IZVORNI ZNANSTVENI RAD

Istrazivanje prisutnosti konja u tipu
dalmatinskog busaka na podrucju Dalmacije

Listes, E.”*, K. Starcevié?, K. Severin?, M. Cotman’, Lj. Barbi¢*, M. Maurié¢®

Sazetak

Oéuvanje genske raznolikosti domacih zivotinja bitan je segment u razvoju moderne poljopri-
vredne prakse koji stavlja naglasak na ocuvanje autohtonih domacih pasmina zivotinja, a sa-
mim time i o¢uvanje bioraznolikosti u svijetu. Jedna od potencijalnih autohtonih pasmina na po-
drucju Republike Hrvatske, koja je prema Zelenoj knjizi izvornih pasmina Hrvatske svrstana u izu-
mrle i nedovoljno poznate, jest dalmatinski busak. O navedenoj populaciji nema mnogo podataka,
a i oni postojeci vezani su samo uz morfoloski opis konja te njegove mjere. S obzirom na to da u
Dalmaciji joS uvijek postoje konji koji svojom konformacijskom gradom odgovaraju potencijalnoj
pasmini dalmatinski busak, cilj ovog istrazivanja bio je opisati gensku raznolikost tih Zivotinja. Ta-
koder, napravljene suiizmjere konja te su usporedene s literaturnim podacima, no zbog malog bro-
ja izmjerenih Zivotinja (2) nije moguca pouzdana usporedba. Molekularno-genetskim metodama
odredena je raznolikost mikrosatelitskih lokusa Sto bi omogucilo daljnji opis populacije. Istraziva-
nje je provedeno na Sest konja (2 muzjaka i 4 zenke) starosne dobi od 2,5 do 3,5 godina. 0d 17 istra-
zivanih lokusa, 16 je polimorfno, a jedan monomorfan. Prosjetna opazena heterozigotnost (H,)
iznosi 0,7, a ocekivana (H,) 0,6 te je stoga fiksacijski indeks (F ) negativan. Prosjecan informacijski
sadrzaj polimorfizma (PIC), kao i za vecinu lokusa zasebno, upucuje na visokoinformativne marke-
re. Raspon frekvencija alela u svih 17 lokusa kretao se od 8,3% do 100%. Usprkos malom uzorku
svi su promatrani lokusi bili u genskoj ravnotezi prema Hardy-Weinbergovu zakonu. S obzirom na
prikupljene rezultate te na mali broj obradenih jedinki, ovaj je rad pocetak istrazivanja kojim bi se
zapoceo daljnji rad s ciljem opisivanja i o¢uvanja ove potencijalne autohtone pasmine.

Abstract

I n order to preserve global biodiversity and a larger genetic pool, a great deal of effort is being in-
vested in the conservation of local indigenous domestic animal breeds. One of the potential Cro-
atian indigenous breeds, according to the ,,Green book of indigenous breeds of Croatia“, classified
as extinct or unknown, is the Dalmatian busak. Not much data are available about this population,
where all that is available is a morphological description and the measurements of the horse. Since
in Dalmatia there still is a small population of horses that in terms of their physical characteristics
correspond to the Dalmatian busak, the aim of the study was to measure these horses and compare
them to the literature data. Unfortunately, because of the small number of horses measured (2),
a reliable comparison was not possible. Also, microsatellite genetic markers were used for further
characterization and description of the population. In total six horses (2 males and 4 females), aged
from 2.5 to 3.5 years, were included in the study. Of the 17 loci investigated, 16 were polymorphic
and one monomorphic. The average observed heterozygosity (HO) was 0.7 and expected heterozy-
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gosity (HE) was 0.6. Consequently, the fixation index (FIS) was negative. The average polymor-
phism information content (PIC), as well as that of most loci separately, was highly informative. The
frequency range of all 17 loci was from 8.3% to 100%. Despite the small sample, all observed loci
were in genetic equilibrium according to the Hardy—Weinberg law. Regardless of the small number
of animals used, given the results obtained, this research presents the beginning of a study with
the goal of preserving this potentially indigenous breed.

uvob

U ocuvanju bioloske raznolikosti domacih
zivotinja bitan se naglasak stavlja na o¢uvanje
i spreCavanje izumiranja autohtonih pasmina
zivotinja, posebice lokalnih populacija domacih
Zivotinja za koje jos nije utvrden (u potpunosti
definiran) njihov status (Galov i sur., 2005.; Ba-
rac¢isur., 2011.; Galov i sur.,, 2013.). Sve je veca
opasnost izumiranja tih rijetkih lokalnih popu-
lacija, a zajedno s njima i njihovog lokalno prila-
godenog genetskog fonda (Galov i sur., 2005.).

Jedna od potencijalnih hrvatskih autohtonih
pasmina konja koja pripada u neocijenjene pre-
ma kategorizaciji FAO-a (engl. Food and Agri-
culuture Organization), a svrstana je u izumrle
i nedovoljno poznate u Zelenoj knjizi izvornih
pasmina Hrvatske (Barac i sur., 2011.), jest dal-
matinski busak, poznat joS pod imenima dal-
matinski poni, dalmatinski konj i dalmatinski
tovarni kon;.

Ime dalmatinskog busaka prvi se put spo-
minje u izvje$¢u o uzgoju konja na podrucju Au-
stro-Ugarske u razdoblju od 1848. do 1898. go-
dine (Barac i sur., 2011.). U tom izvjeS¢u major
Hermann Gassebner spominje uzgoj manjih, ali
vrlo zivahnih konja koji se koriste kao tovarne
zivotinje na podru¢ju Dalmacije. Sljedeéi pi-
sani trag ove popolacije jest u Izvjes¢u o radu
Zemaljske gospodarstvene Uprave Kraljevine
Hrvatske i Slavonije za razdoblje 1896.-1905.,
gdje populaciju u poglavlju o konjogojstvu spo-
minje prof. dr. Oton Franges (Baracisur., 2011.).

Dalmatinski se busak koristio kao tovarni
konj u mediteranskom dijelu Hrvatske, a najvise
za prijevoz grozda, maslina i zita u primorskim
selima na kopnu i otocima (Barac i sur., 2011.).
Smatra se da je nastao stoljetnim uzgojem na
podrucju mediteranske Hrvatske uz povremenu
introdukciju gena arapskog i bosanskog konja te
da je na oblikovanje dalmatinskog busaka u sa-
mom pocetku znatan utjecaj imao rimski poni.
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Trenuta¢no dostupni opisi i mjere dalmatin-
skog busaka nalaze se u Zelenoj knjizi izvornih
pasmina Hrvatske (Barac i sur., 2011.). i u radu
Ivankovica i sur. (2012.). Barac i sur. (2011.) ci-
tiraju opis i mjere od lvankovi¢ i sur. (2012.) te
opis prof. dr. Otona FrangeSa iz spomenutog
izvjeSca. Prof. dr. Oton FrangeS$ opisuje dalma-
tinskog busaka kao konja s teSkom, mesnatom
glavom, kratkim vratom, dugih leda, velikog
trbuha, strmoga straznjeg dijela, tankih kosti-
ju nogu, zilavih misic¢a i ligamenata te cvrstih
kopita. Raspon visine u grebenu kretao se od
110 do 140 cm (Barac i sur., 2011.). Sli¢no, ali s
mnogo vise detalja, populaciju su opisali Ivan-
kovi¢ i sur. (2012.). Istrazivanje navedenih au-
tora provedeno je na podru¢ju Dubrovacko-ne-
retvanske zupanije tijekom 2010. godine, na 18
konja (2 pastuha i 16 kobila) starijih od cetiri
godine. Dalmatinski je buSak opisan kao konj
suhe, umjereno velike glave, ravnoga do blago
konveksnog profila, kratkih uSiju te Zivahnih i
izrazajnih ociju. Posjeduje umjereno dug vrat,
nesto tanji u kobila i miSi¢aviji u pastuha, koji
je blagim prijelazom spojen s trupom. Trup je
umjereno pravokutna oblika i ima umjereno
izrazen i dug greben. Leda su umjereno duga
i blago ulegnuta. Sapni dio nije nadgraden u
odnosu na greben. Sapi su umjerene Sirine i
duzine, krovaste, blago ukoSene i slabo obra-

tetiva. Zglobovi su suhi i izrazajni, a kopita do-
bro gradena, tvrda i male veli¢ine. Hod je opisan
kao ispravan, energi¢an, impulzivan, elasti¢an i
umjereno izdasan. Dlacni je pokrivac jednobo-
jan s tamno pigmentiranom koZzom, a opisani
su od svjetlijih do tamnijih dorata te pokoji konj
druge boje. Temperament im je miran, ustrajan
u radu i prilagodljiv. Visina u grebenu je iznosila
127 cm, duzina trupa 135 cm, opseg prsa 152
cm, a opseg cjevanice 16,6 cm. Zakljucak koji je
postignut tim radom bio je da, iako prili¢no sli-
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¢an bosanskom brdskom konju, populacija ima
svoju osobitost te da je potrebno poduzeti mje-
re njezine zastite (lvankovic i sur., 2012.).

S obzirom na to da je radi utvrdivanja i ocu-
vanja ovih konja bitno opisati gensku postojecih
Zivotinja u tipu dalmatinskog busaka, cilj naSeg
istrazivanja bio je analizirati mikrosatelitske
lokuse jedinki konja u tipu dalamatinskog bu-
Saka. Mikrosateliti su, s obzirom na svoju viso-
ku informativnu vrijednost, naj¢esée koristeni
markeri u istrazivanjima bioloSke raznolikosti
stoke i konja (Marletta i sur., 2006.; Drumli sur.,
2007.; Mahrous i sur., 2011.).

Medunarodna udruga za animalnu genetiku
(engl. International Society of Animal Genetics,
ISAG) razvila je standardiziranu listu (panel)
markera za genetsko profiliranje konja kako bi
se razli¢ita istrazivanja mogla medusobno us-
poredivati (Anonymous, 2018.a). Na navedenoj
se listi nalazi 20 lokusa. Trenutacno je na trzistu
dostupan komerijcalni kit StockMarks™ for Hor-
ses 17-Plex Genotyping Kit (ThermoFiser Scine-
tific, Finska) koji umnaza 17 od 20 preporucenih
lokusa s liste ISAG-a te je stoga on koristen u
ovom radu.

MATERIJALI | METODE

Istrazivanje je provedeno na 6 konja (2 muz-
jaka i 4 zenke) koji, temeljem literaturnih navo-
da i procjene konformacijske grade, odgovaraju
opisu dalmatinskog busaka. lako istrazeni koniji
u tipu dalmatinskog busaka pokazuju odredenu
slitcnost s bosansko brdskim konjem, takoder
postoje i odstupanja. Naime, istrazivani konji
su umjereno pravokutnog formata tijela, za ra-
zliku od bosansko brdskog konja ¢iji je format
kvadrati¢nog oblika (lvankovi¢ i sur., 2012.).
Takoder iz podataka dotupnih u lvankovic i sur.
(2012.) i Mesaric i sur. (2015.), visina grebena
bosansko brdskog konja kretala se u rasponu
od 126,3 cm do 138 cm, dok su visine grebena
jedinki (2) iz ovog istrazivanja nize od navede-
nih (Tablica 1.).

Konji su, prema navodu vlasnika, starosne
dobi od 2,5 do 3,5 godina. Svih 6 konja nalazi
se pasSno drzano na imanju u Dubrovacko-nere-
tvanskoj zupaniji.

Tjelesne mjere

Mjerenje jedinki provedeno je Lydtinovim
Stapom (preciznost 0,5 cm), vrpce (s precizno-
§¢u 0,1 cm) te Sestila (preciznost 0,5 cm). Lydti-

Vrijednosti tjelesnih mjera izmjerenog muZjaka i Zenke (u cmi te mjere iz literature (lvankovié i sur.,
2012.). Mjere iz literature prikazane su kao aritmeticka sredina (X) + standardna devijacija (SD).

Visina grebena 122 117 127,2 + 3,29
Visina kriza 124 120 127,9 + 3,60
Duzina trupa 124,5 121 135,0+ 3,94
Dubina prsa 64 57 58,8 +1,67
Sirina prsa 27,5 28 31,8+ 1,46
Opseg prsa 142,5 144,5 151,7 £3,02
Sirina sapi 34 39 45,5 £ 2,27
Duzina sapi 40,5 37,5 45,8 + 2,20
Opseg cjevanice 16 -* 16,65 + 0,82

*nije bilo moguce izmjeriti zbog nemira jedinke
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Pastuh dalma-
tinskog busaka star oko tri
godine.

novim je Stapom mjerena visina grebena (od
najviSe tocke grebena okomito nadolje, slijede-
¢i kosti prednje noge do povrsine na kojoj konj
stoji, sa strane i malo odostraga kopita), visina
kriza (visina od najviseg dijela krizne kosti oko-
mito do povrsine na kojoj konj stoji), duzina tru-
pa (od prednje tocke lopati¢no-ramenog zgloba
pa do najudaljenije tocke sjedne kvrge), dubina
prsa (razmak od vrha grebena do najnize tocke
prsne kosti), sestilom Sirina prsa (razmak iz-
medu lijevoga i desnog ramenog zgloba), Sirina
sapi (razmak izmedu lijevoga i desnog lednog
grebena crijevne kosti), duZina sapi (od lednog
grebena crijevne kosti do najudaljenije tocke
sjedne kvrge), a vrpcom opseg prsa (oko prsno-
ga koSa, iza lopatice, na najuzem mjestu prsno-
ga kosa) i opseg cjevanice (na najtanjem mjestu
prednje cjevanice, metacarpus, lijeve noge). S
obzirom na to da konji nisu ujahani ni nauceni
na ikakvu manipulaciju od ljudi, uzimanje mjera
bilo je oteZzano i moguce provesti samo na dvije
jedinke (1 muzjak i 1 Zzenka). Krv konja vadena
je venepunkcijom iz jugularne vene u sterilne
epruvete s EDTA antikoauglansom.
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Izolacija genomske DNK

Izolacija genomske DNK provedena je kitom
AccuPrep® Genomic DNA Extraction Kit (Bio-
neer, Republika Koreja) prema uputama proi-
zvodaca. Prilikom izolacije DNK uzeta je kolici-
na od 200 pL pune krvi. Koncentracija i Cisto¢a
dobivene DNK o¢itana je na spektrofotometru
BioDrop WLITE (BioDrop, Cambridge, UK). Cisto-
¢a izdvojene DNK odredena je omjerom apsor-
bancija valnih duzina 260/280 nm, a ocitane su
vrijednosti bile u preporu¢enom rasponu 1,8 —
2,0. Nakon toga izolirana je DNK pohranjena u
zamrzivacu na -20 °C.

Umnazanje mikrosatelitskih markera
lanéanom reakcijom polimerazom (PCR) i
analiza mikrosatelita

Lan¢anom reakcijom polimerazom umno-
zeno je 17 mikrosatelitskih lokusa komerijcal-
nim kitom StockMarks™ for Horses 17-Plex
Genotyping Kit (ThermoFiser Scinetific, Finska)
prema uputama proizvodaca u uredaju Master-
cyclerR Personal 5332 (Eppendorf AG, Njemac-
ka). Koristeni lokusi bili su slijedec¢i: VHL20 (Van
Haeringen i sur., 1994.), HTG4, HTG6 (Ellegren
i sur,, 1992.), AHT4, AHT5 (Binns i sur., 1995.),
HMS1, HMS2, HMS3, HMS6, HMS7 (Guerin i sur.,
1994.), ASB23 (Irvin i sur., 1998.), ASB2, ASB17
(Breen i sur., 1997.), HTG7, HTG10 (Marklund i
sur., 1994.), LEX3 (Coogle i sur., 1996.) i CA425
(Eggleston-Stott i sur., 1997.). Zdruzena PCR
reakcija provedena je u ukupnom volumenu
od 15 pL. Osim umnazanja uzoraka takoder
je napravljena po jedna pozitivha i negativna
kontrola. Program PCR reakcije zapocinje gri-
janjem uzoraka na 95°C tijekom 10 minuta, na-
kon c¢ega slijedi 30 ciklusa od 952C tijekom 30
sekundi, 60°C tijekom 30 sekundi i 722C tijekom
60 sekundi te na kraju 722C tijekom 60 minuta.
Po svakom uzorku 1,5 pL mikrosatelitelitskih
PCR proizvoda pomijeSano je s 10 pL formal-
dehida i 0,5 pL DNA standarda 500 LIZ (Applied
Biosystems®). Uzorci su 3 minute denaturirani
na 95 °C te neposredno nakon toga smjestenina
led. Umnozeni su mikrosateliti analizirani kapi-
larnom elektroforezom uz pomo¢ automatskog
sekvencera ABI Prism 3130 i ,,Dye set” Fam,
Vic, Ned i Rox. Nakon kapilarne elektroforeze
mikrosatelitski fragmenti DNA bili su vidljivi u
obliku .fsa datoteka. Pregledavanje .fsa dato-
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teka i odredivanje mikrosatelitskih alela ucinje-
no je racunalnim programom GeneMapper 4.0
(Applied Biosystems).

Statisticka obrada podataka

Frekvencije alela, opazena (H) i otekivana
(H) heterozigotnost, provjera ravnoteze uce-
stalosti promatranih alela u skladu s Hardy-We-
inbergovim zakonom te vrijednosti fiksacijskog

indeksa (F ) svakog mikrosatelita izra¢unate su
programom POPGENE32, vezija 1.32 (YEH i sur.,
2000.). Vrijednost informacijskog sadrzaja po-
limorfizma (PIC) za svaki mikrosatelit dobivene
su metodom izra¢una opisanom u radu od Bot-
steinaisur. (1980.).

Prikaz broja alela u analiziranih 17 mikrosatelita, veli¢ina odsjecaka u parovima baza (pb), opaZena
heterozigotnost (HO), ocekivana heterozigotnost (HE), fiksacijski indeks (FIS), informacijski sadrZaj polimorfizma
(PIC), provjera ravnoteZe alela prema Hardy-Weinbergovu zakonu (H-W; prikazana je p-vrijednost) te broj kro-
mosoma na kojemu se nalazi opisani lokus.

VHL20 5 83-102 0,833 0,75 -0,111 0,708 0,62 30
HTG4 1 116-137 0 - 0 - 9
AHT4 4 140-166 0,667 0,625 -0,067 0,559 0,91 24
HMS7 4 167-187 0,5 0,417 -0,2 0,393 0,99 1
HTG6 4 74-103 0,5 0,514 0,027 0,393 0,53 15
AHT5 6 126-147 1 0,806 -0,241 0,777 0,88 8
HMS6 3 154-170 0,5 0,569 0,122 0,477 0,64 4
ASB23 4 176-212 1 0,736 -0,359 0,687 0,81 3
ASB2 3 237-268 0,8333 0,569 -0,463 0,477 0,42 15
HTG10 5 83-110 0,667 0,681 0,02 0,643 0,31 21
HTG7 4 114-128 0,667 0,583 -0,143 0,53 0,75 4
HMS3 3 146-17 0,5 0,625 0,2 0,555 0,23 9
HMS2 5 215-236 1 0,722 -0,385 0,68 0,49 10
ASB17 5 104-116 0,833 0,681 -0,225 0,644 0,87 2
LEX3 6 137-160 0,833 0,75 -0,111 0,719 0,58 X
HMS1 4 166-178 0,667 0,583 -0,143 0,53 0,75 15
CA425 4 224-247 0,833 0,653 -0,277 0,599 0,94 17
X+ 4,12+ 0,70+ 0,64+ -0,15¢ 0,59+
SD 1,22 0,24 0,10 0,18 0,11
6

Godina 2018. Godiste 56. Broj 2.



IZVORNI ZNANSTVENI RAD

REZULTATI I RASPRAVA

Rezultati tjelesnih izmjera istrazivanih konja
(slika 1) prikazani su u tablici 1. S obzirom na
malu dostupnost informacija o mjerama dal-
matinskog buSaka iz literature, mjere konja iz
ovog istrazivanja moguce je usporediti samo s
visinom u grebenu navedenom u opisu prof. dr.
Otona Frangesa (Barac i sur., 2011.) te mjera-
ma iz rada lvankovic¢a i sur. (2012.) gdje je cilj
bio utvrditi osnovne odlike vanjstine navedenih
konja kao prvi korak u sustavnoj karakterizaciji
populacije. Usporeduju¢i podatke, mjere dviju
jedinki (kojima je jedino bilo moguce pristupiti)
iz ovog istrazivanja neSto su manjeg tjelesnog
okvira od 18 konja iz istrazivanja Ivankoviéa i
sur. (2012.), dok se visinom u grebenu nalaze
u rasponu visine danom u opisu prof. dr. Otona
Frangesa (Baracisur., 2011.).

U tablici 2 prikazane su mjere raznolikosti
istrazivanih mikrosatelitskih lokusa. Broj prona-
denih alela kretao se od najnize 1 (lokus HTG4)
do najvise 6 (lokusi AHT5 i LEX3). Svi istrazivani
lokusi, osim lokusa HTG4, bili su polimorfni te
imali najmanje tri razli¢ita alela. Ukupan broj
pronadenih alela bio je 70, a prosjecan broj ale-
la po svakom lokusu 4,12 (tablica 2).

Opazena heterozigotnost (H) jest udio he-
terozigotnih jedinki u analiziranom uzorku. U
istraZivanih konja raspon H, kretao se od 0 (lo-
kus HTG4) do 1 (lokusi AHT5, ASB23 i HMS2), a
u prosjeku je iznosio 0,70 (tablica 2). O¢ekivana
heterozigotnost (H.), koja takoder ukazuje i na
gensku raznolikost populacije, predstavlja udio
jedinki u populaciji koje bi bile heterozigotne
kad bi populacija bila u genetskoj ravnotezi pre-
ma Hardy-Weinbergovom zakonu. Vrijednost H,
dobivena u ovoj preliminarnoj analizi na manjem
uzorku bile su u rasponu od 0 (lokus HTG4) do
0,806 (lokus AHT5), a u prosjeku 0,60 (tablica 2).

Fiksacijski indeks (F ; WRIGHT, 1931.), zvan
i koeficijent uzgoja u srodstvu (engl. inbree-
ding coefficient), upucuje na smanjenje odno-
sno povecanje heterozigotnosti u populaciji
u odnosu na populaciju koja je u Hardy-Wein-
bergovoj ravnotezi. Ako je F = 0, populacija je
u Hardy-Weinbergovoj ravnotezi, za F, > O u
populaciji postoji nedostatak heterozigota, a
za F < 0 postoji visak heterozigota u popula-
ciji. Usporedujuci H, i H,, utvrden je veci ukupni
opazeni (H ) od otekivane heterozigotnosti (H),
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iz tega se moze zakljuditi da u analiziranih je-
dinki ima viSak heterozigotnih jedinki u odnosu
na onu u Hardy-Weinbergovoj ravnotezi (tablica
2). Pronadeni visak heterozigotnosti utjec¢e i na
vrijednosti fiksacijskog indeksa (F ) koji je zbog
toga negativan (-0,15). Ve¢i H od H, utvrden je
i u 12 od promatranih 17 lokusa, dok je za 4 lo-
kusa (HTG6, HMS6, HTG7 i HMS3) H_ veciod H .
U 11 od 12 lokusa s ve¢im H; od H_ utvrden je
i negativni F, dok je za lokus HTG10 on goto-
vo jednak nuli (0,02). 0d 4 lokusa s ve¢im H_ od
H,, triimaju pozitivne vrijednosti F -a, odnosno
nedostatak heterozigota, a jedan (HTG7) ima
negativnu vrijednost (-0,143; tablica 2). Lokus
HTG4 nije uklju¢en u ovaj izracun zbog svoje
monomorfnosti.

Informacijski sadrzaj polimorfizma (PIC;
BOTSTEIN i sur., 1980.) opisuje genotipske vari-
jacije unutar promatranog lokusa s obzirom na
broj alela i njihovu frekvenciju. Kao navedeno
mjerilo alelne raznolikosti jest udio informa-
tivnog potomstva, odnosno vjerojatnost da ce
se genotip potomstva moci upotrijebiti u svrhu
saznanja od kojega roditelja potje¢u pojedini
aleli. Vrijednost PIC-a kre¢e se od 0 do 1. Vrijed-
nosti blizu nule upuéuju na to da nema varija-
cije u alelima, veca vrijednost upucuje na vecu
varijaciju alela, a najviSe moze dosegnuti 1 Sto
pokazuje da lokus ima samo razlicite alele. Na
ljestvici vrijednosti PIC > 0,5 upucuje na visoko-
informativne markere, 0,25 < PIC < 0,5 srednje
informativne, a PIC < 0,25 na niskoinformativ-
ne ili neinformativne. 0d 17 istrazivanih lokusa
12 se pokazalo visokoinformativnog karakte-
ra (VHL20, AHT4, AHT5, ASB23, HTG10, HTG7,
HMS3, HMS2, ASB17, LEX3, HMS1 i CA425), 4
srednje informativnog (HMS7, HTG6, HMS6 i
ASB2), a samo 1 neinformativnog —i to zato sto
je lokus HTG4 monomorfan (tablica 2).

U tablici 3 prikazani su pronadeni aleli i nji-
hova frekvencija pri svakom pojedinom proma-
tranom lokusu. Raspon pronadenih frekvencija
alela u svih 17 lokusa kretao se od 8,3% do
100% (tablica 3). U lokusu HTG4 pronaden je
samo jedan alel (alel M). 0d svih alela njih 29
nalazilo se u pojavnosti manjoj od 10%, tj. da
su prisutni samo u jedne jedinke u istrazivanom
uzorku, a moguce da su prisutni i u malom broju
jedinki u populaciji. U usporedbi s alelima vise
frekvencije (i do 100%), slabije zastupljeni aleli
imaju vecu vjerojatnost nestanka iz populacije,
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Frekvencije alela 17 promatranih lokusa.

VHL20 0,0833 0,0833 | 0,3333 025 | 025

HTG4 1

AHT4 05 |0,0833 0,3333 | 0,0833

HMS7 0,75 |0,0833 | 0,0833 0,0833

HTG6 0,0833 0,0833 0,75 0,0833

AHT5 025 |0,0833| 025 |0,08330,1667 | 0,1667

HMS6 0,4167 0,0833| 05

ASB23 03333 0,667 | 0,25 0,25
ASB2 0,0833 0,4167 0,5

HTG10 0,0833 05 0,1667 0,0833 | 0,1667
HTG7 0,0833 0,0833 | 0,5833 | 0,25

HMS3 0,25 025 | 05

HMS2 0,1667 | 0,0833 0,4167 | 0,0833 0,25

ASB17 0,4167 0,0833 0,0833 0,0833 0,3333

LEX3 | 0,1667 | 0,4167 0,0833 0,1667 | 0,0833 0,0833

HMS1 0,25 |0,0833 | 0,0833 | 0,5833

CA425 0,667 | 05 | 025 |0,0833

a gubitak tih rijetkih alela jest i gubitak genet-
skih varijanti koje mogu biti bitne iz perspektive
uzgoja (Mesari¢ i sur., 2015.).

Unatoc¢ Cinjenici da je danas pristuna popu-
lacija konja u tipu dalmatinskog buSaka vjero-
jatno mala (to¢an broj je nepoznat), vecina je
promatranih lokusa polimorfna i razlikuje se
medu individualnim konjima. Takoder, prilikom
provjere geneske ravnoteze alela prema Har-
dy-Weinbergovu zakonu nisu pronadena sta-
tisticki znacajna odstupanija, tj. svi su lokusi bili
u genskoj ravnotezi prema Hardy-Winbergovu
zakonu, osim monomorfnog lokusa HTG4 za
koji to nije moguce izracunati (tablica 2). lako

su rezultati ovog preliminarnog istrazivanja
ograni¢enog znacenja zbog malog broja jedinki,
to su prvi podaci o genskoj raznolikosti konja u
tipu dalmatinskog busaka. Dobiveni rezultati su
poticaj za daljnji pronalazak i analizu veceg bro-
ja jedinki u tipu dalmatinskog buSaka te njihova
usporedba s bosansko brdskim konjem.

ZAKLJUCCI

e Istrazivani konji nesto su sitnije grade u od-
nosu na mjere dostupne iz literature.

e U 17 istrazivanih lokusa pronadeno je uku-
pno 70 razlicitih alela, a broj po pojedinom

Godina 2018. Godiste 56. Broj 2.
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lokusu se kretao od 1 do 6.

Svi istrazivani lokusi, osim jednoga (HTG4),
bili su polimorfni.

Temeljem prikupljenih rezultata preliminani
izraCun prosjetne opazene heterozigotnosti
(H,) iznosi 0,7, a o¢ekivana je 0,6 te je stoga
fiksacijski indeks (F,) negativan.

Temeljem prikupljenih rezultata preliminani
izraCun prosje¢nog informacijskog sadrzaja
polimorfizma (PIC), kao i za vecinu lokusa
zasebno (12), upucuje na visokoinformativ-
ne markere.

Raspon frekvencija alela u svih 17 lokusa
kretao se od 8,3% do 100%.

29 alela nalazilo se u pojavnosti manjoj od
10%, tj. bilo je prisutno u samo jedne jedinke
u istrazivanom uzorku.

Unato¢ malom uzorku svi su promatrani lo-
kusi bili u genetskoj ravnotezi prema Har-
dy-Weinbergovu zakonu.
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