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1. Einleitung

1.1. Russische Pferdezucht

Etwa 5500 Jahre ist es her, als die ersten domestizierten Pferde das Leben zentralasiatischer
Kulturen revolutionierten (Outram et al. 2009). Bald erkannten auch andere Volker die
unvergleichlichen Vorteile, die das Pferd in Sachen Krieg, Transport, Kommunikation und
Nahrungsproduktion mit sich brachte. So etablierte sich die Pferdehaltung und -zucht in der

Alten Welt und spater mit den groRen Entdeckern auch in der Neuen Welt.

Aufgrund der geographischen Lage ist Russland seit jeher ein Schmelztiegel verschiedenster
Einflisse aus Europa und dem asiatischen Raum. Diese Vielfalt spiegelt sich auch hinsichtlich
der Pferderassen und deren Nutzung wider. So existieren heute uralte autochthone Rassen,
wie die Pferde der indigenen Yakuten, neben jingeren Rassen wie dem Mesener Pferd oder
dem Orlow Traber und modernen Sportpferden wie dem russischen Trakehner. Nach wie vor
werden Pferde in Russland fur die Produktion von Milch und Fleisch, aber auch als
landwirtschaftliche Zug- und Lasttiere, sowie als Freizeit- und Sportpartner verwendet.
(Koveshnikov et al. 2019)



1.1.1. Orlow Traber

Abbildung 1 Orlow Traber Kulon (1985, Gestut Chrenowskoi). Copyright: Liliya V. Kalinkova.

Im Russland am Ende des 18. Jahrhunderts stieg der Bedarf an edlen, aber vor allem harten
und ausdauernden Kutschpferden. Nachdem er als Gunstling von Kaiserin Katharina II.
Landereien ubereignet bekam, nahm sich Graf A. G. Orlow dieser Aufgabe an und erschuf im

Gestut Chrenowskoi den Orlow Traber (International Museum of the Horse 0.J.).

Der Grundgedanke war, arabische Pferde mit leichten Pferden danischen, niederlandischen
und mecklenburgischen Blutes zu kreuzen.

Smetanka (~1772), ein arabischer Hengst tlrkischer Herkunft, hinterlie vier mannliche
Nachkommen, wovon Polkan | (1778, Gestut Chrenowskoi) fur die Zucht der Orlow Traber
weiterverwendet wurde. Dessen Sohn Bars | (1784, Gestiut Chrenowskoi) erflllte bereits
vollkommen Graf Orlows Anspriiche an die neue Pferderasse und durch griindlich geplante
Inzucht und strenge Selektion wurden jene Eigenschaften verfestigt. (Gestit Chrenowskoi
2016)

Das Ergebnis waren mittelgroBe Kutschpferde mit einem funktionalen Koérperbau und
eleganter Erscheinung. Als Erbe des arabischen Ursprungs sind Schimmel sehr haufig. Der



einflussreiche Zuchthengst Kulon (1985, Gestlt Chrenowskoi) stellt in Abb. 1 ein typvolles

Beispiel fur einen Angehdrigen seiner Rasse dar.

Lange Zeit wurde der Orlow Traber fiir seine urspringlich zugedachte Aufgabe als Kutschpferd
der Adeligen verwendet, die in ihrer Freizeit auch Trabrennen mit diesen Pferden
veranstalteten. Der Orlow Traber, der von manchen als Russlands berihmteste Pferderasse
angesehen wird, gilt als am besten geeignet fir die traditionelle Anspannungsweise der Troika

(Russipedia 0.J.).

Seit die Motorisierung den Transport mit Pferden verdrangte, wird ein Grofteil der Orlow
Traber im Trabrennsport eingesetzt. Doch Vertreter dieser vielseitigen Rasse siegten auch in
Dressur-, Spring-, Vielseitigkeits- und Fahrbewerben, bei Distanzritten und anderen
Wettkampfen. (Moscow Stud Farm No 1 2019)

Zurzeit sind etwa 1900 Zuchtstuten russlandweit im Einsatz. Bedeutende Gestiite waren
beispielsweise das Ursprungsgestit Chrenowskoi und die Moscow horse stud farm No. 1.

(Information aus persoénlicher Kommunikation mit Lilia V. Kalinkova, 2020)



1.1.2. Trakehner

Abbildung 2 Trakehner Obolensky (2005, Traken Rossiya horse stud farm). Copyright: Liliya
V. Kalinkova.

Diese Rasse besitzt mehrere Bezeichnungen, wovon , Trakehner” die am weitesten verbreitete
und anerkannteste ist. Nach manchen Ansichten ist ,Ostpreulisches Warmblut Trakehner
Abstammung“ oder kurz ,Ostpreule“ exakter. Dies geht darauf zuriick, dass friher
ausschlieBlich jene Pferde als Trakehner bezeichnet wurden, die im damaligen Hauptgestut
Trakehnen gezichtet wurden. (Schulte 1998)

Eine detaillierte Darstellung der langen und bewegten Geschichte der Pferde Trakehnens
wirde den Rahmen dieser Arbeit sprengen, daher werden lediglich fur die Fragestellung

essentielle Aspekte behandelt.

Die jahrhundertelange Zucht der Trakehner hat ihre Wurzeln in den Schweiken. Dies waren
kleine, dem Konik ahnliche Pferde, die im Ostpreuf3en (heutige Oblast Kaliningrad) des 14.
Jahrhunderts verbreitet waren. Um diese Pferde fir den militarischen Gebrauch zu
verbessern, wurde dem damaligen Geschmack entsprechend zunachst orientalisches Blut
eingekreuzt. Nach der Grindung des Hauptgestits Trakehnen am 1. September 1732 waren



im 18. Jahrhundert persische, tlrkische, englische und andere Hengste im Deckeinsatz. Ab
dem 19. Jahrhundert verwendete man zur Veredelung der Rasse arabisches Vollblut,
Angloaraber und vor allem englisches Vollblut.

Strenge Selektion durch Leistungsprufungen und eine sorgfaltig ausgefuhrte Zucht, die gut
Uberlegte Inzucht einschloss, pragten die Entstehung des Trakehners. Ein Grofteil der
Nachzucht wurde als Militarpferde verwendet, doch war auch der Einsatz als Kutschpferde
oder in der Landwirtschaft nicht unablich.

Im Zuge des zweiten Weltkrieges mussten 1944 die Gebiete um das Hauptgestit evakuiert
werden. Die Verluste waren grol und viele Pferde wurden als Kriegsbeute in die damalige
UdSSR verbracht.

Auf dieser Population und auf Zuchttieren, die vor und nach dem zweiten Weltkrieg nach

Russland verkauft wurden, basiert die russische Trakehnerzucht. (Schulte 1998)

Die einflussreichsten Hengstlinien beim russischen Trakehner lassen sich in den Pedigrees
bis zu Darley Arabian (~1700), einem der Begrinder des englischen Vollbluts,
zuruckverfolgen. Weniger vertreten sind Hengstlinien mit Koheilan Adjuze (1876) als

Stammhengst.

Heute sind Trakehner weltweit aullerst gefragte Pferde fir den Sport. In vielen Disziplinen
bringen Vertreter dieser Rasse herausragende Leistungen. Neben seinen ausgezeichneten
Eigenschaften als Reitpferd glanzt der Trakehner mit einer vornehmen, harmonischen
Erscheinung, die ihn als Warmblutpferd mit hohem Vollblutanteil auszeichnet. Der im
Dressursport erfolgreiche Hengst Obolensky (s. Abb. 2) prasentiert das &sthetische
Erscheinungsbild dieser Rasse. Der Bestand eingetragener russischer Trakehner-Zuchtstuten
betragt 440 Tiere, die sich auf viele private Zichter und einige grofiere Gestlite aufteilen.
Traken Rossiya horse stud farm, Moscow horse stud farm No 1 und Ryazan (Opytny VNIIK)
horse stud sind Beispiele fir groRere Zuchtanstalten. (Information aus persénlicher

Kommunikation mit Lilia V. Kalinkova, 2020)



1.1.3. Mesener Pferde

Abbildung 3 (20.03.2019) Mesener Pferd Chook (1997). Copyright: Russian Horse Breeds

https://russianhorses.tumblr.com/post/183581629578/mezen-horse-stallion-chook.

Namensgebend fur diese im Kaltbluttyp stehende Pferderasse ist der Fluss Mesen in der
Oblast Archangelsk, dessen Umland die Ursprungsgegend dieser Tiere ist. Es ist nicht
abschlielend geklart, wann und durch wen die Mesener Pferde erstmals gezlichtet wurden.
Das Ende des 17. und das 18. Jahrhundert kommt als Entstehungszeitraum in Frage

(Harrassowitz-Verlag 1994).

Als gesichert gilt jedoch, dass estnische, danische, Holsteiner, Mecklenburger und finnische
Pferde neben verschiedenen Trabern mit der lokalen Pferdepopulation vermischt wurden. Bis
vor etwa flinfzig Jahren wurde die Rasse rein gezuchtet, danach wurden Ardenner Kaltbliter
eingekreuzt. Es gibt einen leichten Typus mit kiirzerem Koérper und einen weniger eleganten,
schweren Typ, der durch eine breite, massive Erscheinung ausgezeichnet wird.



Bei der ziichterischen Selektion wurde auf eine Eignung als widerstandsfahiges Arbeitstier
fur die Land- und Forstwirtschaft geachtet. (Hendricks 2007) Das Mesener Pferd in Abb. 3
weist neben dem unverkennbaren Kaltbluteinfluss einige Merkmal e primitiver Pferderassen

auf.

Seit der Modernisierung der Landwirtschaft sind die Mesener Pferde sehr selten geworden
und es gibt starke Bestrebungen, die Rasse am Leben zu erhalten. 170 Stuten werden fiir die
Zucht verwendet (Information aus persdnlicher Kommunikation mit Lilia V. Kalinkova, 2020).

1.1.4. Yakuten

Abbildung 4 Eine Herde von Yakuten in ihrer nattirlichen, winterlichen Umgebung. Copyright:
Mikhail Cheremkin https://www.bitmagazine.nl/rassen/alles-over-de-jakoet-uit-
jakoetie/97389/.

Ihren Namen teilen sich die Yakuten mit einer sibirischen Urbevédlkerung, die heute noch in
ihrem angestammten Gebiet, der ostrussischen Republik Sacha, leben. Die Ansicht, nach der
die Pferde dieser Volksgruppe von autochthonen Wildpferden der Region abstammen, konnte
in einer Arbeit aus dem Jahr 2015 von Librado et al. widerlegt werden. Darin wurde bewiesen,



dass bereits domestizierte Pferde vom mongolischen Typ mit der Einwanderung der Yakuten
ins norddstliche Sibirien gelangten und sich innerhalb kirzester Zeit an die extremen
Lebensbedingungen anpassten (Librado et al. 2015). Jene yakutischen Reiter sind vor dem
15. Jahrhundert aus dem Cis-Baikal Gebiet nach Norden gewandert (Crubézy et al. 2010).

Yakuten sind gréfRer und massiver als vergleichbare Rassen mongolischen Typs, ahneln
diesen aber in ihrem urtiimlichen Kdrperbau. Durch natirliche und menschliche Selektion
haben sich drei Typen entwickelt: Der wertvolle originale Nordtyp und der kleinere sudliche
Typ sind rein geblieben, wahrend im grélReren und haufigeren Stidtypen moderne Rassen wie
Traber und Kaltbllter eingekreuzt wurden. Typisch fur die Rasse ist das ungewdhnlich dichte
und lange Winterfell, das die Pferde vor der extremen Witterung schitzt. (Dmitriev und Ernst
1989) Man beachte das dichte, lange Winterfell und das ebenso geartete Langhaar der in Abb.

4 fotografierten Rassevertreter.

Gegenwartig werden in Russland etwa 180 000 Yakuten zur Fleischgewinnung gehalten
(Information aus personlicher Kommunikation mit Lilia V. Kalinkova, 2020). Daneben dienen

diese Pferde als Reitpferde und als Arbeitstiere in der Landwirtschaft.



1.2. Eigenschaften des Y-Chromosoms

Aus Autosomen entwickelte sich bei Saugetieren ein Gonosomenpaar, welches die
Geschlechtsauspragung beeinflusst. Liegen zwei X-Chromosomen vor, so ist das Tier
weiblich. Das mannliche Geschlecht entsteht durch das Vorhandensein sowohl eines X- als
auch eines Y-Chromosoms.

Wahrend das X-Chromosom in der Grofde und in der Anzahl der Gene den Autosomen &hnelt,
hat beim Y-Chromosom eine drastische Reduktion dieser Merkmale stattgefunden. Die
meisten der wenigen Gene am Y-Chromosom sind fur die Ausbildung der Charakteristiken
eines mannlichen Organismus sowie fir die Spermiogenese verantwortlich. (Spektrum der

Wissenschaft Verlagsgesellschaft m.b.H. 0.J.)

Die Grofle des Y-Chromosoms des Hauspferdes betragt zwischen 45 und 50 Megabasen
(Mb), wobei die euchromatische Region, die im distalen Drittel des langen Armes liegt, davon
etwa 15 Mb ausmacht. Terminal davon ist die pseudoautosomale Region (PAR)
angeschlossen. Hier findet wahrend der Meiose die Paarung der beiden
Geschlechtschromosomen und obligates Crossing Over statt, das zur Rekombination fihrt.
Die restlichen Anteile des Chromosoms sind hauptsachlich heterochromatisch. (Raudsepp et
al. 2004)

Wahrend in der PAR funktionell gleiche Gene vorhanden sind, haben das X- und Y-

Chromosom die Homologie zueinander ansonsten weitgehend verloren (Arnemann 2019).

Sieht man von spontanen Mutationen ab, werden die Bereiche auferhalb der PAR
unverandert vom Vater an den Sohn vererbt. Diese Anteile des Y-Chromosoms werden
aufgrund der fehlenden Rekombination als non-recombining region of the Y chromosome
(NRY) bezeichnet.

Analog dazu erfolgt auch die Vererbung der vollstandig nicht rekombinanten mitochondrialen
DNA (mtDNA) in einer Vererbungslinie. Mutter geben diese Information an ihren Nachwuchs
weiter (Jobling und Tyler-Smith 1995).
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Abbildung 5 Vererbung Y-chromosomaler, mitochondrialer und autosomaler DNA.
Entnommen aus (Jobling und Tyler-Smith 1995).

Wahrend bei den Autosomen (groldes Chromosomenpaar) in jeder Generation Rekombination
stattfindet, passiert das bei der mtDNA (Kreise) und der nicht-rekombinierenden Region des
Y-Chromosoms (kleines Chromosom) nicht. Folglich kann die autosomale Erbinformation
eines Individuums (unten) auf mehrere Vorfahren (oben) zurickgefuhrt werden, die mtDNA

und die NRY hingegen wurden nur von jeweils einem Ahnen vererbt.

Mit jeder Generation sammeln sich spontane Mutationen am Y-Chromosom an, welche in
Form von Einzelnukleotid-Polymorphismen sogenannte Single Nucleotide Polymorphisms
(SNPs), kurze Insertionen und Deletionen (InDels) als y-chromosomale Marker zur

Charakterisierung paternaler Genealogien dienen kdénnen. (Jobling und Tyler-Smith 1995)

Die Allele mehrerer Marker setzen sich am Y-Chromosom zu einer im Block vererbten
Sequenz zusammen — einem sogenannten Haplotyp. Folglich ist es mdglich, Gber die
Bestimmung der Marker in der NRY auf Haplotypen zu schlieRen und damit

Verwandtschaftsverhaltnisse zu rekonstruieren. (Arnemann 2019)

Hat man eine Reihe verschiedener Haplotypen ermittelt, Iasst sich mit dieser Information eine
Phylogenie ableiten, die eine Interpretation im Zusammenhang mit der verwandtschaftlichen
Entwicklung einer Population gestattet (Jobling und Tyler-Smith 1995). Molekulargenetisch

verwandte Haplotypen werden in Haplogruppen assoziiert.
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1.3. Status quo der molekulargenetischen Typisierung von

Hengstlinien anhand Y-chromosomaler Marker

In der Forschung zu menschlichen Populationen und deren Verwandtschaftsverhaltnissen
bedient man sich der dort schon fest etablieten Untersuchung Y-chromosomaler und
mitochondrialer DNA-Polymorphismen (Underhill und Kivisild 2007).

Die Erforschung geeigneter Marker fur die Erstellung paternaler Genealogien bei Pferden
wurde durch die ungewdhnlich geringe Sequenzdiversitat der untersuchten Y-Chromosomen
verzdgert (Wallner et al. 2004). Der Durchbruch erfolgte im Jahr 2013, als Wallner et al. mittels
Next Generation Sequencing (NGS) erstmals zwei Haplotypen von Przewalski-Pferden und
sechs Haplotypen von domestizierten Pferden verschiedener Rassen nachwiesen (Wallner et
al. 2013).

Auf diesen Erkenntnissen bauend flihrte man die Forschungsarbeit in einer Publikation aus
2017 fort. Hierfir wurde die DNA von 52 Hengsten 21 verschiedener Rassen, eines Esels und
eines Przewalski-Pferdes bearbeitet. Mithilfe von NGS wurden die DNA-Sequenz der nicht-
rekombinierende Region des Y-Chromosoms Uber eine Gesamtlange von 1,3 Millionen Basen
zwischen den untersuchten Individuen verglichen, um Informationen Uber die
Basenvariationen zu ermitteln. So war es méglich, bei Hauspferden 53 neue Varianten zu
detektieren, die mit den zuvor entdeckten Varianten insgesamt 24 Haplotypen bildeten. Esel
und Przewalski-Pferd stellten mit ihren Haplotypen in der Struktur AufRengruppen dar.
Zusatzlich wurde gezeigt, dass die meisten der modernen, hochgeziichteten Pferderassen von
einigen wenigen orientalischen Hengsten abstammen. Die Haplotypen ihrer Nachkommen
werden in der sogenannten ,Krongruppe“ zusammengefasst. Die ausgesprochen deutliche
Pravalenz dieser Krongruppe weist auf eine weit verbreitete Zucht mit wenigen aus dem Orient
importierten Hengsten hin, die die autochthonen europaischen Haplotypen verdrangten.
Wenige nordeuropaische Robustrassen, die von diesen Einfliissen weitgehend isoliert blieben,

besitzen Haplotypen abseits der Krongruppe. (Wallner et al. 2017)
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Felkel et al. analysierten in einer Arbeit aus 2018 weitere 52 Proben von flnf europaischen,
zwei amerikanischen und sieben asiatischen Rassen. Wahrend fir die amerikanischen und
europaischen Rassen bereits bekannte Haplotypen innerhalb der Krongruppe ermittelt werden
konnten, wurden fUr die asiatischen Rassen insgesamt acht neue Haplotypen bestimmt. Drei
davon befinden sich ebenfalls in der Krongruppe, die anderen auf3erhalb davon. Anders als
bei der Krongruppen-Population blieben viele entfernt verwandte Hengstlinien dieser

asiatischen Rassen bis in die Gegenwart erhalten. (Felkel et al. 2018)

In einer weiteren Publikation legte man den Fokus besonders auf chinesische Pferde
mongolischer Abstammung. Drei von fiinf Populationen wiesen starke Einfliisse von Hengsten
aus der Krongruppe auf, wohingegen die anderen zwei Populationen davon relativ unberthrt
waren. Die ermittelten Haplotypen einiger Individuen jener beiden Gruppen zeigen eine

Verwandtschaft zu arabischen Pferden auf. (Han et al. 2019)

Eine umfangreiche Analyse von Felkel et al. 2019, basierend auf einer erweiterten
Referenzsequenz von 5,8 Millionen Basenpaaren und auf 130 Individuen verschiedener
hochgeziichteter und landlicher Pferderassen aus aller Welt, konnte der
Haplotypenphylogenie zahlreiche Details hinzufliigen (Felkel et al. 2019). Alleine in der auf ein
Alter von etwa 1000 bis 2000 Jahren datierten Krongruppe wurden insgesamt 58 verschiedene
Haplotypen festgestellt, die sich in verschiedene Haplogruppen versammeln lassen: Ast H, Ast
Aund Ast T.

Die Haplogruppe H teilt sich in zwei weitere Aste, Haplogruppe Hc mit einem Chakouyi-Pferd

und Haplogruppe Hs mit Sorraias, Lipizzanern und nordafrikanischen Berberpferden.

Die hochste Haplotypenvielfalt auf Ast A besitzt die Haplogruppe Ao, in der sich arabische
Pferde, Noriker, Marwaripferde neben Dilmenern und Trakehnern finden. Verschiedene
Kaltblutpferderassen sind gemeinsam mit Connemara Ponys in der Haplogruppe Ad
anzutreffen und Mangalarga Marchadors besetzen mit der Haplogruppe Am einen eigenen

Zweig.

Der Groliteil der bisher untersuchten Individuen fallt jedoch in die Haplogruppe T, worin einige
der klassischen Veredlerrassen inklusive der drei Grindervater des englischen Vollbluts zu
finden sind. Mittels Pedigreeabgleich konnte festgestellt werden, dass die Haplogruppe Tb-d

alleine Darley Arabian (~1700) und seinen Nachfahren zuzuschreiben ist, wo beispielsweise
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der Hengst Whalebone (1807, Euston Hall Stud) zu Tb-dW1 oder Bacchus (1861) zu Tb-dW2
beigetragen hat. Fir Nachkommen Byerly Turks (1679) hingegen ist die Haplogruppe Tbh-oB1,
fur jene des Godolphin Barb (~1724) die Haplogruppe Tb-oB3b bestimmt worden. Diese
Verhaltnisse sind in Abb. 6, entnommen aus Felkel et al. 2019, aufgeschlusselt. Weiters sind
noch Araber, Freiberger, Achal Tekkiner und Morgan Horses in den vielfaltigen

Verzweigungen des T-Astes zu finden. (Felkel et al. 2019)

Wie in Abb. 6 dargestellt, konnte durch den Vergleich der Untersuchungsergebnisse mit den
Pedigrees eine jahrhundertealte Debatte um die Abstammung des Hengstes Galopin (1872,
Lincolnshire) aufgeklart werden. Als angebliche Nachfahren des Eclipse (1764, Cranborne
Lodge Stud) hatten Galopins Abkémmlinge der Haplogruppe Tb-d angehéren miussen,
tatsachlich aber sind sie in der Haplogruppe Tb-oB1 zu finden, die Byerly Turk begriindete.
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Abbildung 6 Die Genealogien der drei Grindervater des englischen Vollblutes. Abbildung

entnommen aus (Felkel et al. 2019).

a) zeigt die Haplogruppe Tb, wobei die Haplotypen als Kreise dargestellt sind und die GréRe

der Kreise mit der Anzahl der Proben korreliert. Sowohl die Marker (in roter Schrift) und die

Haplotypen als auch drei zugeordnete Rassen sind in der Grafik bezeichnet. Grafik b) stellt

die Pedigrees der untersuchten mannlichen Nachkommen der englischen Vollbluthengste

Godolphin Arabian, Byerley Turk und Darley Arabian der Haplotypenstruktur aus a)

gegenuber.
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Abbildung 7 Die Haplotyp-Struktur in Form eines Stammbaumes, wie sie Felkel et al. 2019
ermittelten (Felkel et al. 2019).

Die Farben und Buchstaben kennzeichnen die ermittelten Haplogruppen und hinter den
Klammern mit den Bezeichnungen der untersuchten Proben sind jene Pferderassen

aufgefuhrt, die dort gefunden wurden.
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AulRerhalb der Krongruppe finden sich zahlreiche, teilweise entfernt verwandte Haplotypen,

die oft nur in einer oder wenigen verschiedenen Pferderassen vorkommen.

Ast | enthalt Islander, J die koreanischen Jeju-Pferde, Y die russischen Yakuten und M nur
mongolische Pferde. Haplogruppe N wurde fir norwegische Fjordpferde, Shetlandponys und
nordschwedische KaltblUter detektiert. (Felkel et al. 2019)

Die letzte Haplogruppe, Ast O, separiert sich bereits sehr friih (laut Felkel et al., 2019 passierte
die Auftrennung vor 13 000 Jahren) von allen anderen Haplogruppen und markiert die
entferntesten Haplotypen. In dieser Haplogruppe sind die drei Haplotypen Oa-a, Oa-b und Ob
enthalten, die in Pferden mongolischer Abstammung und Yakuten gefunden wurden. (Felkel
etal. 2018)

Fir verschiedene asiatische Pferderassen wurde in einer Arbeit aus 2020 ein weiterer Ast R
entdeckt, dessen Ursprung sich bei der Abzweigung des N-Astes befindet. Zudem konnte ein
Zusammenhang zwischen basalen Knotenpunkten und einigen der untersuchten Rassen

aufderhalb der Krongruppe hergestellt werden. (Chilla 2020)

Eine aktuelle Arbeit aus 2021 fugte der Haplotyp-Struktur im Bereich des A- und T-Astes
mehrere, bisher seltene Haplotypen hinzu. Als Basis wurden verschiedene Pferderassen aus

Griechenland und dem Nahen Osten verwendet (Schug 2021).

Die Abbildungen 6 und 7 zeigen die eben abgehandelten Sachverhalte. Die auf diesen
Informationen aufbauende und im Zuge dieser Arbeit erstellten Haplotypen-Struktur findet sich
in Abb. 11.
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Tabelle 1 Haplotypen und Beispiele flr Pferderassen in denen sie detektiert wurden.

Die Originalarbeit, in der ein Haplotyp mit einer bestimmten Pferderasse assoziiert wurde, ist

in Klammer gesetzt.

Haplogruppe | Haplotyp | Pferderasse
@) Oa-a Mongolisches Pferd (Felkel et al. 2018)
Oa-b Yakut (Felkel et al. 2018)
Ob Mongolisches Pferd (Felkel et al. 2018)
N N Norwegisches Fjordpferd, Shetlandpony (MUhlberger 2019)
R R Asiatische Pferderassen (Chilla 2020)
M M Mongolisches Pferd (Felkel et al. 2018)
I I Islander (Fey 2018)
J J Jeju-Pony (Felkel et al. 2018)
Y Y Yakut (Felkel et al. 2018)
H H Sorraia, Lipizzaner (Wallner 2019)
T Tb-1 Andravida, Armenisches Pferd, Kaspisches Kleinpferd, Pindos
Pony, Tushuri (Schug 2021)
Th-dM Standardbred, Morgan Horse (Wallner 2019)
Thb-dW1 | Warmblutpferde, Quarter Horse (Wallner 2019)
Th-dW2 | Warmblutpferde, Quarter Horse (Wallner 2019)
Tb-dW3 | Warmblutpferde, Quarter Horse (Wallner 2019)
Tbh-oB Warmblutpferde, Quarter Horse, Freiberger (Wallner 2019)
Th-oL Warmblutpferde, Morgan Horse, Lipizzaner (Wallner 2019)
A Ad Skyros Pony (Schug 2021)
Ad-b Shire Horse, Friese, Schleswiger Kaltblut, Dartmoorpony
(MUhlberger 2019)
Ad-h Pindos Pony (Schug 2021)
Ad-hA1 Suddeutsches Kaltblut, Rheinisch-Deutsches Kaltblut, Murgese
(Wallner 2019)
Ad-hB Noriker (Wallner 2019)
Ad-hC Haflinger (Wallner 2019)
Ao-aA1b | modernes arabisches Vollblut (Wallner 2019)
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1.4. Fragestellung und Ziele dieser Arbeit

Die vorliegende Arbeit soll Potential und Limitierungen der Charakterisierung mannlicher
Genealogien von Pferden mittels bereits bekannter SNPs und InDels darstellen. Die Y-
Haplotypen mannlicher Pferde werden aus DNA-Proben mittels KASP™-Technologie

ermittelt.
Es werden drei Szenarien beleuchtet:

1. Bei der seit der Grindung sorgfaltig rein gezlchteten Rasse der Orlow Traber sind alle
heute lebenden Tiere in der vaterlichen Linie auf ein einziges mannliches Grindertier
zurlckzufihren. Es liegen lickenlose Pedigrees vor, durch die sich die mannlichen Linien bis

zu jenem Grunderhengst verfolgen lassen.

2. Trakehner besitzen eine aufierordentlich lange und ereignisreiche Vergangenheit, die
gesellschaftliche Umbriiche und Kriege einschlie®t. Wahrend die Urspriinge verhaltnismafig
unklar sind, wurde die Zucht spater hinsichtlich Leistung forciert und systematisch mit
Pedigrees dokumentiert. Der Einfluss orientalischer Hengste ist grol3 und pragte diese Rasse

mafgeblich.

3. Lokale Landrassen wie die Yakuten oder Mesener Pferde wurden und werden bis heute
weniger intensiv zlchterisch bearbeitet. Es sind nur lickenhafte Pedigreeaufzeichnungen
vorhanden. In vorangegangenen Arbeiten zeigte sich, dass sich vor allem in den Yakuten

Haplotypen abseits der Krongruppe finden.

In dieser Arbeit wird untersucht, wie die Untersuchung der Y-Haplotypenvariationen in
Zusammenhang mit den obigen Szenarien nutzbar ist, welche Aussagen damit zu treffen sind
und welche Einschrankungen zu erwarten sind. Weiters werden die Mdglichkeiten bezuglich
der Kombination des Verfahrens mit den dazugehoérigen Pedigrees hochgezichteter

Pferderassen ausgelotet.

Im Werdegang vieler anderer Pferderassen findet sich in mehr oder weniger abgewandelter
Form eines dieser drei Szenarien wieder, wodurch sich Vergleichsmoéglichkeiten mit den in

dieser Arbeit untersuchten Pferderassen ergeben.
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2. Material und Methoden
2.1. Material

2.1.1. Chemikalien und Reagenzien

Tabelle 2 Verwendete Chemikalien und Reagenzien

Produkt

Hersteller

Tris(hydroxymethyl)-aminomethan (Tris)

Sigma-Aldrich®, Osterreich

EDTA

Roth®, Osterreich

2xKASP™ Master mix

LGC genomics, GroRbritannien

KASP™ Assay mix

LGC genomics, GroRbritannien

Nexttec™ 1-step DNA Isolation Kit for

Tissue & Cells

Nexttec™ Biotechnologie GmbH,

Deutschland

Haarwurzelproben (Mahne) von Pferden

aus Privatbesitz

Blutproben von Pferden

aus Privatbesitz

2.1.2. Gerate und Werkzeuge

Tabelle 3 Verwendete Gerate und Werkzeuge

Produkt

Hersteller

Thermomixer

Eppendorf, Osterreich

Thermoblock

DITABIS, Deutschland

Tischzentrifuge

Eppendorf, Osterreich

Plattentischzentrifuge

Labnet, U.S.A.

Vortexer

IKA®, Deutschland

Pipetten

Gilson®, U.S.A.; Coming®, U.S.A.

elektronische Pipette

Eppendorf, Osterreich

CFX Real-Time System 1000 Touch®

Bio-Rad, U.S.A.




2.1.3. Materialien

Tabelle 4 Verwendete Materialien
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Produkt

Hersteller

Pipettenspitzen

Sarstedt, Deutschland

Combitips advanced® 0,1ml

Eppendorf, Osterreich

Safe Seal Reagiergefal® 2ml

Sarstedt, Deutschland

,nexttec™ clean Colums*

Nexttec™ Biotechnologie GmbH,

Deutschland

,nexttec™ collection Tubes*

Nexttec™ Biotechnologie GmbH,

Deutschland
Bio-Rad, U.S.A.
Bio-Rad, U.S.A.

Hard-Shell® PCR plates, 96-well, white

Microseal® ,B‘ seal Seals

2.1.4. Software und Programme

Tabelle 5 Verwendete Software und Programme

Software-Programm Hersteller
MS Excel® 2016

MS Word® 2016

MS PowerPoint® 2016
Bio-Rad CFX-Manager 3.1®

Microsoft Corporation, U.S.A.

Microsoft Corporation, U.S.A.

Microsoft Corporation, U.S.A.
Bio-Rad, U.S.A.

2.1.5. Proben

Alle Haarproben wurden von Liliya V. Kalinkova, tatig im Labor fur Genetik des All-Russian
Research Institute for Horse Breeding (Institutsdirektoren: A. M. Zaitsev und V. V. Kalashnikov;
Adresse: 391105, Ryazan Region, Rybnovsky District, Divovo settlement) und Prof. Dr.
Nataliia Anatolievna Zinovieva, Institutsdirektorin des L.K. Ernst Federal Science Center for
Animal Husbandry, Federal Agency of Scientific Organizations (Adresse: 142132, Moscow
Region, Podolsk Municipial District, Dubrovitsy 60) Verflgung gestellt. Die
Einverstandniserklarungen der jeweiligen Besitzer und Besitzerinnen liegen den russischen
Kollaborateuren und Kollaborateurinnen vor und die Beprobung wurde durch die Ethik- und

Tierschutzkommission der Veterinarmedizinischen Universitat Wien genehmigt. Die Entnahme



21

der Haare inklusive der Wurzeln geschah unter der Einhaltung der russischen
Tierschutzgesetze.

Weiters wurden von Liliya V. Kalinkova und Prof. Dr. Nataliia Anatolievha Zinovieva
gesamtgenomische DNA-Proben, isoliert aus Haar oder Blut, zur Verfugung gestellt. Diese
Proben wurden im Rahmen friherer Studien von den Kollaborateurinnen gesammelt und die

DNA isoliert. Samtliche Proben wurden anonymisiert.

Untersucht wurden 73 mannliche Pferde vier verschiedener Rassen. Von 63 standen
Haarwurzelproben zur Verfligung und fir 10 Proben stand bereits isolierte genomische DNA
aus Blut- oder Haarproben zur Verfligung. Tab. 6 veranschaulicht die Verhaltnisse der Anzahl

der Haarwurzelproben und der DNA-Proben der einzelnen Rassen.

Tabelle 6 Verteilung der Proben auf die Pferderassen

Pferderasse Anzahl Haarwurzelproben Anzahl DNA-Proben
Orlow Traber 16 -
Trakehner 23 -
Mesener Pferde 12 -
Yakuten 12 10
Gesamt 63 10

Bereits typisierte Proben aus dem Pool von Mag. med. vet. Doris Rigler dienten als Kontrollen
fir die Allelbestimmung. Genomische DNAs weiblicher Tiere wurden als Negativkontrollen

verwendet.
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2.2. Methoden

2.2.1. DNA-Isolation mit nexttec
Fur die DNA-Isolierung aus Pferdehaarproben wurde der ,Nexttec™ 1-step DNA Isolation Kit

for Tissue & Cells* benutzt.
1) Vorbereiten der Proben

Ca. 20 Haarwurzeln kamen in ein Tube (,Safe Seal Reagiergefal3®). Hierfir wurden die Haare
etwa einen Fingerbreit oberhalb der Wurzel mit einer Schere durchtrennt. Die Haarwurzeln

sollten sich méglichst am Boden des Tubes befinden.

Nach jeder Probe wurden alle Werkzeuge und Flachen, die mit Proben-DNA in Berihrung

gekommen sein konnten, mit Ethanol gereinigt.
2) Zelllyse

Es wurden 150 pul Lysis Puffer in jedes Tube mit Haarproben pipettiert. Bei einer Temperatur
von 56 °C, einer Drehzahl von 800 rpm und einer Dauer von zwei Stunden hat der Verdau in

einem Warmeschuttler stattgefunden.

Tabelle 7 Zusammensetzung des Lysis Puffers

Reagens Menge
Proteinase K (10 mg/ml) 10 pl
Buffer G 140 pl
Lysis Puffer Gesamtvolumen 150 ul

3) Vorbereitung der Saulen

350 pl Prep-Solution wurde auf ein Saulchen (,nexttec™ clean Colums®) pipettiert und
anschlief3end fir finf Minuten bei Raumtemperatur inkubiert.

Dieses Tube wurde danach eine Minute lang bei einer relativen Zentrifugalbeschleunigung von
350 rcf zentrifugiert. Nachfolgend wurde die Saule in ein neues Tube (,nexttec™ collection

Tubes®) gesteckt und das Alte verworfen.
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4) DNA-Isolation

100 pl des Verdaus (aus Schritt 1) wurden auf das vorbereitete Saulchen aufgebracht und drei
Minuten lang bei Raumtemperatur inkubiert. Danach wurden die Saulchen eine Minute lang

mit einer relativen Zentrifugalbeschleunigung von 700 rcf zentrifugiert.

Fir die spatere Verwendung wurden die DNA-Proben mit 100ul Tris-EDTA verdinnt und bei

einer Temperatur von -20 °C eingelagert.

2.2.2. Prinzipien der KASP™-Technologie und Real-Time PCR

Die im Zuge dieser Arbeit durchgefuhrte kompetitive allel-spezifische PCR (KASP™) ist ein
bereits seit vielen Jahren benutztes fluoreszenzbasiertes System zur Detektion und
Quantifizierung von Variationen der Nukleotidsequenz. SNPs oder InDels kénnen mit dieser
Methode gescreent werden. Die hohe Flexibilitdt des Systems erlaubt die Analyse tierischer,
menschlicher und pflanzlicher DNA fir jegliche ausgewahlte SNPs oder InDels. (He et al.
2014)

Alle in dieser Arbeit verwendeten KASP™ Assays und der 2xKASP™ Mastermix stammen
von der Firma LGC Genomics. Die Real-Time PCR wurde mit dem CFX Real-Time System
1000 Touch® von Bio-Rad nach der vom Hersteller empfohlenen Vorgehensweise

bewerkstelligt.

Drei Komponenten sind nétig, um die Genotypisierung zu ermdéglichen: Ein SNP-spezifischer
Assaymix und der universelle KASP™ Mastermix werden zur genomischen DNA des zu
untersuchenden Tieres hinzugefligt. AnschlieRend erfolgt die Real-Time PCR, welche mit

einer Endpunktmessung der fluoreszierenden Farbstoffe abschlieft.

Bestandteile des KASP™ Assaymix sind zwei unterschiedliche allelspezifische forward Primer
und ein universeller reverse Primer. Die allelspezifischen Primer sind am 5-Ende jeweils mit
einer bestimmten Sequenz versehen ("tail sequence"), die mit einer fluoreszenzmarkierten
Sonde [FAM (6-Carboxy-Fluorescein) und HEX (Hexachloro-Fluorescein)] reagieren. Dabei
kénnen die Amplikons der beiden forward Primer an dem auf diese Weise entstehenden "HEX-

" oder "FAM-Fluoreszenzsignal" unterschieden werden. (LGC Limited 2015)
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2.2.3. Durchfuhrung der KASP™-Technologie und Realtime-PCR

1) Vorbereitung der PCR

Vor jedem Lauf wurden sowohl die zu untersuchenden DNA-Proben, Positiv- sowie

Negativkontrollen und die zu testenden Marker nach reiflicher Uberlegung ausgewahlt.

AnschlieRend wurden die Mengen fur den KASP™-Assaymix und 2xKASP™ mittels einer

Excel®-Tabelle berechnet. Es empfiehlt sich, den Mastermix mit ca. 10% Uberschuss zu

berechnen, da durch das Pipettieren Volumen verloren geht.

Abbildung 8 Beispiel einer Excel®-Datei nach Mag. med

. vet. Doris Rigler.

Berechnet wurde das Volumen des Mastermix flir zwei SNPs (fWU und rG) fur jeweils 34

Proben und die notwendigen Kontrollen.

2) Herstellung des KASP™-Mastermix

Die im ersten Schritt berechneten Volumina fur KASP Assaymix und 2x KASP Mastermix

wurden in ein Tube pipettiert, danach gevortext, zentrifugiert und kaltgestellit.

[ Stock Final Component x 1 xn | KASPJS3 20190206
45
DNA 3,00 neuer Name fam hex
2xKASP 3,00 135,00 kGH fWU_T_0 fWU_A_1
rG_A_O G_G_1
KASPassaymix 0,084 3,78
EV 6,08
aliquot 3,08
PCR conditions: read step
94°C 94°C 61°C -0,6/cycle 94°C 55°C 37°C
15 min 20 sec 1 min 20 sec 1 min 1 min
10x
27x
wu G
5 6 8 1 12

Y_PR_03_103 Y_PR_03_111 Y_PR_03_119 Y_PR_03_129 VPRO3-136 |ntc Y_PR_03_103 Y_PR_03_111 Y_PR_03_119 Y_PR 03 129 [¥-PR63-336 [ntc
Y_PR_03_104 Y_PR_03_112 Y_PR_03_120 Y_PR_03_130 Y_PR 03137 |ntc v_PR_03_104 Y_PR_03_112 Y_PR_03_120 Y_PR_03 130 |Y_PR_03_137 |ntc
Y_PR_03_105 v_PR_03_113 v_PR_03_121 Y_PR_03_131 Y_PR_03_138 Y_PR_03_105 Y_PR 03 113 Y_PR_03_121 Y PR 03 131 |V_PR 03 138
Y_PR_03_106 Y_PR_03_114 Y_PR_03_124 Y_PR_03_132 fam_kO Y_PR_03_106 Y_PR_03_114 Y_PR_03_124 Y_PR_03_132 _[fam_KO
Y_PR_03_107 Y_PR_03_115 Y_PR_03_125 Y_PR_03_133 fam_kO Y_PR_03_107 Y_PR_03_115 Y_PR_03_125 Y_PR03 133 [fam_kO
Y_PR_03_108 Y_PR_03_116 Y_PR_03_126 V_PR_03_134 hex_KO Y_PR_03_108 Y_PR_03_116 Y_PR_03_126 Y_PR03 134 |hex_kO
Y_PR_03_109 Y_PR_03_117 Y_PR_03_127 Y_PR_03_135 hex_KO Y_PR_03_109 Y_PR_03_117 Y_PR_03_127 Y_PR 03135 |hex KO
Y_PR_03_110 V_PR_03_118 Y_PR_03_128 Y_PR_03_136 female Y_PR_03_110 Y_PR 03 118 Y_PR 03_128 Y_PR 03 136 [female

[fam_ko Jhex_Kko! [fam_ko Jhex_ko! |

Y_PR_03_122 Y_PR_04_011 Y_PR_03_122 Y_PR_01_002

Y_PR_03_123 Y_PR_04_013 Y_PR_03_123 Y_PR_01_009
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3) Beflllung der 96-well-Platte

Nun wurden die Wells jeweils mit 3,084 yl Mastermix und 3 ul der zu untersuchenden DNA-
Probe befillt. Dies geschah entsprechend des im Vorhinein ausgearbeiteten Schemas,
wonach Proben unbekannter und bekannter Haplotypen (FAM-/HEX-Positivkontrollen),
Proben weiblicher Tiere (Negativkontrollen) und Leerlaufproben (ntc) verwendet wurden. Als
Leerlaufprobe diente Tris-EDTA.

Tabelle 8 Zusammensetzung des Reaktionsvolumens

Substanz Menge/Well
DNA 3l
2xKASP 3ul

KASP Assaymix 0,084 ul
gesamtes Reaktionsvolumen | 6,084 pl

4) Weitere Behandlung der 96-well-Platte

Nach der Befullung wurde die Platte mit einer Microseal®-Folie zugeklebt und kurz
zentrifugiert. Um die darin enthaltenen Substanzen mdglichst wenig zu schadigen, wurde die

Platte danach durch Abdeckung vor Licht geschitzt und auf Eis gestellt.
5) Real-Time PCR Lauf

Benutzt wurde das CFX Real-Time System 1000 Touch® von Bio-Rad. In Tab. 9 befindet sich

jenes Protokoll, das gemal den Empfehlungen des Herstellers verwendet wurde.

Tabelle 9 Real-Time PCR-Protokoll

Schritt | Beschreibung Temperatur | Zeit Anzahl
Zyklen
1. Aktivierung 94 °C 15 min ein Zyklus
2. Denaturierung 94 °C 20s zehn Zyklen
Primerhybridisierung, | 61-55 °C 60 s (Senkung um 0,6°C pro
Elongation Zyklus)
3. Denaturierung 94 °C 20s 26 Zyklen
Primerhybridisierung, | 55 °C 60 s
Elongation




6) Recycle-Zyklus

Genugte das in Schritt 5) beschriebene PCR Protokoll nicht, um eine auswertbare
Alleldiskriminierung zu erreichen, schlossen sich ein oder mehrere Recycle-Zyklen an. Das

Protokoll fur diesen Recycle-Zyklus ist in Tab. 10 angefuhrt.

Tabelle 10 Recycle-Zyklus Protokoll
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Elongation

Schritt Temperatur Zeit Anzahl Zyklen
Denaturierung 94 °C 20s drei Zyklen
Primerhybridisierung, | 57 °C 60 s
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7) Auslesen der Platte und Auswertung der Daten

Sind alle Zyklen abgeschlossen, misst das Gerat das Fluoreszenzsignal und stellt die Daten
mittels des Bio-Rad CFX Manager 3.1® graphisch als Streudiagramm dar. Diese Rohdaten
wurden zwecks weiterer Analyse in eine Excel®-Datei exportiert. Die Kontrollen dienten als

Referenz zur Zuordnung des Genotyps zu der jeweiligen Probe.

Allelic Discrimination
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< 3500 .
&
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RFU for Allele 1 - FAM

Abbildung 9 Beispiel eines Streudiagramms. Untersucht wurde der Marker rX.

Auf der X-Achse werden die Werte des FAM-Fluoreszenzsignals, auf der Y-Achse die Werte
des HEX-Fluoreszenzsignals angefuhrt. Basierend auf dem Clustering findet die
Kategorisierung der Allele statt. Jedes Symbol steht fur eine einzelne Probe. Emittiert eine
Probe verstarkt das FAM-Signal, so wird dieser die Benennung ,Allel 1“ zugeteilt und als
oranger Kreis visualisiert. Eine Probe mit einem HEX-Signal ist entsprechend ,Allel 2“ und
erscheint als blaues Quadrat. Besitzt eine Probe beide Allele, so wird diese als heterozygot

bezeichnet und in der Grafik als griines Dreieck dargestellt (in Abb. 9 nicht sichtbar).

Wurde keines der beiden Signale festgestellt, weist das Programm jenen Proben eine

schwarze Raute zu.
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Well Sample Call RFU1 RFU2

A05 fam_KO Allele 1 6247,68 254424
Ho4 fam_KO Allele 1 6696,11  2593,94
D05 female No Call 419721 2570,28
BO5 hex_KO Allele 2 4054,82  4708,87
co5 hex_KO Allele 2 4005,07  4640,31
EO05 ntc No Call 4056,85  2569,20
F05 ntc No Call 4096,74  2536,87
BO3 P080293/0 Allele 1 rC_T_0 675821  2582,58
co3 Y_PR_03_103 Allele 1 rC_T_0 6618,06  2571,61
D03 Y_PR_03_104  Allele 1 rC_T_0 6833,90  2573,12
E03 Y_PR_03_105 Allele 1 rC_T_0 6476,29 255469
F03 Y_PR_03_106 No Call rC_NO_CALL  4011,88 247643
GO03 Y_PR_03_107  Allele 1 rC_T_0 6542,25 259117
HO3 Y_PR_03_108 Allele 1 rC_T0 5952,30  2444,38
A04 Y_PR_03_109  Allele 1 rC.T0 603558  2408,23
BO4 Y_PR_03_110  Allele 1 rC_T_0 5360,23  2304,75
Co4 Y_PR_03_111  Allele 1 rC_T_0 6941,11 266561
D04 Y_PR_03_114  Allele 1 rC_T_0 6847,01 263437
E04 Y_PR_03_115  Allele 1 rC_T_0 681597 262427
Fo4 Y_PR_03_116  Allele 1 rC_T_0 6443,14 253255
G04 Y_PR_03_117  Allele 1 rC.T_0 6420,48  2558,45
A01 Y_PR_03_119 Allele 2 rC_C_1 4026,98  4596,78
BO1 Y_PR_03_120 Allele 2 rC_C.1 3983,00 421198
co1 Y_PR_03_121  Allele 2 rC_C_1 401137 444594
D01 Y_PR_03_124  Allele 2 rC_C_1 3972,75  4650,38
EO1 Y_PR_03_125 Allele 2 rC_C_1 3982,31  4626,09
FO1 Y_PR_03_126 Allele 2 rC_C_1 3969,90 446546
GO1 Y_PR_03_127 Aliele 2 rC_C_1 4030,60  4772,33
HO1 Y_PR_03_128 Allele 2 rC_C_1 3904,77  4539,26
A02 Y_PR_03_130 Allele 2 rC_C_1 407552 443837
B02 Y_PR_03_131 Allele 2 rC_C_1 4099,17  4606,00
C02 Y_PR_03_132 Allele 2 rC_C_1 4059,49 467217
D02 Y_PR_03_133  Allele 2 rC_C_1 406591 445930
E02 Y_PR_03_134  Allele 2 rC_C_1 3977,96  4362,82
F02 Y_PR_03_135 Allele 2 rC_C_1 4010,67  4461,85
G02 Y_PR_03_136  Allele 2 rC_C_1 410560  4704,99
HO2 Y_PR_03_137  Allele 2 rC_C_1 3978,27  4277,33
AO3 Y_PR_03_138  Allele 2 rC_C_1 4090,83  4456,54

KASPO5

Allel 1 =fam rC_T_0
Allel 2 = hex rC_C_1

Abbildung 10 Beispiel fur die tabellarische Excel®-Darstellung der Daten. Untersucht wurde
Marker rC.

In der vierten Spalte von Abb. 10 werden die detektierten Signale ,Allele 1 und 2' in die

jeweiligen Varianten des Polymorphismus transformiert. Als erstes steht die Bezeichnung des
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untersuchten Markers (rC), an zweiter Stelle befinden sich die Sequenzvarianten
beziehungsweise eine Abkirzung. Hier erkennt man, ob der untersuchte Marker ein SNP (ein
einziger Buchstabe), eine Insertion oder eine Deletion (eine Kombination aus zwei bzw. drei
Buchstaben) ist. Der Wert ,_1“ an dritter Stelle bedeutet, dass das untersuchte Individuum die
abgeleitete Version des Allels tragt. Findet man stattdessen ,_0“ vor, so bedeutet das das
Gegenteil, namlich das Individuum tragt das usrpungliche ,anzestrale’ Allel. Tab. 11
veranschaulicht diese Verhaltnisse mit Beispielen. Die Zusammensetzung der Allelvarianten
an mehreren Markern ermdglicht es, das Individuum einem bestimmten Haplotypen

zuzuordnen.

Tabelle 11 Benennung von Allel 1 und Allel 2 der Marker rC, rY und rD.

Allel SNP Insertion Deletion
Allel1 |rC_T_0 |rY_ ACC O |rD_TTO
Allel2 [rC_ C 1 [rY_AC_1 D T 1

2.2.4. Verwendete Marker

Insgesamt wurden in dieser Arbeit 50 verschiedene Marker untersucht. Diese sind in Tab. 12
tabellarisch und in Abb. 11 als Haplotyp-Struktur visuell angefuhrt. 44 jener Marker sind
mittlerweile im Routineeinsatz. Die Marker fAAC, fUZ, fXR, sAl, sAS und sDB wurden in dieser

Arbeit erstmalig verwendet. Die Nukleotidsequenzen der Marker finden sich im Anhang.

Anhand vorangegangener Untersuchungen, der zuchterischen Aufzeichnungen und des

Phanotyps der jeweiligen Rassen erfolgte die Auswahl der verwendeten Marker.

Sowohl die Zuchtgeschichte als auch die dazugehdrigen Pedigrees der Trakehner und Orlow
Traber weisen auf eine mafigebliche Beeinflussung durch englische Vollbluthengste und
arabische Hengste hin. Basierend auf der Haplotypenphylogenie aus Felkel et al. 2019 wurden
die geeigneten Marker fur die Typisierung ausgewahlit. (Felkel et al. 2019) Zuerst wurde
zwischen T- und Ao-Haplogruppe differenziert, indem die Marker rA und rX untersucht wurden.
Ergab die Analyse eines Tieres das abgeleitete Allel fir die Marker rA_A_1 bzw. rX_G_1, so

wurden die Untersuchungen entlang des T- bzw. des Ao-Astes weitergefuhrt.

Es ist darauf hinzuweisen, dass vertiefende Untersuchungen des Haplotyps Tb-oB im Rahmen
dieser Arbeit nicht veranlasst wurden, da hierfir eine spezielle Analyse der Mikrosatelliten

noétig ist. An einem spateren Zeitpunkt fand die weitere Differenzierung der betreffenden zwei
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Proben durch Mag. med. vet. Doris Rigler jedoch statt und die Ergebnisse flie3en nun in den

vorliegenden Datensatz ein. (s. Abschnitt 3.2.)

Da es uber die Zuchthistorie der Yakuten und Mesener Pferde vergleichsweise wenige
Informationen gibt, musste eine relativ gro3e Anzahl an Markern verwendet werden. Gewisse
Anhaltspunkte lieferten die von Mag. med. vet. Doris Rigler bereits durchgefiihrten

Typisierungen einzelner Individuen.

Begonnen wurde die Analyse der Mesener Pferde deshalb bei der A- bzw. Ad-Haplogruppe
mit den SNPs rW, rAF und rAE. Jene Individuen, die keine Haplotypen dieser Gruppen
besalen, wurden in weiterer Folge auf Marker des T-Astes, sowie auf Aste auRerhalb der

Krongruppe getestet.

Bei den Yakuten wurde als Erstes Uberprift, ob sie SNPs der Krongruppe aufwiesen, indem
Marker rund um die Ursprungsgebiete der A- und T-Aste getestet wurden. Diese waren rAX,
rAY, rA und fXK. Da die Yakuten mehr noch als die Mesener Pferde Haplotypen abseits der
modernen Varianten besitzen zu scheinen, fokussierte sich die Untersuchung auf mehrere
Marker entlang des Hauptastes, welcher zur Krongruppe fiihrt, sowie auf viele Seitenzweige
dieser (Siehe Ubersichtsabbildung 11).

Eine Eigenheit unter den in dieser Arbeit verwendeten Y-chromosomalen Markern weisen
Marker rD und fAAC auf. Aufgrund der hochgradigen Sequenzhomologie zu Regionen des X-
Chromosoms (s. Abschnitt 1.2.) gibt auch der Allelstatus des X-chromosoms ein Signal und
es kann sowohl zu homozygoten als auch heterozygoten Kombinationen kommen. Bei der
Ermittlung der KASP Ergebnisse muss daher ein besonderes Augenmerk auf den Abgleich mit

den FAM-/HEX-Positivkontrollen gelegt werden.
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Abbildung 11 Vereinfachte Haplotyp-Struktur modifiziert nach Felkel et al. 2019 (Felkel et al.
2019).

Gezeigt werden nur jene Haplotypen auf die in dieser Arbeit untersucht wurde sowie die
zugrundeliegenden Marker. Die farbigen Kreise markieren die einzelnen Haplogruppen. Jeder
Kreis stellt einen eigenen Haplotyp (schwarze Schrift) dar. Die Marker sind in roter Schrift
dargestellt und in dieser Arbeit erstmals verwendete Marker sind umrahmt. Marker, die kein
bewertbares Ergebnis lieferten, haben eine graue Schriftfarbe. Die Krongruppe ist blau
hinterlegt. In Tab. 1 sind fiir die einzelnen Haplotypen und -gruppen beispielhaft Pferderassen
angefuhrt.



Tabelle 12 Auflistung der verwendeten Marker, der zugeordneten Haplotypen bzw. der
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Haplogruppen, und die zwei Allele der jeweiligen Marker

Die Haplotypen und Haplogruppen werden durch das abgeleitete Allel des jeweiligen Markers

bestimmt.
Marker Haplotyp/Haplogruppe | Allel 1 (FAM) | Allel 2 (HEX)
sCO O sCO_A O sCO_C_1
sDD O sDD_T O sDD_C_1
sDB Oa-a sDB_G_0 sDB_A 1
sAl Oa-b sAl_G_0 sALT 1
SAS Ob sAS_A O sAS_G_1
sEN NRMIJYHAT SEN_A 1 sEN_C 0
sES NRMIJYHAT sES_A_1 sES_C_0
rBD N rBD_C 0 rBD_T_1
gBG R gBG_A O gBG_C_1
rBG MIJYHAT rBG_CTT_0 |rBG_CT_1
rBF IJYHAT rBF_C 0O rBF_T_1
rAW I rAW_C_1 rAW_T_0
sAZ J sAZ_C 0 SAZ_T_1
sQ Y sQ AO sQ_G_1
rAX HAT rAX_C_1 rAX_T_ O
rAY HAT rAY_A_1 rAY_G 0
fYR H fYR_A 1 fYR_T_O
fAAV A fAAV_T O fAAV_C 1
XK A fXK_G_0 XK_A_1
rw A r'w_G_0 r'w_A_1
rAF Ad rAF_G _0 rAF_A 1
rDS Ad-b rDS_T_O rDS_A 1
rAG Ad-h rAG_A 0O rAG_G_1
rAH Ad-h rAH_T_O rAH_C_1
rAl Ad-h rAl_A_O rAl_C_1
rAJ Ad-h rAJ_T_O rAd_A 1
rOR Ad-h rOR_G_0 rOR_A_1
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rAE Ad-hA rAE_G 0 rAE_C_1
fAAB Ad-hA1 fAAB_G_O fAAB_C_1
fWpP Ad-hA1 fWP_C 0 fWP_T_1
fTA Ad-hB fTA_A O fTA_C_1
XA Ad-hC fXA_CO XA T 1
rxX Ao rX_G O rX_T_1
fRJ Ao-a fRI_A_O fRJ_G_1
ry Ao-aA1b rY_ACC_O rY_AC_1
rA T rA_A_1 rA_T O
rB Tb rB_C_0 rB_G_1
fAAC Tb-1 fAAC_A O fAAC_T_1
fuz Tb-d fuzZ_C 0 fUZ_T_1
fXR Tb-d fXR_C_O fXR_A_1
rC Tb-d rC_T_O rC_C_1
rG Tb-dM rG_A_O rG_G_1
fWM Tb-dW fWM_T_O fWM_C_1
rD Tb-dW1 rD_TT_O rD_T_1
sM Tb-dW2 sM_A_1 sM_G_0
sP Tb-dW2 sP_AO sP_C_1
gBX Tb-dW3 gBX_A O gBX_T_1
fwu Tb-o fWU_T_O fWU_A_1
fuJ Tb-oB fUJ_T_O fud_C_1
rN Th-oL NG O N_A_1
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2.2.5. Pedigreeanalyse

Zu den untersuchten Trakehnern und Orlow Trabern sind Aufzeichnungen Uber die
mannlichen Linien in Form von Pedigrees vorhanden, die in die Untersuchungen und die
Diskussion einflossen. Jene Pedigrees wurden von Liliya V. Kalinkova, tatig im Labor flr
Genetik des ,All-Russian Research Institute for Horse Breeding“ in Rjasan, besorgt. Falls
notig, wurden mittels der Online Datenbank "All Breed Database" Lucken und Unsicherheiten
kontrolliert und korrigiert (All Breed Database 0.J.). Zuchtdaten wurden zusatzlich noch mit der
Datenbank russischer Trakehner erganzt (Rus Trakehner Database 0.J.). Die Pedigreedaten

wurden mit PowerPoint fiir diese Arbeit visualisiert.

2.2.6. Ermittlung der Haplotypendiversitat
Um die Haplotypendiversitat in den Populationen der vier Pferderassen zu berechnen, wurde

untenstehende Formel nach Nei und Tajima angewandt (Nei und Tajima 1981).

N
i=w-nt- Zixf)
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3. Ergebnisse

Samtliche, durch die Analysen des Bio-Rad CFX-Manager 3.1® generierte Daten wurden mit
derin Abschnitt 2.2.3. beschriebenen Tabellen und Streudiagramme ausgewertet und in einem

Excel®-Dokument gesammelt.

Zur Auswertung in dieser Arbeit gelangten nur jene Proben, flr welche in den Untersuchungen
eindeutig der Allelstatus an den untersuchten Markern und folglich der Haplotyp ermittelt
werden konnte. Ausschlaggebend fir die eindeutige Allelbestimmung war der Abstand zur x-
oder y-Achse im Streudiagramm, das vom Gerat nach dem Messen des Fluoreszenzsignales
erstellt wurde (s. Abschnitt 2.2.3., Abb. 9). Dabei galt: Je ndher an einer der beiden Achsen
und je weiter vom Nullpunkt entfernt, desto aussagekraftiger das Signal. Proben, die keine der
beiden Erfordernisse erflullten, wurden vom Programm mit ,No Call* bzw. im Diagramm mit
einem schwarzen Punkt gekennzeichnet. Diese Proben wurden von der Auswertung
ausgeschlossen. Besonders jene Proben, deren DNA schon vor langerer Zeit aus den

Haarwurzeln isoliert wurde, erbrachten haufig uneindeutige Ergebnisse.

Der in dieser Arbeit das erste Mal verwendete Marker fXR lieferte keine auswertbaren
Ergebnisse, weshalb diese in der vorliegenden Arbeit nicht bertcksichtigt wurden. Die anderen

neuen Marker fAAC, fUZ, sAl, sAS und sDB hingegen fuhrten zu verlasslichen Aussagen.

Weiters wurde die Probe eines Orlow Trabers nicht in den Datensatz mit aufgenommen, da

diesem kein Pedigree zugeordnet war.
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Tab. 13 stellt die Anzahl samtlicher untersuchter Proben mit der Anzahl der Proben, deren
Ergebnisse auswertbar waren und in die Diskussion einflieRen, gegentber. Im Anhang (s.
Abschnitt 11.2.) befinden sich von jenen ausgewahlten Proben alle Resultate, die zu der

Haplotypenermittlung gefuhrt haben.

Tabelle 13 Anzahl der untersuchten Proben und Anzahl der auswertbaren Proben

Pferderasse Anzahl der Anzahl der
untersuchten Proben auswertbaren Proben

Orlow Traber 16 13

Trakehner 23 23

Mesener Pferde 12 10

Yakuten 22 11

Gesamt 73 57
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3.1. Orlow Traber

Alle 13 auswertbaren Proben der Rasse Orlow Traber waren in der Haplogruppe T (orange in
Abbildung 12 und 13) aufzufinden, wobei zwei (15,4%) davon dem Haplotyp (HT) Th-dM und
elf (84,6%) dem HT Tb-1 zugeordnet wurden. In Tab. 14 sind die einzelnen Proben den fir sie
ermittelten Haplotypen zugeordnet. Die Ergebnisse sind in Abb. 12 als Saulendiagramm
dargestellt und in Abb. 13 erfolgt die Visualisierung anhand der Haplotyp-Struktur nach Felkel
et al. 2019 (Felkel et al. 2019).

Tabelle 14 Probenverteilung der Orlow Traber.

Th-1 Th-dM

Y_PR 03 103 [ Y_PR 03_111 | Y PR 03_112
Y_PR 03_105 | Y_ PR 03_114 | Y PR 03 113
Y_PR 03_107 | Y_PR_03_115
Y_PR 03_108 | Y_PR_03_116
Y_PR 03_109 | Y_PR 03_117
Y_PR_03_110

Haplotypenverteilung der Orlow Traber
12

10

Anzahl der Individuen
[e)]

Th-1 Tb-dM
Bezeichnung der Haplotypen

Abbildung 12 Haplotypenverteilung der Orlow Traber.
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Abbildung 13 Vereinfachte Haplotyp-Struktur modifiziert nach Felkel et al. 2019 (Felkel et al.

2019).

Orange eingefarbt sind die in den Untersuchungen nachgewiesen Haplotypen fur Orlow

Traber. Jeder Kreis stellt einen eigenen HT (schwarze Schrift) dar. Die Grélke der Kreise

korreliert mit der Anzahl der Individuen. Die Farben markieren die einzelnen Haplogruppen.

Die in dieser Arbeit erstmals verwendeten Marker sind umrahmt. Marker, die kein bewertbares

Ergebnis lieferten, haben eine graue Schriftfarbe. Die Krongruppe ist blau hinterlegt.

Haplotypen ohne Nachweis bei dieser Rasse werden farblos abgebildet.
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Abb. 14 zeigt einen vereinfachten Stammbaum, der die vaterlichen
Verwandtschaftsverhaltnisse der untersuchten Individuen darstellt. Letztere sind, um die
Anonymitat zu wahren, mit der fortlaufenden Probenbezeichnung benannt. Ihre Vorfahren sind
jeweils mit Namen und Geburtsjahr versehen. Die durchgehenden Linien zeigen eine
unmittelbare Verwandtschaft zwischen zwei Pferden an. Strichlierte Linien bedeuten, dass der

Ubersichtlichkeit halber einer oder mehrere Tiere nicht angefiihrt wurden.
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Abbildung 14 Stammbaum der mannlichen Linien der untersuchten Orlow Traber. Der
Grunderhengst Smetanka ist blau hinterlegt.

Far samtliche Individuen wurde eine lickenlose Verwandtschaft zu Smetanka aufgezeichnet.
Jene zwei Proben, fiir die der HT Tb-dM nachgewiesen werden konnte (Y_PR _03_112,
Y_PR _03_113), haben als letzten gemeinsamen mannlichen Vorfahren den Hengst
Kartezhnik (1983). Zwei weitere untersuchte Hengste aus der Linie von Polkan Il (1817)
besitzen wie alle anderen jedoch den HT Tb-1.
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3.2.

Insgesamt wurden im Rahmen dieser Arbeit 23 Proben untersucht, die sich auf vier

Trakehner

verschiedene HTen verteilen. In Tab. 15 sind die einzelnen Proben den flr sie ermittelten

Haplotypen zugeordnet.

Tabelle 15 Probenverteilung der Trakehner. Ergebnisse aus dieser Arbeit.

Th-dW1 Th-dW2 Ao-aA1b Th-oB#1
Y PR 03 056 |Y PR 03 128 |Y_PR 03 022 |Y PR 03_122 | Y _PR 03 129
Y PR 03 119 |Y PR 03 130 |Y_PR 03 023 | Y _PR 03 123

Y PR 03 120 | Y PR 03 133 | Y_PR 03 126

Y PR 03 121 |Y PR 03 134 |Y_PR_03_131

Y PR 03 124 | Y PR 03 135 |Y_PR 03 132

Y PR 03 125 |Y PR 03 136 |Y_PR 03 138

Y_ PR 03_127 | Y_PR 03 137

Mag. med. vet. Doris Rigler und Jennifer Zahn typisierten in unpublizierten Vorstudien
russische Trakehner, von denen zehn Individuen mit ihren Untersuchungsergebnissen in den

Datensatz aufgenommen wurden. Sie sind in Tab. 16 angefuhrt.

Tabelle 16 Probenverteilung der Trakehner. Ergebnisse aus Vorstudien.

Tb-dW1 Ao-aA1b Tb-oB#1
Y PR 03 021 |Y PR 03 029 |Y PR 03 031 |Y_PR 03 034
Y PR 03 026 | Y_PR 03 031
Y PR 03 027 | Y_PR 03 033
Y PR 03 028 | Y _PR 03 055

Fur die Proben Y_PR 03 034 und Y_PR _03_129 wurde in der vorliegenden Arbeit der
Haplotyp Tb-oB ermittelt, wobei aber weiterfuhrende Untersuchungen durch Mag. med. vet.
Doris Rigler fur die betreffenden Individuen den HT Tb-oB1 ergaben. Um diesen Sachverhalt
im Text hervorzuheben, wird der diesen Proben zugeordnete Haplotyp mit Th-oB#1

bezeichnet.
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Alle Ergebnisse aus Tab. 15 und Tab. 16 sind in Abb. 15 als Sdulendiagramm dargestellt und
in Abb. 16 erfolgt die Visualisierung anhand der Haplotyp-Struktur nach Felkel et al. 2019
(Felkel et al. 2019). Bis auf drei (9,1%) der insgesamt 33 untersuchten Hengste waren alle
anderen 30 Proben in der Haplogruppe T (orange) zu finden. Hiervon stellt den Grofteil mit
22 Proben (66,7%) der HT Tb-dW1, wahrend sechs (18,2%) dem HT Th-dW2 und zwei Proben
(6,1%) dem HT Tb-oB#1 zuzurechnen sind. Fur jene drei Tiere, welche nicht in diese Gruppe

fallen, wurde die Haplogruppe A (griin) mit dem HT Ao-aA1b ermittelt.

Haplotypenverteilung der Trakehner

Anzahl der Individuen
= = N N
D [oe] N [e)] o S

o

Th-dW1 Th-dW2 Ao-aAlb Th-oB#1
Bezeichnung der Haplotypen

Abbildung 15 Haplotypenverteilung der Trakehner.
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Abbildung 16 Vereinfachte Haplotyp-Struktur nach Felkel et al. 2019 (Felkel et al. 2019).

Eingefarbt sind die in den Untersuchungen nachgewiesen Haplotypen fir Trakehner. Jeder
Kreis stellt einen eigenen Haplotyp (schwarze Schrift) dar. Die GréRRe der Kreise korreliert mit
der Anzahl der Individuen. Die Farben markieren die einzelnen Haplogruppen. Die in dieser
Arbeit erstmals verwendeten Marker sind umrahmt. Marker, die kein bewertbares Ergebnis
lieferten, haben eine graue Schriftfarbe. Die Krongruppe ist blau hinterlegt. Haplotypen ohne

Nachweis bei dieser Rasse werden farblos abgebildet.
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Die Abbildungen 17 bis 21 zeigen den Stammbaum aller untersuchten Hengste im Datensatz,
die auf Darley Arabian (~1700) zurickgehen. Linien der Pferde, die Koheilan Adjuze (1876)
als Vorfahren haben, finden sich in Abb. 22. Die beprobten Hengste wurden, um die
Anonymitat zu wahren, mit ihrer Probenbezeichnung benannt. lhre Vorfahren werden mit
Namen und Geburtsdatum angegeben. Ein durchgehender Strich bedeutet, dass eine direkte
Verwandtschaft zwischen den zwei Hengsten besteht, wahrend ein unterbrochener Strich
zeigt, dass der Ubersichtlichkeit halber einer oder mehrere Hengste in der véterlichen Linie
nicht eingezeichnet wurden. Eine rote Umrandung zeigt eine nicht-russische Eigentiimerschaft
an dem betreffenden Pferd an. Die Pferde, deren Name blau umrahmt ist, befanden bzw.
befinden sich in russischem Besitz. Der Begruinder einer Linie ist farbig hinterlegt. Dies gilt fur
Abb. 17, Abb. 18, Abb. 19, Abb. 20, Abb. 21 und Abb. 22.

King Fergus,
1775

Darley Arabian,| __ | ¢ jince 1764 K Mercury, 1778
1700
Whalebone,

1807
Pot8os, 1773 —{ Waxy, 1790
Whisker, 1812

Abbildung 17 Stammbaum der ménnlichen Linie ausgehend von Darley Arabian (~1700).

Eclipse (1764, Cranborne Lodge Stud), der berihmte Nachkomme des orientalischen
Hengstes Darley Arabian (~1700), begrindete vier sehr einflussreiche Linien des Englischen
Vollblutes, die in den Abb. 18 (King Fergus), Abb. 19 (Mercury), Abb. 20 (Whalebone) und
Abb. 21 (Whisker) dargestellt werden.

King Fergus,| | Galopin, | Floreal, o o
1775 }~ ~[ 1872 1908 Orfey, 1988 Y_PR_03_034

Abbildung 18 Stammbaum der mannlichen Linie von King Fergus (1775, Clay Hill Stud).

Der einzige russische Trakehner, dessen verwandtschaftliche Aufzeichnung auf den Hengst
King Fergus (1775, Clay Hill Stud) zurtckfuhrt, weist den erwarteten HT Tb-oB#1 auf.
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Bacchus, 1861 ]————

Mercury, 1778}———

Pythagoras,
1927

Guido/Quido,
1937

Piligrim, 1944

) EE———

.| Y_PR_03_023

Y_PR_03_131

Pepel, 1956

Privet, 1963

—

Pompey, 1956

Pamir, 1958

Abbildung 19 Stammbaum der mannlichen Linie von Mercury (1778, Clay Hill Stud).

Y_PR_03_022

Y_PR_03_126

—

Y_PR_03_130

Y_PR_03_138

Die Nachkommen von den Piligrim-Séhnen (1944, Hauptgestit Trakehnen) Pepel (1956,
Kirow Stud), Privet (1963, Kirow Stud) und Pamir (1958, Kirow Stud) und die Nachfahren von
Guido/Quido (1937, Hauptgestit Trakehnen) besitzen den HT Th-dW2. Probe Y_PR_03_130,

der Ausreil3er in dieser Gruppe, fur den der HT Tb-dW1 ermittelt wurde, hat als Vorfahren den

Hengst Pompey (1956, Kirow Stud).

_ _| Bay Ronald,
Camel, 1822 }» ~{ 1893
Whalebone,
1807
Sir Hercules, | Isonomy,
1826 1875

Y_PR_03_031

+
-

Y_PR_03_119

Bayardo, _ Agregat, ]
1906 }‘ ‘{ 1943 Y_PR_03_136
Priz, 1958 (———Y_PR_03_122
Astemur,
7
Dark Ronald,| Raufbold, Murmansk, </ 1982
1905 1940 1961 N
~ Armat, 1984
Faraon, 1965 -~ —— Y_PR_03_028
Louviers, _ Ariqan | ]
. 1906 ]~ Fidelio, 1942 Y_PR_03_029
Isinglass,
1890 )
John Ogaunt,| Antaeus, | |
1901 ]» 1959 Y_PR_03_127
Gallinule, .
1884 }~ { Efir, 1982 } Y_PR_03_129

Abbildung 20 Stammbaum der mannlichen Linie von Whalebone (1807, Euston Hall Stud).
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Fast alle untersuchten Hengste, die als Vorfahren Whalebone (1807, Euston Hall Stud) in
ihnrem Stammbaum haben, besitzen den HT Th-dW1. Mit zwei Ausnahmen: Flr das Individuum
von Probe Y_PR _03_122, dessen Vorfahre Priz (1958, Voskhod Stud) einer der Raufbold-
Nachkommen ist, wurde der HT Ao-aA1b bestimmt. Probe Y PR 03 129 besitzt den HT Tb-
oB#1 und stellt mit seiner Verwandtschaft zu Gallinule (1884, Sefton Stud) eine in der
getesteten Population relativ separat stehende Linie dar, die von Isonomy (1875, Yardley Stud)

ausgeht.

Khokhot,
__ s v PR_03_128
upterhammer, Khitrets, 1944 Hrizolit, 1950
1928 Hrip,

1956

V PR_03_135

Blue Blood, .
1867 }— {Parsnval, 1912

Y PR _03_033

Hirtensang, Achmad,
1930 }— «{ 1951 Zorro, 1990

Eskadron,
Y PR_03_134

Y_PR_03_: 124

Emiras,
Y_PR_03_133
1988

Y_PR_03_055

Kherson,
1978

Y_PR_03_121

1957
Veterok,

. Khorgen,
Eingard, 1941 1992 Y_PR_03_021
Whisker, 1812 —+ ‘"8 [o™
Etyud, Organ,
Gret, 1971 Y_PR_03_125
1955 1992
1978

Y_PR_03_137

Epigraf, Vek, 1984

Y_PR_03_056

1956 Pavich,

1984

Perkeo/Eifel,

Ekvator,
1976
Kingeraft, | | pioor 1026 OSsia: Ostrjak, 1955
1867 ! 1938
Eol,
1971
Vihr, }‘ ‘{

Y_PR_03_120

1935 Ekspromt,
Y_PR_03_132
1956

Abbildung 21 Stammbaum der mannlichen Linie von Whisker (1812, Euston Hall Stud).

Die Nachkommen von Whisker (1812, Euston Hall Stud) tragen erwartungsgemaf den HT Tb-
dW1. In der Nachkommenschaft von Perkeo/Eifel (1935, Hauptgestit Trakehnen) finden sich
drei untersuchte Hengste, von denen einer (Y_PR_03_132) den HT Tb-dW2 besitzt. Fur die
anderen zwei Individuen dieser Linie (Y_PR_03_056 und Y_PR_03_120) ergibt sich wie fur
alle anderen Nachkommen von Whisker (1812, Euston Hall Stud) der HT Tb-dW1.
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|

Koheilan
Adjuze, 1876

%--

Piolun, 1934 }— —{

Pomeranets,
1952

Hockey, 1973

Y_PR_03_32

—

Paket, 1960

——

—

Poplin, 1976

< Poputchik,

1975

Abbildung 22 Stammbaum der mannlichen Linie ausgehend von Koheilan Adjuze.

Y_PR_03_123

Y_PR_03_026

Zwei der drei russischen Trakehner, deren Pedigree auf Koheilan Adjuze (1876) zurlickgeht,
haben den HT Ao-aA1b. Fir Probe Y_PR 03 026 wurde jedoch der HT Tb-dW1

nachgewiesen.
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Mesener Pferde

Die Halfte (50%) der zehn untersuchten Individuen konnte dem HT Ad-hA1 in der Haplogruppe

A (grun) mit zugeordnet werden. Ebenfalls in dieser Haplogruppe zu finden waren jeweils eine
Probe mit dem HT Ad-h und eine mit dem HT Ad (jeweils 10%). Der HT Tb-dM aus der

Haplogruppe T (orange) war einmal (10%) vertreten. Zwei Proben waren aufderhalb der

Krongruppe lokalisiert (braun), wobei die eine am Knotenpunkt HAT und die andere am
Knotenpunkt NRMIJYHAT zu liegen kam (jeweils 10%).

In Tab. 17 sind die einzelnen Proben den fir sie ermittelten Haplotypen zugeordnet. Die

Ergebnisse sind in Abb. 23 als Saulendiagramm dargestellt und in Abb. 24 erfolgt die

Visualisierung anhand der Haplotyp-Struktur nach Felkel et al. 2019 (Felkel et al. 2019).

Tabelle 17 Probenverteilung der Mesener Pferde.

Ad-hA1

Ad-h

Ad

HAT

NRMIJYHAT

Tb-dM

Y_PR_03_068

Y_PR_03 097

Y_PR_03_095

Y_PR_03_096

Y_PR_03_094

Y_PR_03_102

Y_PR_03_069

Y_PR_03_093

Y_PR_03_098

Y_PR_03_099

Anzahl der Individuen

Haplotypenverteilung der Mesener Pferde

Ad-hAl

Ad-h Ad

HAT

Abbildung 23 Haplotypenverteilung der Mesener Pferde.
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Bezeichnung der Haplotypen
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Abbildung 24 Vereinfachte Haplotyp-Struktur modifiziert nach Felkel et al. 2019 (Felkel et al.

2019).

Eingefarbt sind die in den Untersuchungen nachgewiesen Haplotypen fur Mesener Pferde.

Jeder Kreis stellt einen eigenen Haplotyp (schwarze Schrift) dar. Die Gréle der Kreise

korreliert mit der Anzahl der Individuen. Die Farben markieren die einzelnen Haplogruppen.

Die in dieser Arbeit erstmals verwendeten Marker sind umrahmt. Marker, die kein bewertbares

Ergebnis lieferten, haben eine graue Schriftfarbe. Die Krongruppe ist blau hinterlegt.

Haplotypen ohne Nachweis bei dieser Rasse werden farblos abgebildet.



3.4. Yakuten

Elf Proben wurden in dieser Arbeit erfolgreich typisiert. Vier verschiedene Haplotypen wurden

detektiert, die alle aulerhalb der Krongruppe lagen. In Tab. 18 sind die einzelnen Proben den
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in dieser Arbeit fUr sie ermittelten Haplotypen zugeordnet.

Tabelle 18 Probenverteilung der Yakuten. Ergebnisse aus dieser Arbeit.

Oa-b Y IJYHAT | NRMIJYHAT
Y _PR_03_083 | BW-200wh BW-320 | Y_PR 03_
Y_PR_03_085 | BW-201

Y PR 03 087 | Y_PR 03 090

Y PR 03 089

Y_PR_03_091

Y_PR_03_092

Zwolf weitere, bereits typisierte Proben wurden dem Datensatz hinzugefugt. Vier davon (Yak1,
Yak4, Yak8, Yak9) entstammen einer Studie von Librado et al. (Librado et al. 2015) und
wurden in Felkel et al. 2019 bereits untersucht. Die Ergebnisse der acht anderen stammen

aus unpublizierten Untersuchungen von Mag. med. vet. Doris Rigler. Sie sind in Tab. 19

angefuhrt.

Tabelle 19 Probenverteilung der Yakuten. Ergebnisse aus Vorstudien.

Y Oa-b Ob Ad-hA
Yak9 BW-321 Yak8 Yak4 Yak1
BW-316 BW-322
BW-317 BW-323
BW-318 BW-324
BW-319
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Die Ergebnisse der 23 Tiere aus Tab. 18 und Tab. 19 sind in Abb. 25 als Saulendiagramm
dargestellt und in Abb. 26 erfolgt die Visualisierung anhand der Haplotyp-Struktur nach Felkel
et al. 2019. (Felkel et al. 2019). Nur eine (4,3%) der 23 untersuchten Proben befand sich
innerhalb der Krongruppe und besitzt den HT Ad-hA. HT Y stellt mit zwolf (52,2%) Proben die
Mehrheit. Die Haplogruppe O war mit sieben (30,4%) Individuen mit dem HT Oa-b und einem
(4,3%) Individuum mit dem HT Ob vertreten. Jeweils einmal gruppierte ein Tier auf die
Knotenpunkte IJYHAT und NRMIJYHAT (jeweils 4,3%).

Haplotypenverteilung der Yakuten
14
12

10

Anzahl der Individuen

. ] ] .
Y Oa-b Ob IJYHAT NRMIUYHAT Ad-hA

Bezeichnung der Haplotypen

Abbildung 25 Haplotypenverteilung der Yakuten.
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Abbildung 26 Vereinfachte Haplotyp-Struktur modifiziert nach Felkel et al. 2019 (Felkel et al.
2019).

Eingefarbt sind die in den Untersuchungen nachgewiesen Haplotypen fur Yakuten. Jeder Kreis
stellt einen eigenen Haplotyp (schwarze Schrift) dar. Die GroRRe der Kreise korreliert mit der
Anzahl der Individuen. Die Farben markieren die einzelnen Haplogruppen. Die in dieser Arbeit
erstmals verwendeten Marker sind umrahmt. Marker, die kein bewertbares Ergebnis lieferten,
haben eine graue Schriftfarbe. Die Krongruppe ist blau hinterlegt. Haplotypen ohne Nachweis
bei dieser Rasse werden farblos abgebildet.
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3.5. Haplotypendiversitat

Fir jede Rasse wurde nach Nei und Tajima 1891 die Haplotypendiversitat berechnet. Dieser
Parameter ist stets eine Zahl zwischen 0 und 1, wobei O fir die kleinstmdgliche und 1 fur die
grolRtmogliche Diversitat an in der Population gefundenen Haplotypen steht. In den Tabellen
20 bis 23 sind die Werte fur die vier untersuchten Pferderassen berechnet worden. Neben der

Probenanzahl wurden auch die Verteilung der Proben auf die jeweiligen Haplotypen angefuhrt.

Tabelle 20 Haplotypendiversitat der Orlow Traber.

Probenanzahl HT-Verteilung HT-Diversitat
Th-1 Th-dM

13 11 2 0,28205128

Tabelle 21 Haplotypendiversitat der Trakehner.

Probenanzahl HT-Verteilung HT-Diversitat
Th-dwW1 Th-dW2 Ao-aA1b Th-oB#1
33 22 6 3 2 0,533767426

Tabelle 22 Haplotypendiversitat der Mesener Pferde.

Probenanzahl HT-Verteilung HT-Diversitat
Ad-hA1 | Ad-h | Ad | HAT | NRMIUYHAT | Tbh-dM
10 5 1 1 1 1 1 0,77777778

Tabelle 23 Haplotypendiversitat der Yakuten.

Probenanzahl HT-Verteilung HT-Diversitat
Y | Oa-b | Ob | Ad-hA | IUYHAT | NRMIJYHAT
23 12 7 1 1 1 1 0,690359168

Den niedrigsten Wert weisen mit 0,28205128 die Orlow Traber auf, bei denen in den 13
untersuchten Proben lediglich zwei verschiedene Haplotypen gefunden wurde. Am
diversesten stellt sich die Population der Mesener Pferde dar, flr die eine Haplotypendiversitat
von 0,7778 berechnet wurde. Obwohl beide Pferderassen die gleiche Anzahl an Haplotypen

besitzen, reihen sich die Yakuten mit einem Wert von 0,6904 knapp dahinter ein. Diese
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Diskrepanz wird vor allem durch die kleinere Stichprobengréfle und die gleichmaligere
Verteilung der Haplotypen bei den Mesener Pferden erklart. In das Feld zwischen Orlow

Trabern und Yakuten fallen die Trakehner, deren Berechnung der Haplotypendiversitat 0,5338

ergab.
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4. Diskussion

4.1. Neue Einblicke in die Haplotypenverteilung vier
ausgewabhlter russischer Pferderassen

4.1.1. Orlow Traber
Beide nachgewiesenen Haplotypen, Tb-1 und Tb-dM, sind in der groRen Gruppe des T-Astes,

der neben englischen Vollblitern und Arabern auch andere orientalische Pferde einschlieft.

Beim Orlow Traber wird ein einziger mannlicher Begriinder der Rasse postuliert, Smetanka
(~1772). Dies wurde in dieser Arbeit indirekt durch die ausgesprochen nahe Verwandtschaft
der Hengste bestatigt. Smetanka (~1772) vererbte sein Y-Chromosom an alle seine
mannlichen Nachkommen weiter, wodurch fast 85% der untersuchten Individuen den HT Tb-
1 aufweisen. Dieser HT wurde in einer Arbeit aus 2021 mit verschiedenen griechischen und
nahdstlichen Pferderassen assoziiert. Es ist bekannt, dass Smetanka (~1772) aus der Turkei

importiert wurde, eine Verwandtschaft zu diesen Pferderassen liegt also nahe (Schug 2021).

Der Nachweis von Tb-dM, ein HT, der laut Wallner 2019 charakteristisch fur Standardbred und
Traber ist, weist hingegen auf eine Einkreuzung von einem Hengst dieser Rassen ohne
entsprechenden Vermerk im Pedigree hin (Wallner 2019). Es handelte sich hierbei um die
Proben Y_PR_112 und Y_PR_113 aus der Linie von Polkan Ill (1817). Diese zwei Individuen
sind eng verwandt und haben als letzten gemeinsamen Vorfahren den Hengst Kartezhnik
(1983). Es ist also denkbar, dass bereits Kartezhnik (1983) diese Variation besall und sie
weitervererbte. Kartezhnik (1983) ist ein Nachfahre von Letuchii (1877), welcher wiederum der
Ausgangspunkt flr einen anderen Ast der Linie darstellt, von dem der Hengst zu Probe
Y_PR_03_116 abstammt. Jene Probe weist den in der Population der Orlow Traber
Uberwiegend vorhandenen HT Tb-1 auf. Daher ist es sehr wahrscheinlich, dass die
undokumentierte Verwendung von Standardbred-Hengsten nach dem Hengst Letuchii (1877),
aber vor Kartezhnik (1983) geschah. Alternativ dazu kdnnte die Einkreuzung des fremden
Blutes auch jeweils in der Ahnenlinie zwischen Kartezhnik (1983) und der Probe Y_PR_112
bzw. Y_PR_113 stattgefunden haben.



Die Verwandtschaftsverhaltnisse wurden in Kapitel 3.1., Abb. 14 in ihrer Gesamtheit
dargestellt. Abb. 27 zeigt in einem Ausschnitt von Abb. 14 die Linie von Polkan Il (1817).

\
\
\ _1Y_PR_03_108
\|  Polkan Il s
_1{Y_PR_03_116
1817 N Letuchii -
1983 \\

Abbildung 27 Der Ausschnitt aus Abb. 14 zeigt die Linie von Polkan Il (1817).

Y_PR_03_112

Y_PR_03_113

Fages et al. stellten in ihrer Arbeit aus 2019 fest, dass der massive zlchterische Einsatz
weniger Hengste zu einer starken Reduktion der Y-chromosomalen Variabilitat fuhrt (Fages et
al. 2019). Dieser Grundereffekt ist bei den Orlow Trabern in einer Extremform zu beobachten:

Die Verarmung an Haplotypendiversitat ist in Abschnitt 3.5 auch rechnerisch bestatigt worden.

4.1.2. Trakehner

Die Population der untersuchten russischen Trakehner kann anhand der Ergebnisse in zwei
wesentliche Gruppen geteilt werden: Einerseits stammt die Mehrheit (90,9%) von englischen
Vollblitern der Haplogruppe T ab, andererseits weist die Minderheit (9,1%) eine

Verwandtschaft zu arabischen Pferden aus der Haplogruppe A auf.

Der in der ersten Gruppe am haufigsten vertretene HT Tb-dW1 wurde in der detaillierten
Untersuchung von Felkel et al. 2019 mit dem Darley Arabian-Nachkommen Whalebone (1807,
Euston Hall Stud) in Verbindung gebracht (Felkel et al. 2019). In der vorliegenden Arbeit
konnte gezeigt werden, dass sein Vollbruder Whisker (1812, Euston Hall Stud) denselben
Haplotyp aufweist. Bis auf drei Individuen (Y_PR_03_122, Y_PR_03_129, Y_PR_03_132)
besalen alle 23 Tiere, deren Pedigree auf Whalebone (1807, Euston Hall Stud) oder Whisker
(1812, Euston Hall Stud) zurlickgeht, den identischen HT Tb-dW1. Bei den Ausreifsern mit
anderen Haplotypen muss davon ausgegangen werden, dass bei der zichterischen

Dokumentierung Fehler unterlaufen sind.
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Fur die Nachkommen von Mercury (1778, O’Kelly’s Clay Hill Stud), dessen Linie neben
Whalebone (1807, Euston Hall Stud) und Whisker (1812, Euston Hall Stud) ebenfalls auf
Darley Arabian (~1700) zurlckzuflhren ist, wurde in Felkel et al. 2019 der HT Th-dW2
bestimmt (Felkel et al. 2019). Dies wurde auch in der vorliegenden Arbeit bestatigt. Nur einer
der sechs angeblich von Mercury abstammenden untersuchten Trakehner (Y_PR_03_130)
trug nicht den Tb-dW2, sondern besald den fir Whalebone (1807, Euston Hall Stud) oder
Whisker (1812, Euston Hall Stud) typischen HT Tb-dW1. Da die anderen von Piligrim (1944,
Hauptgestit Trakehnen) begriindeten Linien Tb-dW2 besitzen, muss die falsch notierte
Einkreuzung in der Linie des Pompey (1956, Kirow Stud) passiert sein. In Abbildung 28 ist
Piligrim (1944, Hauptgestit Trakehnen) mit seinen Nachkommen dargestellt. Die kompletten
Stammbaume (Abb. 17 bis Abb. 22) der untersuchten Trakehner finden sich in Abschnitt 3.2.

Pepel, 1956 —-—-{ Y_PR_03_022
Privet, 1963 +—--—-1 Y_PR_03_126
|IHHHHHHHIHHHHHI
Pompey, 1956 -——-—{ Y_PR_03_130
Pamir, 1958 —-—-{ Y_PR_03_138

Abbildung 28 Der Ausschnitt aus Abb. 19 zeigt die Linie von Piligrim (1944, Hauptgestut
Trakehnen).

Im Gegensatz dazu lief3 sich fur Probe Y_PR_03_132, dessen Pedigree auf eine Zugehdrigkeit
zum HT Tb-dW1 hinweist, eine Verwandtschaft mit Mercury (1778, O’Kelly’s Clay Hill Stud)
nachweisen. Hier geschah die Verwechslung in der Linie des Ekspromt (1955, Kirow Stud). In
Abb. 29 ist die Linie von Perkeo/Eifel (1935, Hauptgestit Trakehnen) zu sehen.

Vihr,
—-Y_PR_03_056
Epigraf, Vek, 1984
1976

1956

Perkeo/Eifel,

Pavich, Y_PR_03 120]
1935 Ekspromt,} { ] 1984 -7
—-Y_PR_03_132

1956

Abbildung 29 Der Ausschnitt aus Abb. 21 zeigt die Linie von Perkeo/Eifel (1935, Hauptgestit
Trakehnen).
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Der Hengst King Fergus (1775, O’Kelly’s Clay Hill Stud) war nur im Pedigree von einem
untersuchten Tier vorhanden (Y_Pr_03_034). Wie in Felkel et al. 2019 festgestellt, geschah in
der Linie von King Fergus (1775, O’Kelly’s Clay Hill Stud) eine falsche Zuordnung der
vaterlichen Abstammung im Pedigree. Folglich besitzen ab Galopin (1872, Lincolnshire) alle
Nachkommen den HT Tb-oB1. Dies trifft auch auf die bereits erwahnte Probe Y _Pr_03 034
zu. Tb-oB#1 wurde allerdings fir noch ein zweites Individuum (Y_PR_03_129) nachgewiesen,
dessen Stammbaum irrtimlicherweise auf eine Verwandtschaft mit Whalebone (1807, Euston
Hall Stud) deutet (Felkel et al. 2019). In dem Fall muss der Fehler in der Linie des Gallinule
(1884, Sefton Stud) passiert sein. Der entsprechende Stammbaumausschnitt ist in Abb. 30

gezeigt.
Louviers, | | ... . L

- 1906 Fidelio, 1942 ~[Y_PR_03_029
Isinglass, \

1890 John Ogaunt,| | Antaeus, | Y PR 03 127

_ | Isonomy, 1901 1959 -
1875 > ‘ b

Gallinule, | Efir 1982 ——Y PR 03 129

1884 ! - - -

Abbildung 30 Der Ausschnitt aus Abb. 20 zeigt die Linie von Isonomy (1875, Yardley Stud).

Die Pedigrees von drei Pferden lassen sich auf den arabischen Hengst Koheilan Adjuze (1876)
zuruckfihren. Fur zwei dieser Tiere wurde auch der fiur Pferde arabischer Abstammung
typische HT Ao-aA1b ermittelt (Wallner 2019). Das Ergebnis von Probe Y_PR_03_026
hingegen weist den HT Tb-dW1 auf, wodurch eine Verwandtschaft mit einem Hengst der Linie
nach Whalebone (1807, Euston Hall Stud) oder Whisker (1812, Euston Hall Stud) naheliegt.
Die Einkreuzung fand in der Linie des Poplin (1976, Kirow Stud) statt, da die andere von
seinem Vater Paket (1960, Kirow Stud) begriindete Linie des Poputchik (1975) den HT Ao-
aA1b besitzt. Paket (1960, Kirow Stud) und seine Nachkommen sind in Abb. 31 zu sehen.

Abbildung 31 Der Ausschnitt aus Abb. 22 zeigt die Linie von Paket (1960, Kirow Stud).
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Obwohl der Hengst von Probe Y_PR_03 122 laut Pedigree von Whalebone (1807, Euston
Hall Stud) abstammt, deutet das Untersuchungsergebnis auf eine arabische Abstammung mit
dem HT Ao-aA1b hin. Weil die anderen Nachkommen Raufbolds (1940, Gebruder Rosler) den
HT Tb-dW1 haben, muss die falsche Zuordnung im Stammbaum in der Linie des Priz (1958,
Voskhod Stud) geschehen sein. Abb. 32 illustriert diesen Sachverhalt.

~

Priz, 1958 | ——Y_PR_03_122
. Asi‘gg‘zu ) - ~[Y_PR_03_031]
_ Raufbold, Murmansk, </ )
1940 1561 ~ [
1 Armat, 1984 — — «[Y_Pn_os_ne
Faraon, 1965 ——— Y_PR_03_028

Abbildung 32 Der Ausschnitt aus Abb. 20 zeigt die Linie von Raufbold (1940, Gebrider Rosler).

Am idealen Beispiel der Trakehner wird das grol3e Potential der Y-chromosomalen
Haplotypenanalysen deutlich, da damit weit zurlckreichende Pedigrees bezlglich der
vaterlichen Linien Uberprift werden konnen. Erfreulicherweise ist hervorzuheben, dass bei den
33 untersuchten Trakehnern lediglich funf Inkongruenzen in den paternalen Linien der
Pedigrees nachgewiesen werden konnten. Diese Einkreuzungen fanden aber ausschlieRlich

innerhalb der Rasse oder durch sehr nah verwandte Veredlerrassen statt.

Uber die Entstehung dieser Fehler im Pedigree lasst sich mit dem derzeitigen Wissensstand
nur spekulieren. Denkbar ware beispielsweise durch die zeitliche Nahe zum zweiten Weltkrieg,
dass manche in den Kriegswirren von Russland erbeutete deutsche Trakehner falsch

zugeordnet wurden.

Auch wenn die Haplotypendiversitat der Trakehner grof3er ist als bei den Orlow Trabern, ist
doch eine gewisse Reduktion der Vielfalt mathematisch belegt (s. Abschnitt 3.5.). Die Ursache
ist die intensive zlchterische Bearbeitung und strenge Selektion der Zuchthengste. Der
urspringlichen Zuchtpopulation der Schweiken und weiteren Hengsten, die vor dem 19.
Jahrhundert zur Zucht eingesetzt wurden, konnten keine Haplotypen zugewiesen werden. Mit
den vorliegenden Ergebnissen wird bestatigt, dass durch den verstarkten Einsatz von
Vollblutarabern und englischen Vollblitern andere Varianten des Y-Chromosoms vollstandig

verdrangt wurden.
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4.1.3. Mesener Pferde
Im Wesentlichen bestatigen die Ergebnisse der Untersuchungen das Wissen Uber die
Zuchtgeschichte der Mesener Pferde: Der kurzliche Einfluss vielfaltiger moderner Rassen auf

die autochthone Ursprungspopulation ist deutlich sichtbar.

So konnte die Verwendung von Standardbred-Trabern als Zuchthengste mit dem Nachweis
des HT Tb-dM bewiesen werden, wobei das die einzige Nahe zum T-Ast blieb (Wallner 2019).

Starker vertreten war hingegen der A-Ast mit drei verschiedenen Haplotypen (Ad, Ad-h und
Ad-hA1). Die HTen Ad und Ad-h wurde bisher jeweils einem Pindos und einem Skyros Pony
zugeordnet und unterstreicht den Genfluss zwischen diesen autochthonen Rassen (Schug
2021). Die Halfte der untersuchten Mesener Pferde besalRen den HT Ad-hA1, was durch die
geschichtlich dokumentierte forcierte Einkreuzung von modernen Kaltblutpferden erklart
werden kénnte (Wallner 2019).

Interessant ist die Gruppierung einiger Tiere an basalen Knotenpunkten (NRMIJYHAT und
HAT). Diese basalen Knotenpunkte auf3erhalb und am Ursprung der Krongruppe wurden
bislang bei Pferden des mongolischen Typus sowie bei Pferden aus Japan und Vietnam
beschrieben. Wie in Han et al. 2019 und Chilla 2020 gezeigt, scheint demnach auch das
Mesener Pferd seltene Haplotypen zu besitzen, die noch nicht weiter differenziert wurden.
(Han et al. 2019; Chilla 2020)

Neben dem deutlichen Einschlag moderner Pferderassen blieben im Mesener Pferd
offensichtlich einige der primitiveren Haplotypen erhalten, wodurch gemeinsam mit den
Haplotypen aus dem A- und T-Ast eine aullerordentlich grof3e Haplotypenvielfalt entsteht.
Damit besitzen die Mesener Pferde die hdchste errechnete Haplotypendiversitat der vier
untersuchten Pferderassen. Hieraus kann man schliel3en, dass bei der Zucht auf eine grofie

und vielfaltige Hengstpopulation zurtickgegriffen wurde (Fages et al. 2019).
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4.1.4. Yakuten

Bemerkenswert bei den untersuchten Yakuten ist, dass bis auf eine Ausnahme keine nahere
Verwandtschaft zu den Haplotypen moderner Pferderassen vorhanden ist. Dieses einzelne
Individuum besitzt den HT Ad-hA und scheint demnach ein Abkdmmling von eingekreuzten

modernen Kaltblutpferden zu sein (Wallner 2019).

Am starksten vertreten war der HT Y, der bisher nur fur yakutische Pferde bestimmt wurde und
somit eine private Variation darstellt.

Auch mit den HT Oa-b und Ob verhalt es sich ahnlich, wobei hier eine deutliche
Verwandtschaft zu dem in mongolischen Pferdepopulationen festgestellten HT Oa-a besteht
(Felkel et al. 2018).

Einen weiteren Hinweis bezlglich der genealogischen Nahe zu den Pferden mongolischer
Abstammung liefert die Einordnung in den basalen Knotenpunkt NRMIJYHAT (Han et al. 2019;
Chilla 2020). Auch das Vorhandensein des basalen Knotenpunktes IJYHAT bezeugt eine
Nahe zu mongolischen Pferden sowie zu verschiedenen Pferderassen Japans, Koreas und
Vietnams (Chilla 2020). Wie bei den Mesener Pferden (s. Abschnitt 4.1.3.) haben sich also in
der Population der Yakuten ebenfalls seltene Haplotypen erhalten, die in weiterfiihrenden

Untersuchungen genauer betrachtet werden sollten.

Anhand der in dieser Arbeit angestellten Untersuchungen ist nach der Studie von Librado et
al. 2015 erneut eine deutliche Verwandtschaft zu autochthonen Pferdegruppen mongolischen

Ursprungs erwiesen worden (Librado et al. 2015).

Daneben haben sich bei den Yakuten fir sie typische HT durchgesetzt, wahrend sich die

Einkreuzung moderner Pferderassen stark in Grenzen halt.

Somit besitzen die untersuchten Yakuten zwar nicht die h6chste Haplotypendiversitat in dieser
Arbeit, aber sie zeigen eine sehr breite Vielfalt an Haplotypen, die sich aulerhalb der

Krongruppe befinden.
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4.2. Erkenntnisse zu den Potenzialen und Limitierungen der
Haplotypenanalysen basierend auf der KASP™-Technologie
und Betrachtungen anhand der in Abschnitt 1.4 vorgestellten

Szenarien

Im Folgenden werden die Potenziale der Haplotypenanalysen unter allgemeinen Blickpunkten
und anhand der in Abschnitt 1.4 vorgestellten Szenarien, die aus der Zuchtgeschichte der

untersuchten Pferderassen abgeleitet wurden, betrachtet.

4.2.1. Allgemeine Betrachtungen und Vergleich mit NGS

Labortechnisch betrachtet stellt die Haplotypenanalyse mit KASP™-Technologie ein
Verfahren mit Gberschaubarem materiellem, personellem und zeitlichem Aufwand dar. Man
kann so innerhalb kurzer Zeit groRe Pferdepopulationen umfangreich screenen. Eine
detaillierte Kostenaufstellung wirde den Rahmen dieser Arbeit sprengen, daher ist dieses

Thema einer separaten Betrachtung vorbehalten.

Allerdings sind sinnvolle Untersuchungen nur in Kombination mit einer aus NGS-Daten
gewonnenen generierten Struktur, die die abgeleiteten verwandtschaftlichen Beziehungen
darstellt, mdglich. Denn die alleinige Verwendung der Genotypisierungsstrategie gibt blofR
dann detailliert Auskunft, wenn das untersuchte Individuum einen bereits zuvor beschriebenen
Haplotyp besitzt. Individuen mit bislang unbeschriebenen Haplotypen werden im Zuge
derartiger Untersuchungen lediglich an basalen Knotenpunkten der etablierten Struktur
eingeordnet. Einige Vertreter des Mesener Pferdes und des Yakuten und der Grofteil der

Orlow Traber waren hiervon betroffen.

Andererseits lassen sich basierend auf den Haplotypenanalysen ganz gezielt wenige
geeignete Tiere auswahlen, die vielversprechende Kandidaten fir NGS darstellen. Dies waren
die bereits beschriebenen Individuen, die auf basale Knotenpunkte fallen und somit
vermeintlich private Haplotypen tragen. Werden diese Tiere mittels NGS sequenziert, kbnnen

deren private HTen ermittelt werden und der Phylogenie weitere Aste hinzugefiigt werden.

4.2.2. Szenario 1: Durchgeziichtete Rasse mit einem einzigen Griinderhengst

Besonders interessant aus zlichterischer Sicht ist die Entdeckung von Unstimmigkeiten in der
Dokumentation der vaterlichen Linie, wie sie in zwei der untersuchten Orlow Traber entdeckt
wurde. Es lassen sich sogar Ruckschlisse ziehen, wann in etwa die undokumentierte

Einkreuzung blutsfremder Hengste stattgefunden hat. Méchte man diese Erkenntnisse
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prazisieren, kénnte die Untersuchung von weiteren Pferden der betreffenden Linie hilfreich

sein.

Der bei den Orlow Trabern vorherrschende Haplotyp Tb-1 wurde in einer Arbeit aus 2021 auch
bei verschiedenen Pferderassen des Nahen Ostens bzw. Griechenland nachgewiesen.
Aufgrund der Herkunft Smetankas (~1772) liegt eine Zugehdérigkeit zu dieser Population nahe.
Die betreffenden Pferde bieten sich gemeinsam mit den Orlow Trabern fir eine Untersuchung
mittels NGS an. Mdoglicherweise konnen so dem vielverzweigten Abschnitt der modernen

Pferde ein oder mehrere weitere Aste hinzugefligt werden.

4.2.3. Szenario 2: Durchgeziichtete Rasse mit langer, bewegter Geschichte
Ahnlich wie bei den Orlow Trabern lieRen sich auch bei den Trakehnern falsch zugeordnete
Verwandtschaften aufdecken und ein Zeitraum, in dem die Verwechslung passiert sein muss,

eingrenzen.

Bei den untersuchten Trakehnern wurden ausschliellich bereits im Zuge anderer
Untersuchungen bestens erforschte Haplotypen gefunden. Somit ergaben sich vor allem neue
Erkenntnisse zur Haplotypendiversitat in der betreffenden russischen Trakehnergruppe und
es wurde die Zuchtgeschichte hinsichtlich der verwendeten Hengstrassen bestatigt. Ein
genealogischer Vergleich und eine Gegenuberstellung der Haplotypenverteilung von
russischen mit deutschen Trakehnern oder Trakehnern aus anderen Zuchtgruppen kénnte

hinsichtlich der Verwandtschaftsbeziehungen weitere Einblicke bringen.

4.2.4. Szenario 3: Lokale Landrassen ohne forcierte Zuchtgeschichte
Mangels verwertbarer Pedigrees konnten keine Betrachtungen der individuellen

Verwandtschaften fir die Mesener Pferde und Yakuten angestellt werden.

Die ausgesprochene Vielfalt an selten nachgewiesenen Haplotypen sind das Hauptmerkmal
dieser beiden extensiv geziichteten Rassen. Auf Basis der Haplotypenanalyse konnten somit
auf 6konomische Art und Weise geeignete Individuen fir die weitere Bearbeitung mit NGS

ermittelt werden.

Die Haplotypenvielfalt in Mesener Pferden und Yakuten ergriindet sich in dem Vorhandensein
vieler verschiedener Hengstlinien. Trotz des Einkreuzens moderner Linien konnten sich wohl
aufgrund weniger intensiver Selektion anders mehr wenig verwandte Hengstlinien bis in die
Gegenwart erhalten, was im klaren Gegensatz zu Trakehnern und Orlow Trabern steht. Lokale

Pferdepopulationen sind fir genetische Studien besonders interessant, da vermutlich noch
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viele weitere bisher unentdeckte Haplotypen zu finden sind. Weiters ware es wichtig, derartige
Populationen auch auf deren autosomale Sequenzdiversitat zu untersuchen und diese Linien

zUchterisch zu erhalten.

4.3. Resiimee und Ausblick

Die Genotypisierung auf Y-chromosomale Haplotypen stellt eine arbeitstechnisch relativ
einfache Methode dar, mit der eine gro3e Anzahl an Proben in einem angemessenen
zeitlichen Rahmen detailliert untersucht werden kénnen. Zwingend erforderlich fir eine
optimale Interpretation der Ergebnisse ist jedoch ein mittels NGS gewonnener Basisdatensatz.
Kombiniert konnen die Starken der Genotypisierung mit KASP ™-Technologie bestmdglich

genutzt und die Schwachen kompensiert werden.

Aufbauend auf der Haplotypenanalyse der vorliegenden Arbeit ergeben sich Gelegenheiten
fir zukinftige Studien. Tiere, die auf basale Knotenpunkte fallen (Tb-1, Ad-h, Ad, HAT,
NRMIJYHAT, IJYHAT) eignen sich fur die weitere Untersuchung mit NGS, um so
mdglicherweise der Haplotypenstruktur weitere Aste hinzuzufiigen, bzw. um ihre genaue

Position darin besser zu verstehen.

Breiter angelegte Untersuchungen von Mesener Pferden und Yakuten kénnten den Datensatz

um weitere seltene oder neue Haplotypen vergréRern.

Zuchtgeschichtlich interessant ware ein molekulargenetischer Vergleich der deutschen und
russischen Trakehnerpopulation auch mit Beachtung der weniger haufig vertretenen

Zuchtlinien. Sinnvoll ware hier das Miteinbeziehen von den Stammbaumdaten.

Bei Trakehnermn und Orlow Trabern kann die Y-Haplotypenanalyse genutzt werden, um
Unregelmafigkeiten im Pedigree aufzudecken, um gegebenenfalls entsprechende

zlchterische Konsequenzen daraus zu ziehen.



64

5. Zusammenfassung

In der vorliegenden Arbeit wurden mittels Y-Chromosomenanalyse drei Szenarien der
Pferdezucht in vier russischen Pferderassen beleuchtet. Insgesamt wurden anhand von 50
biallelischen Markern die Y-chromosomalen Haplotypen von 79 Hengsten ermittelt, um damit

genealogische Rickschlisse auf die vaterlichen Linien zu ziehen.

Das erste Szenario beschaftigte sich mit den Orlow Trabern, die als durchgezichtete Rasse
auf einen einzigen Grinderhengst zurickgehen. Bis auf zwei der 13 untersuchten Tiere
wiesen alle den gleichen Haplotyp auf. Es wurde somit die gemeinsame Abstammung fast
aller untersuchten Tiere von diesem einen Grunderhengst bestatigt. Weiters wurde eine im

Pedigree nicht dokumentierte Einkreuzung aufgedeckt.

33 russische Trakehner bildeten als durchgezichtete Rasse mit auRergewohnlich langer und
bewegter Geschichte das zweite Szenario. In den untersuchten Tieren wurden, wie im
Pedigree angegeben, ausschliellich bereits gut dokumentierte Hengstlinien der klassischen
Veredlerrassen englisches Vollblut und Vollblutaraber. Zudem wurden wenige Pedigreefehler

aufgedeckt, die wie bei den Orlow Trabern zeitlich eingegrenzt werden konnten.

Die Mesener Pferde und Yakuten ergaben, als wenig zlichterisch bearbeitete Landrassen, das
dritte Szenario. Die 33 untersuchten Tiere der beiden Rassen zeigten eine breites
Haplotypenspektrum, was auf die weniger starke Selektion auf Hengste in der Zuchtpraxis
zuruckzufuihren ist. Es konnten jedoch auch die in der allgemeinen Zuchthistorie vermerkten

Einkreuzungen moderner Rassen bestatigt werden.

Besonderes Augenmerk wurde auf die Potentiale und Limitierungen der angewandten
Methode der Y-chromosomalen Haplotypentypisierung mittels der KASP™-Technologie
gelegt. Mit dieser Strategie war es madglich, viele Proben in kurzer Zeit mit maRigem
arbeitstechnischem und finanziellem Aufwand auf Y-Haplotypen zu untersuchen. Im Zuge der
Untersuchungen wurde auch eine Limitierung der Methode offensichtlich. Es wurde das
Vorliegen von nicht weiter untersuchbare private Haplotypen offensichtlich. Diese Haplotypen
mussen in weiterflhrenden Arbeiten durch das aufwendigere und teurere NGS charakterisiert
werden. Kombiniert man jedoch die beiden Methoden, kann man mittels der passend
ausgewahlten Individuen den Informationsgehalt der Haplotypenstruktur mafgeblich und mit

Uberschaubarem Aufwand ausbauen.
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6. Summary

In this thesis, Y-chromosomal analysis based on 50 biallelic markers was applied to investigate
three scenarios of horse breeding in four Russian horse breeds. In total, Y-chromosomal
haplotypes of 79 stallions were determined in order to draw genealogical conclusions about

their paternal lines.

The first scenario deals with Orlov Trotters, who are a thoroughly bred breed and trace back
to one single founding stallion. All but two of the 13 Individuals studied had the same haplotype.
The common descent of almost all examined animals from this one founder stallion was thus
confirmed. Furthermore, a crossbreeding that was not documented in the pedigree was

discovered.

Russian Trakehners, a breed with an exceptionally long and eventful history, formed the
second scenario. The haplotypes detected in the 33 animals corroborated the influence of well-
documented stallion lines from widely used refiner breeds, such as English Thoroughbreds
and Arabian. In addition, a few pedigree errors were uncovered. The errors occurred, similar

to the observation in Orlov Trotters, several generations back in time.

Mezen horses and Yakuts, two extensively bred landraces, resulted in the third scenario. The
33 animals studied from those breeds showed a broad spectrum of haplotypes. This could be
explained by the less pronounced selection on stallions in breeding practice. However,

crossbreeding with modern breeds, as noted in literature, could also be confirmed.

Particular attention was paid to the potential and limitations of Y-chromosomal haplotype typing
using the KASP ™ technology. With this strategy it was possible to screen many samples for
Y-haplotypes with moderate technical and financial effort. However, a limitation of the method
namely the presence of private haplotypes that could not be further investigated, became
evident. These haplotypes need to be characterized in future work by the more complex and
expensive NGS technology. Combining these two approaches, which means sequencing
appropriately selected individuals based on haplotyping results, would significantly expand the

information content of the haplotype structure with manageable effort.
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11. Anhang

11.1. Sequenzen der Y-chromosomalen SNPs
fAAB LipY764_contig468:1814

TTGACCTCAAATTTCCAGGTTCCAGGACTGTGAGAAATAAACACCTGCTTTTAAGCTGCC
CAGTCTGTGGCATTTTCTTATTGCAAGCCAAGAAAACCAACACACCATCTGATCCAGAAC
CAAATTGCAAGAAATATTTTTTTAATAAT[G|CITGTGTATAGAAATGATTCTTAATAGAACT
AATGAGTAGCTCTACTAATTCAATAAAATTTATTTTTCAGTCAATAATTTTAAAAAATTAAT
TATGTAATTTGTAAAATCATAAATTTTGTGTCCCCATTTCTCTCTACCCCTGGTTGAATG

fAAC

AAGGCGTTCATATGCCAACAGACGATATCCACACAACATAAAGAAATCTGAAAGACCCA
TACTGTCACACATTGGTGGGTGGAGAGGTTGGAGCACCCCTTGGAGGAGGTGGAATGG
GGTCAAAGAAAACTTTGCTCCCTCTCCAAAAGIA/TITTGCAATCCGAGACTGCACGCAGT
CTCCAAGGGGAAAAGAAAGGAGAGGGGATTCATTCATGGGAACATCAGAGATCCCTGA
GGTCCTTCACAGCCAGGGGGAAACTGTCTACCAAGGTCAAAGCTAACCCAGGGGTGAA
CTCATCAAACC

fAAV LipY764_contig14:3071

ATTTTGCTCCTTGCAATGTTCCTTATATTTATACTGAGTGATTATAACAAGGTTATGGGCA
GCTCCATTTCCTTCCTGAAGTAACATCTGAAGCTGTTCCCCCTTTTTTGTAAGCACGTAA
GTTTTCTTTCTCTCTGTGACAATCCACA[REF:T|ALT:CJACATTCTGTCAACACATACATAT
CTTTTTAAAACAAATGAAGCCTTCAGAGTTTTGCACGTTCAAAGAACCTCTTCTGCTACA
AAATACCTTTTACTGAAAGGAATTCTAAACCTATTTTTCAGTTCAGTTATTCTCCTATGCTT
CCCACG

fRJ LipY764_contig24:7498

TTTAGAGATTATCTGCTTTCCTTGGCTCATGGCCCCCTTCCCCTAACTTCAAAGCCAGTG
GTTTGAGTCCTCATGCTACCATCACTCTGGTTCCTTCTCTTCTCTCTCCCTCTTTCATTTA
TAAGGGCCCATGTGATTCCACTGGGCCCIA|GICTTAGATAATCTAGGATCATCTCCCTAT
TTGAAGGTCGGCTAATTATCATCTGTTATTCCACCTACAACTTTATTCCCCTTTTCCATGT
AAAGTAACATATTCACAGGTTCCGGGGATTCACAAACTGGCATCTTTGGGGGATCATTAT
TC
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fTA LipY764_contig59:25124

AAATACAAAATCCCTCATAAGTAACCTAACAGTGCACCTAAAGGACTGCAAAAAGTTGAA
CCAAGAAAGCCCAAATCAGAAGAAGGAAGGAAATAATAAAAGCGAGAGCAGAAATATGT
GAAATAGAGATGTAAAAATATAAGAGAAAAIA|CIAAAGCAATGAAATCAAGAGGTGGTTC
CTTGTAAACATAAACAAAATTGGCAAACCTTTAGCTAGACTCAACAAGAAAAAAGAGAAT
GGCTCAAATAAATAAAATCAGAAATGAAAGAGAAGAAATTACAATGGACATCTCAGAAAT
ACAAA

fud LipY764_contig99:20419

CCTCAGTCTGTCCTGCAGCTCAATGACTTCCAATCTGTAATCCCTGGTTCCTCAAGATTC
TGCAAGGGAAGGAATGGGAGACCTTGAGCCCTTCAATGACCAGCCACCCAAAAGATAG
TTGTCCTTTTCTCTTGGGGTGTTTCTTTGTG[T/CICTCTTCCTCATGTCCCTCTCCTTCCAT
GCAGTTCTAAAATGTCACTGTCCCTAGAATTCTGCCTGAAGCCCAGCAATGACTCTCCC
CATAATTTTTAACCACCTTCTCTGTGGTAATCTCTGAGAAATGAAGGGAGACCCCACAAG
GACCA

fuz

AATAGGACCATTGGAATCAAGGAGCAGGGTACCTGGGTTTAAGGTAATGACAGTGTTTT

AAAGAAATCTGAGGGGAATCTAGCAGCATAACTTGACATTACCGTATCCTTTTCTTGGGT
AGCCAGAGATGTCCTTTAGTCTCTAGTAGG|[C/TITAGACACTTGACGAGGGGGTCCACAT
CATCATAGTTTGGCCCATAGTCAGTTGTTCTGCTTTTGTGATTAATAGGCAGGTGGCAGC
TACAGCTCTCAAGCATGGAGGCCATCCTTTCTCCATGGTGTCTAGCTTACCCTATTCAAA
CGGAT

fWM LipY764_contig5:42484

GGGACAGAGTTGTTCCCGTGGCAACTAAGAAGACCTACTCTAATAATATTATCACAGCA
AGGTATCCACATTAATTTGCAGCATTTTATCCACTGAGCCCAGCAAGTGAGATGAGACTC
ACGATTTTCTAATTAATAACAAATTACAAGIT|CJACAGTATTGAGAATTTTTAAATGACACT
GAAACCATTCATGGTGTTTTTCTGTTGCTCCCTTGGTAATTGTCTAAGTGTAGCTGATTG
AGGTAAATTAAATGGTGGACATGCCCTAGTAAAGAGAATTGAGGTGTATTCTCCCTTTTC
ATC
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fwpP LipY764_contig192:14225

TTGGGAAGAATGTTAGCACAGGACTAATCTTGCTCAACAAAAATAAATTGATTAGTTAATT
AAATAAATACCAGTTACTAAATTCAAAGATATGATACTATTTCCTGCACAATCAGTGCTCC

ATTAATGCAGAGGGATTTATGAGTATGIC|TITTGTGTGCCCATATATTTTTTTTTTAAAGAT

TGGCACCTGAGCTAACAACTGCTGCCAATTTATTTTTTTTCTTTCTGCTTTTTCTCCCCAA

ATTCCCCCAGTACATAGTTGTATATTTTAGCTGTGGGTCCTTCTAGTTAAGGCATGTGG

fwu LipY764_contig198:17295

TGGCACTGACTTTCAGTATGCAGTACTGCCATAAACCTTCAGTTAGTACAAAATGCACTA
TCTGGGAAATGCAATAAAGCAAAGTGCAATAAAATGATGTATGCCTGTATCTGATAAGGG
GTTAATATCTAAAACATAAAAAGAACTCA[T/AJACAACTTAATAGGAAAACCCAAAATCTGA
TAAAAAATGGGTGGAAGACCTGAAGAGACATTTTCCCAAAGAAGAATGGCCATATAGAT
GAATGGTTCATACAGATAACCAGCAAGGACATGAAAAGGTGATCAACATTATTAGTCATC
AAG

XA LipY764_contig207:4276

ACATCTGCTTTCCCCATCTTCCACCCAGTGTATGAAGGGGTAATGGGTCCCTCTTACCT
CTATCAGTTCTCAGTAGGACACAGATTAAGACCCAAAACACAAAAATTAGTTTCCTCTAG
TTACTAATTACATTGAAAGCATAGCTGCCTIC|TIACTGTTTTATCCCATTCAAAATTCTCTT
CCGAAAATATTCATTGCATTCAAAAGACATTGTGTTTCATAGGTTAAAACAACTCCTGAAC
TCCCAAAAGAATGCAGAAAAGAAACCCCAGAAAATTAGAGAACAGGAAGATATTCTGTA
GTA

XK LipY764_contig240:2104

TTCAGCATCACTAATCATCAGGGAAATGAAAATCAGAACTATACTAAGATACCACCTTAC
ACTTGTCACAATGGCTATAGTCTCTGAGACTAAAAATAACAAATGTTGGAGCAGGTGTAG
AGAAAAGGGAATCCTCATCCACTGCTAGT[REF:G|ALT:AJAGAATGCAAACTGGTGCAGC
CACTATAGAAAAAAGTACAGAGATTCCTCAAAAAACTAAAAATAGAAATCCTATATGACC
CAACTATAGCACGACTGGGTATCTACCCAAACAACTTGAAATCAACAATCCAATGCAACA
TATGTACCCTT
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fXR

AATCATATCTTCTAGCAATTTTCGTACTGGATCAGTTTATATAAATTTCCTAGAGTGTTATT
TATCCATTGTCTTTTATGTCATTGCAAACAGTTTATCCTAAGTGAGGGGTGAGCAAACTA
GGACCCATTTTTTATAAATAAAGCTCA[C/A]ITGAAATACAGCTCTACCCATTTTTCACATGT
TACTTGTGGTGGTTTTGAGGGTATAATGACAGAATTTGGTTGCTACAAGAAACATATAGA
TGACAAATTCTAAAATATTTAACATTTGGCTCCTTACAAAAAAACTTCCCAGCCCTTATT

fYR LipY764_contig312:3646

ACACATTAGCAAAAAACTGCTACTATTTACACAAACTCCAGATATGCCTTTGGAGTTTGT
CATGTGGTTAGCACAATATGAAAATCCCATGGGTTCTTAAATTCTGTGGTATTACTTTGC
TATTGGGCATATAATTGCTGCCTTATTACIREF:A|ALT:-TIGTATATTCACTGAAAATGCTAT
TGTTCACTGCTCAGCTCGTGCAAGAGAAAACAACATTATTTTCTTGGGAGTGATAGGGC
TGAAAAGGCTACTAAATACACAGCTAATAATGGACACCTCCCCTCCCCATCCCTTTTCCA
CTCAATTTAT

gBG LipY764_contig31:23088

CCCTTTCTCTGTGGCATTCAGACTCAAATACTCCAAGGCATTGTTAATAAAATCCTTTGC
CTCTGAATATCATATTGAAAATGTAACAAGTAGCTCTGTGCACCAATTAACAGATACAAC
ATCAGCGGTCTGCAGAGTTGACCTAGCAA[REF:A/ALT:CIGTTTATTTTTCATTATAAAAAT
CTGCGCTATTTCAACCCAGCACAGTAAAATTTACTCCAGTTTAATGGCAACTGATTAACT
GTCTGGATCCTATTTAGTATAACTCATCTCTAATGGAGTTAGCCCACAAATCTTAAATTGA
AGAGGATG

gBX LipY764_contig68:9050

GGTTCTCCTGCTCTCCTTTAACCCATAGGAGAAGGTCATGACTCAGAGGATCCCTCTTT
GCACTGAGCTGTACCAGACTAGAAATGTAGTGAGCAGCTAATTTCCTTCCTGTGCTTTTT
CTATGTGGCCAATCTTGGTTTTTGTACTCCIREF:A/ALT:TICTGGGTTGCTACAGCTTCTT
CATTGCATCCCAGAGCTCTCTTGGAGCTATTTATATTCGTGGGTAGTTTTTAAATCTTTTT
TGGAGGGCTGAGAATTGTCCTTTTAGCTGGTTATCTTGTAGACCTCAGCCCTTTCAGTAA
TTACTTTTAA
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rA LipY764_contig54:27348

ATACTTGAGAGCACATGTTGCAAAGCCAAGATGCAGGGCCTAAGTTGTTCGCAGAGAGC
AAGATTACCTCCTGGGACAACTAGAGCAGGACCCAGAGGTGCTGCCTTTGCAACAGAG
CTAGGCTTCCATGAATGACTCTCGAGTTCTACA[T/A]TCACAGTTTGAGATTACTGTTTAG
AAAGCACACTTCTGTTGGTTGCAGGCGTGAATAACAGTGATTGTATAAAGTGTAGAATCA
CTTATTAGAAATCAGAGACAATCTATCTGTTGTTCAGCCGGGTGGACACTGGACACCAC
CAGTCAG

rAE LipY764_contig198:10724

AGGCAGTCTAGGAGTGTCCTTA[G/CITGACAGCTGCAAGACTGGGGCCTCAGATGAGGG
TATAAGCCTGTGTGCCAAAGTGAGGCAGAGCGAGAATACAAAGATGGGAGAAGGAGTG
CAACTAGGCAGAAGGCTTTCATTTCTTGAGTGCACCTCCATAGGCCCCTATATCTGCGC

rAF LipY764_contig112:2021

TATATAACATATAATAAATTAATATAAATGAATCAAAAATTAAAATAAATATAAAGTACACA
TATAAGTGTAGAGAGATTGATAGATAGTTTGACATGCATTTTCTGGAAGAACCTGTCATA
TGTGATAAGTAGATTTTCA[G/A]IGTGGGTCCATGGTATCTATATTTTTTTTCACAATATCTA
TCTTTAATAGTCCACACAAACTACAATTTCACTTTCAAGTGAAGTGGAAGAAGTATTAATG
TTTCTGTGGTAACAATCATATTATAGTACTGACTGAAATATAATTAATTG

rAG

ACATCTAGAACTTTTCTTGAATTATTGCCCTCTAGACAACCATGAATCCTGGTGTTCCCT
ATATTTTCTTAGCAGTACCCCCTTATAAATGCCGGAATCCATGCATCACATAGATATGTA
ACTTATGTGGGTGTTTACTCGCACGTATAT[A/G]JCCTATCCCAAGAAATGAGACACAACT
GTTCTACTGGCCAGGACTGGCCAGTGGAGTAAGGCATAATCTACTGACTTGGTTTCTCT
ACTTTACAATTCCATGGGGAAGTTACATATCGGGAATGATGGGGTTCAGTACTTGCTATG
ACAAA

rAH

CAGACTTAATGTTTTTGCCCATTAAGGGAGTTTAATTGATGTTTTAACTTGAATTTCCCTA
TTCATGCATACTAGACAACTTTTCATGTGTTAACAGTCATTCAGGTTTCTGTCTTCTAAGT
GCTATTCATTTTCTATTTTCTATGGAATTTTTTCCCCTTTTTGTACTTATTTAAGAGAATCC
ATGTGTG[T/CIATGTACTGTTATATATTCTGATAGACACACAAATATTATATTTACATCTAA
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AATACATATGTTCTTGTGCATATGAATGTATTATAATACACTATTGCATTCTTGATATTAAA
CAAAAACATTTGGGGTAAAATTATGTTCCAATAGTCTTCACATATGCTTGGCTT

rAl

TTTACAATATTTATTTAATGATTTTTGTTAGTTTATTGTTTACCCTAACCATTCTCTCTTCAT
TTAGATAGCAGTGACTGCTATTCTATTTGCTTTACGTGATTTATGACAAAACTCCCAGGG
CTATGAGAGTTTGAAGTCACATGAGAAIA/CIAAAGCAAGTAAGCCCTTTGCACCAGTCTC
TCAGAGAGACACCAG

rAd

GTTAGCAGTAGTCTAGGATGAAAGCATAGCTCACAGTTAATATTTATTTTCAGTCTGTGC
TTTTTAAGCTATTTTTCCATTCACCTTATGATATTTTCCAGTCTCAATGGCTTCTGTTTTCT
ACCAATTTTGCTTTTGTCGGTACTTAAG[T/A]JCTTTTAATGACTTCCTTGTCTATATTAATTT
CATTGCTTACTCCTTTATTTCATGAATTTTCACATAGATTTCATATTGAAAAAATATCAACT
TTACTATTAATTTTTTTAAAAACTTTAAATTTCTTTGTTGTTTAATGATATGCTTCA

rAW LipY764_contig20:37008

CTCAAAAAAAAGTCTTTCAAAATAAACACTAACAGACTATTTCAGCATTTCCTCCAGAAAT
CATCTCCACAAAATTTCCAACTTTCAAGTAATTTTCCAGCATTAGAAAAAAAGAATCAAAA
TTCAACTTGAAAAATAGAGAAACAAAAGIT/CIGGCATAATATAATTTAGTTTAAACAGGAA
TGCTGTTTACATTCAGAATTATATAATCCAAAGCAGTAAAGGATCTAGGCAATTGTGTAAT
TGTCTTATAAGAAGAGTGTTTCTAAAATGGTAGAGAAGCATTCTAAGACTATATCTAGTT

rAX LipY764_contig359:7646

TTTTTCAACCATCACTTAATTTATAGAGAAAATCTGTTTAAGAAAGATAGTGTACAGGAAA
CAACACAACACCCAAATATTATCTCTGGCAAACAGTCTGTGATTAGTTGCCAGAATTATT
GGAAAAAATATAATTGAAACCAAAATCTTIC/TITGTAGAACCAGAAATCCTCTATGAAGAC
GGAACGAAATATCACCCTTTTATGGAGCCAAAAAGGCACATTGCATTACATACATCCTTG
CAGGATAAAAATAACTAGTCGTCACTTAGAAGGAATTGACAGTACGGTTTGTCAAACATA
GT
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rAY LipY764_contig60:5826

CATCATATTTTCATTTACTCTTTAAATCAAGATTTCTTTTACTTCTTAAAGTGTTTATAATG
GGCTCTATGAATTCTTATAAAGAACCAATGTTTTTTTTACAGACAGATTCTGTTGACTGCA
TTTTTGTTCAATTATGTCATAAATTCCIA/GITTTATGTATGTTTCATATTCTTTGCTAGAAAC
ATTTTATTTTATGTTCATTTTTTCATGAAGATTAGCTCTGAGTTGACATCCACTGCCA

rB LipY764_contig233:6238

AACCATGATGGTAAAAAATTTTAGTAATATTACGTTTGAAGTTATGAGCAGTTTTGTGTTG
ACATAAACCCTAATATGGAGATACCCAGAACAATAAATCATCTAGCATTTAATTCTTAAGA
AAAACAATATATTAAACAAATGGTAATT[C/GITTATAAAAGTTTCTTCTGTATATGTACTTT
GTGATAGTGATGTCCTACACAGTAAAAATGATACATCCTATAAGATTTCTTTCAGATCTCA
TTCAATTGTTATTGATGTAAAAAGTGCTTGTTTAGCAAAAGATAAAGGTTAAATATTTA

rBD LipY764_contig9:18120

AACACTCTTCTGGATCT[C/TICTCAGCTGTAGACGCTATGGAGAAATCTCTTAATGACTCC
ATGCACTTTAGCATCTCTCCTCTGCCCTCTGTTCCAAGACCCCAAATCTATTTCTCCCAA
AGCACTAAGCAGATTGCTGCATTTTTCTCAAACTCCTGATCTCTAACTAT

rBF LipY764_contig26:10753

TAGAAAATTGAAGTTGTATATACTAAATTTTTAACCCCGAGGTATTTGGAGCTGTATTGTT
CAGTAATACTGCTGATGAGTATAATTATGACTTTTCCAGTTTATATGTTCAGTAGTTTTTTT
TTTCTCTGACTCTTTTGTATGATGCTT[T/CITAAAACATTGGTAGATAATGAAATTGTTTGA
AGGCATCTCCATTAAGCACTGAGTATGATGAACATATGTTTATGATTTTAATGTCACTCAT
CTAAATTATTTTTAAAGTTTTTTTAAAAAATTAGGAATAGAGGGGCCAGCCCAGTGGC

rBG LipY764_contig4:19212

AATCACTTTGCAATTAATTGGCATAAATTTCAAAATGAATTCAGTTTATTTTACCATTACTA
CTAAATGCCTTTATTTACTTCAGCAGTTTTTCTACAGAAATCGCTTAGATTGATTATATGC
TAGAATTTTCCCTTTTGGGACCAAGAA[CT-
ICTT]ICATCTGAGTTTAAATGGGTGATTCATGCATAATAAACTATTAAAAATATGTTTTTTTA
ATTTTGAGAGTAACCTTATTGCATCATAAAATATTATGGAATCTTGAAAATACACAACAGG
AAATAAAAGTCATCAATACTCACAATTCAG
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rC LipY764_contig213:4369

TCAATTTTGGGAAGCTGGCAGCAGGTTCATTCAACATTTATTGAAGTGGTTGATTACTTT
CTTCTTCGTGAATAAAATACCTTGAGCTAATTTGAAGTGTCAAAGTTGTATCTCTCAGCA
CCATGGCAGTTGAAGAGATATGGATAATGC[T/CIAGGGAAGGGATTACAGGGCTTGACT

CATGCATGTTTTGACAGATCTTTTTACTTTTTCTTTTCCAGTATCTGTTTAGGCAAAATAAA
AAGAAAA
rD LipY764_contig386:5920

TCCCTAATCCATTTCAGTAACTTCCCTCTGCTGAGCATCTAGGATTCCAGAAATGAAATC
TGGGTCCAAGATAAGTCTTTTGAAACATGTTGCCAAACTACTCACCAGAAAAGCTGTCAG
ATTCGTAGTCTAATCAGCATTAGAACAAGT[T/-
JAAGTGCTTATTTCTCACAGTCTCACCCACAATGGGCACTGCTCTTCTATTAGATCTCTGT
CAACTTGACAGTAAAACCTAGTGTCTCACTTTTAAACTTGTAGGTCCTAGTTAAACTCTTT
TTATATGCTTGTTTCCTATATGTACTTCT

rDS LipY764_contig327:4566

AAAAGCAAACCCTGCCTTCCCTTGAGCCTTTTTTGGCACAATGTAGGTTGCATTCTTTTT
TTGCAAGCTGCTTGTGTGCTCTGTGGCTTCTAGAAAGAGATGTCCTGCAGAGGAAAAAA
GTGCATAGTGATTTCTATTTCTCCTGTCTGC[T/AITTTGCACTGTGTTTTTTTCTCTTCTTG
TCAACCAGGAAGAGCCTCTCATGGAGAGAACATTAGAAGTGTATACAACTCCTATTGGA
CAATCTATTTTCCAAACAGATTTGCTTGGAAAATTCTATTTAACTTTGACATTCAGAATGA
TAT

rG LipY764_contig146:3345

ATATAGGTTATGGGGAACCGGAAAATTATGGCAGGACATTAGTTTTGTTGCATTCTCTCT
ATTGAGTGTTGTTTAAAGTCTGGCAGTCTGTCTCCAGAGATACGGACATAACTGCCCAC
AAGATTGACCCTTATTTTCATCTGTACATAC[A/GITAGGGATAAAAATGTTCTGTTTTCTGA
TTGTGTGGAAGTTTAATACTAAGACCT

rN LipY764_contig76:5598

AGTAGATGCTGTGCATACAGTGGATTTGCATCACAGCTGAGAAATCCTGAATTTAGGAA
ATCTTGGTGTTTTAAACCTGCCCAACCTCTTCCCCTGAAGGACATATTGTCTTTATCGTC
AATGGCTGTTTCTTGTACAAACCTCCTTAAA[G/AJATAGTTTAAAAAAAATCTGTCAGTCAT
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AAAATCACCTCCTGTATCATTTCATTTAAATGAAATGTCCAGAATATGCAAATCTGTCTAG
AGAAAAAATAGTGATTGCCAAGGGCTGGGAAAGGGGAAAATGGGGATTGACTGCAAAT
GAGT

rOR LipY764_contig62:740

AGGAACAAATCCTGAGACTCCCCCATGTCTCTTCCTGTAGTTGGGATATCAAATGGAAAT
TGCACACAATTTCCCTGAGAAGAAAAATGTTAGGACAGGGTCCATGTTTTATTTTTCCAC
ATTGGATTCGAACTACATAATCCTATCCTTI[G/AJICTTTATAGTAGCATCTCAATAAATATTT
GCTGAAGAAATGGAGGGATGGGTCGTGGTTCAGTAGTTAAGTAGGTAAGTAAGTGAATG
GACAGGTGGATGGTAGATGAGTGACTAGAGGGAGAGGTGGTTGAATAATTCTGCAGAG
TTTGG

rw LipY764_contig79:13451

ATCCCAGAAGTGCAACTGAATAAGCATTGACTGGTATCTGAATTTCAAGAGTGCTCTCGT
CAAGGCCACGTTTTTGTATTTCAGAAGCTAATTTTTTAAAAAGAGAGAGAAGCAAAAGAA

AAATCAATACCGTCGGTTAATAAATGAAAT[G/AJAAATAACAGTTCCTTCAAGGAGGATTA

AATATCTATTTTCTGTGTGATTCTTTTGAAGTGGTATGTATGTTGATGGGTATACATGCAT

TTTCATTATTTATGTGTTAGTTAATTACTAACATATTAAACAGTATAATATAGTGCTTCAA

rxX LipY764_contig296:1984

ACATGCAATTTTCAACCTGCACTACCTGATCAACGAAATCAAAATAAATTCCGCACATAC
CCATATTATTTCCTATTTTTTTTTTTTCTTTCTTGTATGACACAAGCTTCTTGTCACATTCG
AGTCAGGGTCCATTAGAGTTTTATCTTT[G/TICGTGTGGAATAAGATGACCAATGTGGTG
ATTTCTGTTCTGCACTTGTCAGAGTCCCCATAGTTATAAATAAAATCATCTGATGAAGGTT
TAAGAGCACTGGTAGTATTTTGCATCAGCCAAGGGAGTATGAGTCTTAGAAATTGTTTTC
C

ry LipY764_contig2:26649

AGACAAAATAGAAACAAGCACTCTGGAGGGTCCTACCAGAAGTCTGGATATGGGACAAA
AGTTCCATTCTTTTCTGTTTTTCATCTAGGAGAAATATTGTCTCCATGACATTCTCCATAA
CCCCTCCTCCTAGAACCACCTCTTGATACTI[ACC/AC-
JACCACAGTGGCAAGAAGAGGGGCTCTGAAGAGTGTGTGCCACTATTTTCTCATAGAGC
TTTAATGTGGTTGACTTTGTGCTTGCCTGGGGTGGGAACATCATAGTTGATTTCTAGATT
TTCTCACGAAAGAAACTGGCACATGTTTTG
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sAl LipY764_contig103:12420

ATGGCTTCTGTAATCACATAGAAAAGACAGACTTTATAACAAGTCAAAGAGGCAAATATT
TGATGTCAGAGGCAAACCTTGATTTGAAAAAAAGGAAATAGAAAAAAATTACAATGATCA
TGGCTTAGAGGTAATATTTGGCAACCTCAGI|G/TIATTGCCAACAGATAGTGCCAAATAATT
TTAAAAGGAGATTAGCAAAAATACCTTATAACAGCAGTAACAAACTGGCAATGTTATTAA
ACCACCTTTGGTGGTGTGTTTTTTAGAAGAATTTTCATATATATCCTATCTGCCAGTAAAA
TG

sAS LipY764_contig85:4373

AATAGAAATTACTTGAAATGTACTTGTTCAGTGGAATATTTAATGCAAACTCATTTATCAC
GTGTGACAACAGCTTTTTGTAGACCTACTTTAGGGTGTTTGACTGTGTTCCAAGAAGTGC
TAGACTAAGTACTCTTCATAAAATAAAACIA/GITATCAAGTGCTGTCAGATAGTACGTTTC
TATCATATCAGTCTTACATTCTGATGAGAAATAAAGAACCACAAAGGAAGAGGACAGGAC
AAGAAATGTGAAGAAACTAATTTTAGAGTGTTAAGAGCTCTGACTCTCAGCAAAACTAAA
AT

sAZ LipY764_contig158:6198

TCAATACTTAGTGCATTGGTTAGAAACTATTTGAGTTTCCTGTGTGGCAGGAAAGAATTC
TACTACTGAATCACCAATTTATTTCAACACTATATATGTGTAAGTATATACATACTTACATA
TGTAGTACAGATAGATCTCACCATTCTCIC/TIGAGGTGATCTTTCTGCAGTGGGAATCAG
AGAGTTTCAGAAACCACCACTCAGGGTCAATGCCTCATCCCACCCATCTCCCCATCCCA
AACTTCCCCTTCCCCAAGGGTCGCCAAAGAATCAACAGCTGAGCCTTGTCTCCCTCAGG
TCTT

sCB LipY764_contig228:8774

ACTGCCTGGCATACTACAAATTACAGTAATGCAGTAACAACTGTACATAGTATTTTGAGT
GTCATACGTGTTGTGGGCTTCATTTTATTATTACTAGTGCAAACCTATCACAAAAAGAAAA
GTGGATGGTGAATTCAGGTATGGTACAGA[C/TIATGTGATGTAAGTAGTACTGAACTAGA
TGGCAAAGTGTTATTTTTATCATGCAATGACATAATAGCTGTTAGAATACAATATATGTTG
ATATTACCTGAGTAAGTACTGGTATATCCAACCCATAGGGAACAATGTCAGAAAAGACTA
GA
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sCO LipY764_contig178:7326

AGTGGACATCATCAGAATCCCACAGTACTTCGAAGTACCATTGTACCAAGATGTTTGGCT
GATTTTCTCTCAGTTGCAGTTTTACTTGAAAGCAAGAATTGTTCCAGTTTCCTTTCCATTC
CAAAACTCTTATTGTTGTGGGGTTTGATT[A/CJAAAGAGTAAACTTCTGGTTAGTTAATAA
ATAATTTTGAAGTGATGTTTTAGGATAAACATTTGTTTCAGGATTCCAAGAAACCCATGAG
TTAATAGTATATTTTAAAAAGAATTGGTTAACTTTTGAATGTGTGTAATATTTTGGAATCT

sDD LipY764_contig16:34794

TTAAGCATTGCATGGCTCTAATGTCAACTAACTGACACCCGTATAAGTTGGCTGATGCCT
CAAACAAAGTGCCTAAAGGGCAGAGCTGTCTCTTACTACTCTAAGTGACAAATTCAATTC
TATTTCTTTCAGTGTTGATTAGTGATCTCA[T/CITAATCTTTGACAAAATCAAGCTCTTTTA
GGCTTTGTTGATGAGAGTGCCTAGCACCAAGAACAGAGCCTAAGACAAGTTATATGCTA
AGTGAGCATTATAAATTACATTTTTGTGGATAAAAACCAGGTTTCTGTCTTCTTGCTAGCT
GC

sEN LipY764_contig10:30808

CGCCATTTGCTTTCCGCGGATCGTGGCCTTCTGACATTTTTGTCAGGGCTCTGTCCTATT
AGGCTGCAGTCCCAGTATTGTTCTGCACCCTCGGCTTCCAGGTTGTTCGTTGGGTACTC
GTTTCGGAGGAGTAACTGACGTTCGGCACAGIA/C]ICGGACAGAAGTCGAAACGCCGTGA
GGCGGCTGTCACCACCATGCCCAAAAATAAAGGTAATGACCTGGGTCTCCTGAACCGC
GATTTTGCTCTGCTTACTGCCCGCGGCCTTGACTCGGGACCGGGCCTCAGTGACTATTC
TTTCTGTCC

SES LipY764_contig259:10235

ACTTTGAGGGACCCTGACAATGTGAAATTGGAATTTTTGAATCATAAATAGTACTCAAGT
TATAAGGGCAGTAATTTAAATTCAAGATGGACATCTTCAGGATAATGTACCCAGGCACTA
GTGTAAATACTGTTCCTTGCAAGAAAGACTIA/CITTTTCCCATGCCACATATCTACCTTAT
ACACCCATCAATATTTGAGGAAAGAAATCACCAATTCCTCCTAAAATATCTTGAGCTCAA
GATGAAGTTTATCTTTTTTCCTCCATGAACTATTAAGATTCAGCTTCACATATCGCATTTA
AT
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sM LipY764_contig197:5419

TCCAGTGGGATTCACAGAGATTCTCCAAGTGCCTAGGTCTGGTTTACTGGTGGTTCAGT
TAAGCTGAAACCCAGTGGTGGTCAGCTGGCTGCTGTGGCTGTTTTGCCTGAGCACCAG
TTATGAAGAACCAGGAAGGGACATGGCTGCTCT[G/AICTTGGTGGGCAGAACTCAAGTT
AATTCTCATTGCTCTGGCCTATACCTCCTTGATACAGCCTGGCAGTTTGGCCTGAAGTTT
AGAGAAGTACACAGACTGGCAGATTAAAGACCTCCCTCTTCAGCACCACAAAGTGAGGA
AATATATCA

sP LipY764_contig155:6894

AATAAATGGGCAAATGCTTTTATCTCGACAGCAATCCATCATTGGTCAAGGTCCACCACT
TCAGGGATGAGCAAACTTGAGGATAGATAATGCCCTGAAATCTAAGTCCATTCTCAGAA
AGGGATGAAGCTGGAAGAAGTCAGCAGGCAAIA/CIATTTTTAGCAGATGAGAAATAAGTA
TGTCACTCTGAAGATGGGATTAGATAGGATTGTCACAGTCTCTAGCACGAATTGATAATT
GCTCTTACATGTCAAGGTCTCCCAAGTTGAGATTTTTCCTTAATAAACCTCATTAAGAATC
ACTT

sQ LipY764_contig90:21274

ATTACATATGTTAGCTATAGTCCAGAAGGTGGTTTTTAAATACTGAATTACTACACTGATA
TTATGTCCATATTGCTTTTTTTCCCTTTTATGTATTTTCCTCCCTTCTTCAATGTATCTTAA
TATCTATTTATATGTAATACCTAATCT[A/GITATTTTGAAGTCAGCTTATCCATTGCATGAA
GGACTGATATGAAGGAAAGCAAATAAAGGTAGTACTGTGGGTAAGTCCTTTGACTATATT
CTGCCAGGGTCTGGGGTAAATGAAATAAATC

fAAC LipY764_contig468:39321

AAGGCGTTCATATGCCAACAGACGATATCCACACAACATAAAGAAATCTGAAAGACCCA
TACTGTCACACATTGGTGGGTGGAGAGGTTGGAGCACCCCTTGGAGGAGGTGGAATGG
GGTCAAAGAAAACTTTGCTCCCTCTCCAAAAGIA/TITTGCAATCCGAGACTGCACGCAGT
CTCCAAGGGGAAAAGAAAGGAGAGGGGATTCATTCATGGGAACATCAGAGATCCCTGA
GGTCCTTCACAGCCAGGGGGAAACTGTCTACCAAGGTCAAAGCTAACCCAGGGGTGAA
CTCATCAAACC
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fUZ LipY764_contig117:3091

AATAGGACCATTGGAATCAAGGAGCAGGGTACCTGGGTTTAAGGTAATGACAGTGTTTT
AAAGAAATCTGAGGGGAATCTAGCAGCATAACTTGACATTACCGTATCCTTTTCTTGGGT
AGCCAGAGATGTCCTTTAGTCTCTAGTAGG[C/TITAGACACTTGACGAGGGGGTCCACAT
CATCATAGTTTGGCCCATAGTCAGTTGTTCTGCTTTTGTGATTAATAGGCAGGTGGCAGC
TACAGCTCTCAAGCATGGAGGCCATCCTTTCTCCATGGTGTCTAGCTTACCCTATTCAAA
CGGAT

fXR LipY764_contig255:12988

AATCATATCTTCTAGCAATTTTCGTACTGGATCAGTTTATATAAATTTCCTAGAGTGTTATT
TATCCATTGTCTTTTATGTCATTGCAAACAGTTTATCCTAAGTGAGGGGTGAGCAAACTA
GGACCCATTTTTTATAAATAAAGCTCA[C/A]TGAAATACAGCTCTACCCATTTTTCACATGT
TACTTGTGGTGGTTTTGAGGGTATAATGACAGAATTTGGTTGCTACAAGAAACATATAGA
TGACAAATTCTAAAATATTTAACATTTGGCTCCTTACAAAAAAACTTCCCAGCCCTTATT

rAG LipY764_contig150:8337

ACATCTAGAACTTTTCTTGAATTATTGCCCTCTAGACAACCATGAATCCTGGTGTTCCCT
ATATTTTCTTAGCAGTACCCCCTTATAAATGCCGGAATCCATGCATCACATAGATATGTA
ACTTATGTGGGTGTTTACTCGCACGTATAT[A/G]JCCTATCCCAAGAAATGAGACACAACT
GTTCTACTGGCCAGGACTGGCCAGTGGAGTAAGGCATAATCTACTGACTTGGTTTCTCT
ACTTTACAATTCCATGGGGAAGTTACATATCGGGAATGATGGGGTTCAGTACTTGCTATG
ACAAA

rAH  LipY764_contig306:5

CAGACTTAATGTTTTTGCCCATTAAGGGAGTTTAATTGATGTTTTAACTTGAATTTCCCTA

TTCATGCATACTAGACAACTTTTCATGTGTTAACAGTCATTCAGGTTTCTGTCTTCTAAGT
GCTATTCATTTTCTATTTTCTATGGAATTTTTTCCCCTTTTTGTACTTATTTAAGAGAATCC

ATGTGTG[T/CJATGTACTGTTATATATTCTGATAGACACACAAATATTATATTTACATCTAA

AATACATATGTTCTTGTGCATATGAATGTATTATAATACACTATTGCATTCTTGATATTAAA
CAAAAACATTTGGGGTAAAATTATGTTCCAATAGTCTTCACATATGCTTGGCTT
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rAl LipY764_contig251:12181

TTTACAATATTTATTTAATGATTTTTGTTAGTTTATTGTTTACCCTAACCATTCTCTCTTCAT
TTAGATAGCAGTGACTGCTATTCTATTTGCTTTACGTGATTTATGACAAAACTCCCAGGG
CTATGAGAGTTTGAAGTCACATGAGAAIA/CIAAAGCAAGTAAGCCCTTTGCACCAGTCTC
TCAGAGAGACACCAG

rAJ  LipY764_contig157:1039

GTTAGCAGTAGTCTAGGATGAAAGCATAGCTCACAGTTAATATTTATTTTCAGTCTGTGC
TTTTTAAGCTATTTTTCCATTCACCTTATGATATTTTCCAGTCTCAATGGCTTCTGTTTTCT
ACCAATTTTGCTTTTGTCGGTACTTAAG[T/A]ICTTTTAATGACTTCCTTGTCTATATTAATTT
CATTGCTTACTCCTTTATTTCATGAATTTTCACATAGATTTCATATTGAAAAAATATCAACT
TTACTATTAATTTTTTTAAAAACTTTAAATTTCTTTGTTGTTTAATGATATGCTTCA
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Haplotypenermittiung

Tabelle 24 Haplotypenermittlung der Orlow Traber

Probe rB FWU rc fAAC fuz rG rX
Y_PR_03_103 | rB_G_1 fWU_T_0 rC_T_0 fAAC_T_1 fUZ_C_0 G A0 X_G_0
Y_PR_03_105 | rB_G_1 fWU_T_0 rC_T_0 G A0 X_G_0
Y_PR_03_107 | rB_G_1 fWU_T_0 rC_T_0 fAAC_T_1 fUZ_C_0 G A0 X_G_0
Y_PR_03_108 | rB_G_1 fWU_T_0 rC_T_0 fAAC_T_1 fUZ_C_0 G A0 X_G_0
Y_PR_03_109 | rB_G_1 fWU_T_0 rC_T_0 fAAC_T_1 fUZ_C_0 G A0 X_G_0
Y_PR_03_110 | rB_G_1 fWU_T_0 rC_T_0 fAAC_T_1 fUZ_C_0 G A0 X_G_0
Y_PR_03_111 | rB_G_1 fWU_T_0 rC_T_0 fAAC_T_1 fUZ_C_0 G A0 X_G_0
Y_PR_03_112 | rB_G_1 fWU_T_0 G G_1 X_G_0
Y_PR_03_113 | rB_G_1 fWU_T_0 1G_G_1 X_G_0
Y_PR_03_114 | rB_G_1 fWU_T_0 rC_T_0 fAAC_T_1 fUZ_C_0 G A0 X_G_0
Y PR 03_115 | rB_G_1 fWU_T_0 rC_T_0 G A0 X_G_0
Y_PR_03_116 | rB_G_1 fWU_T_0 rC_T_0 fAAC_T_1 fUZ_C_0 G A0 X_G_0
Y_PR_03_117 | rB_G_1 fWU_T_0 rC_T_0 fAAC_T_1 G A0 X_G_0
Tabelle 25 Haplotypenermittlung der Trakehner
Probe B FWU rc fAAC fuz G N fuJ fwm D sP sM qBX X rY
Y_PR_03_022 D_TT_0 sP_C 1 sM_G_0 GBX_A 0
Y_PR_03_023 rD_TT_0 sP_C_1 sM_G_0 GBX_A 0
Y_PR_03_056 fAAC_T_1 fuz_T.1 m_T_1
Y_PR_03_119 rB_G_1 fWU_T_0 rC_C_1 G AO fWM_C_1 D_T_1 sM_G_0 GBX_A 0 X_G_ 0
Y_PR_03_120 B_no_cal fWU_T_0 rC_C_1 G AO fWM_C_1 D_T_1 sM_G_0 GBX_no_cal X_G_ 0
Y_PR_03_121 B_G_1 fwu_T_0 rC_C_1 rG_A_0 fwMm_C_1 m_T_1 sM_G_0 qBX_A_0 X_G 0
Y_PR_03_122 rB_C_0 X T 1 rY_AC_1
Y_PR_03_123 rB_C_0 X_T 1 rY_AC_1
Y_PR_03_124 rB_G_1 fWU_T_0 rC_C_1 G AD fWM_C_1 D_T 1 sM_G_0 GBX_A 0 X_G 0
Y_PR_03_125 B_no_cal fWU_T_0 rC_C_1 G AD fWM_C_1 D_T_1 sM_G_0 GBX_A 0 X_G_ 0
Y_PR_03_126 rB_G_1 fWU_T_0 rC_C_1 G AD fWM_C_1 rD_TT_0 sP_C_1 sM_G_0 GBX_A 0 X_G_ 0
Y_PR_03_127 B_G_1 fwu_T_0 rC_C_1 rG_A_0 fwMm_C_1 m_T_1 sM_G_0 qBX_A_0 X_G 0
Y_PR_03_128 B_G_1 fwu_T_0 rC_C_1 rG_A_0 fwMm_C_1 m_T_1 sM_G_0 qBX_A_0 X_G 0
Y_PR_03_129 rB_no_cal fWU_A_1 rG_A 0 N_G_0 fuJ_C_1 X_G 0
Y_PR_03_130 rB_G_1 fWU_T_0 rC_C_1 G AD fWM_C_1 D_T_1 sM_G_0 GBX_A 0 X_G_ 0
Y_PR_03_131 rB_G_1 fWU_T_0 rC_C_1 G AD fWM_C_1 rD_TT_0 sP_C_1 sM_G_0 GBX_A 0 X_G_ 0
Y_PR_03_132 rB_G_1 fWU_T_0 rC_C_1 G AD fWM_C_1 rD_TT_0 sP_C_1 sM_G_0 GBX_A 0 X_G_ 0
Y_PR_03_133 B_G_1 fWU_T_0 rC_C_1 G_A 0 fWM_C_1 D_T_1 sP_AO sM_G_0 GBX_A 0 X_G_ 0
Y_PR_03_134 B_G_1 fwu_T_0 rC_C_1 rG_A_0 fwMm_C_1 m_T_1 sM_G_0 qBX_A_0 X_G 0
Y_PR_03_135 rB_G_1 fWU_T_0 rC_C_1 G AO fWM_C_1 D_T_1 sM_G_0 GBX_A 0 X_G_ 0
Y_PR_03_136 rB_G_1 fWU_T_0 rC_C_1 G AD fWM_C_1 D_T_1 sM_G_0 GBX_A 0 X_G_ 0
Y_PR_03_137 rB_G_1 fWU_T_0 rC_C_1 G AD fWM_C_1 D_T_1 sM_G_0 GBX_A 0 X_G_ 0
Y_PR_03_138 rB_G_1 fWU_T_0 rC_C_1 G AD fWM_C_1 rD_TT_0 sP_C_1 sM_G_0 GBX_A 0 X_G_ 0
Tabelle 26 Haplotypenermittlung der Mesener Pferde Teil 1
Probe sEN sES rBD qBG sQ rBG rBF rAY rAX fYR rA B
Y_PR_03_068
Y_PR_03_069
Y_PR_03_093
Y_PR_03_094 SEN_A 1 SES_A_1 BD_C 0 GBG_A 0 BG_CTT_0 BF_C_0 fYR_T 0 A T0 B_C_0
Y_PR_03_095
Y_PR_03_096 sQ_A 0 BF_T_1 rAY_A 1 rAX_C_1 fYR_T_O rA_T O B_C_0
Y_PR_03_097
Y_PR_03_098
Y_PR_03_099
Y_PR_03_102 TAX_C_1 TA_A_1 B_G_1
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Tabelle 27 Haplotypenermittlung der Mesener Pferde Teil 2

Probe fwu rC rG fWwMm D sM qBX ™w fAAV XK rAF DS
Y_PR_03_068
Y_PR_03_069
Y_PR_03_093 TW_A_1 TAF_no_call
Y_PR_03_094 rC_T0 fWM_T_0 W_G_0 rAF_G_0
Y_PR_03_095 TW_A_1 TAF_A 1 DS_T_0
Y_PR_03_096 rC_T0 fWM_T_0 W_G_0 fAAV_T_0 XK_G_0 rAF_G_0
Y_PR_03_097 TW_A_1 TAF_A_1
Y_PR_03_098 TW_A_1 TAF_A 1
Y_PR_03_099 TW_A_1 TAF_A 1
Y_PR_03_102 fWU_T_0 C_C_1 1G_G_1 fWM_T_0 D_TT_0 sM_G_0 gBX_A_0 W_G_0 rAF_G_0
Tabelle 28 Haplotypenermittlung der Mesener Pferde Teil 3
TAG rAH rAl rAJ rOR rAE fTA XA fwp fAAB sDD sCO
Y_PR_03_068 fAAB_C_1
Y_PR_03_069 fAAB_C_1
Y_PR_03_093 TAE_C_1 fWP_no_call fAAB_C_1
Y_PR_03_094 rAE_G_0 sDD_T 0 | sCO_A0
Y_PR_03_095 rAG_A_0 rAH_T_0 rAl_A_0 rAJ_T_0 rOR_G_0 rAE_G_0 fTAAO | IXACO
Y_PR_03_096 rAE_G_0
Y_PR_03_097 rAG_G_1 TAH_C_1 rAl_C_1 TAJ_A_1 TOR_A_1 rAE_G_0 fTAAO | XA CO
Y_PR_03_098 rAE_C_1 fWP_T_1 fAAB_C_1
Y_PR_03_099 rAE_C_1 fWP_no_call fAAB_C_1
Y_PR_03_102 rAE_G_0
Tabelle 29 Haplotypenermittlung der Yakuten Teil 1
sEN sES rBD qBG rAW sAZ sQ rBG rBF
BW-200wh sQ_G_1 BG_CT_1
BW-201 sQ_G_1
BW-320 rAW_T_0 sAZ C 0
Y_PR_03_083 sEN_C_0 sES_C 0 qBG_A 0 rBG_CTT_0 rBF_C_0
Y_PR_03_084 SEN_A 1 sES_A_1 rBD_C_0 qBG_A 0 rBG_CTT_0 rBF_C_0
Y_PR_03_085 rBD_C_0 qBG_no_call rBG_no_call rBF_C_0
Y_PR_03_087 qBG_A_0 sQ A0 rBF_no_call
Y_PR_03_089 sEN_C_0 sES_C 0 qBG_no_call rBF_C_0
Y_PR_03_090 sQ_G_1 BG_CT_1 rBF_T_1
Y_PR_03_091 sEN_C_0 sES_C 0 qBG_A 0 rBF_C_0
Y_PR_03_092 qBG_no_call sQ A0 rBF_no_call
Tabelle 30 Haplotypenermittlung der Yakuten Teil 2
rAX rA XK sDD sCO sDB sAl sAS
BW-200wh rAX_no_call rAT O
BW-201 rAX_T_0 rA_ T O
BW-320 rAX_T_0 rA_T O
Y_PR_03_083 rAX_no_call rA_T O sDD_C_1 sCO_C_1 sDB_G_0 SALT_1 sAS_A 0
Y_PR_03_084 rAX_T_0 rA_ T O sDD_T 0 sCO_A 0
Y_PR_03_085 rAX_no_call rA_ T O sDB_G_0 SsALT_1 sAS_A 0
Y_PR_03_087 rAX_T_0 rA_ T O fXK_G_0 SsALT_1
Y_PR_03_089 rAX_no_call rAT O sDD_C_1 sCO_C_1 sDB_G_0 sAIT 1 sAS_no_call
Y_PR_03_090 rAX_T_0 rA_ T O
Y_PR_03_091 rAX_T_0 rA_ T O sDD_C_1 sCO_C_1 sDB_G_0 SALT_1 sAS_A 0
Y_PR_03_092 rAX_no_call rA_ T O fXK_G_0 SsALT_1
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