy i mieszaniem sig linii zenskich
na przestrzeni ostatnich stuleci. Uwzglednienie wynikow
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