A birilébizottsig értékelése

1. Juhokkal végzett kutatdsai sordn kimutatta a kelet-kozép-eurdpai cigija, ruda és pramenka
allomdnyok kozotti genetikai kiilonbozdségek mértékét, valamint tobb értékes és ritka
genetikai varidcié meglétét a fajtacsoportba tartozé populicidkban. Vizsgilatai soran a hirom
hortobagyi racka dllomdny genetikai diverzitisit kozepesnek, a  kozottik levd
genetikai kiilonbozdséget mérsékeltnek taldlta, mind az dllomanyok fo6ldrajzi helye, mind
pedig a szinviltozatok kozott, amelyek alapjin javasolta a szinek fajtan beliili valtozatként
val6 kezelését.

2. A veszélyeztetett roman sziirke szarvasmarha-illomany magas genetikai sokféleséget
mutatott, amelynek oka eredményei alapjin a célzott szelekci6 hiinya, illetve annak alacsony
szintje, amelynek alapjan megfelelének itélte a jelenlegi fajtavédelmi programot.

3. Igazolta a veszélyeztetett hucul l6fajta nagy genetikai diverzitasit, kimutatta a mudltbeli
palacknyak-hatdst, emellett tobbes anyadgi eredetet és a genetikai szerkezet
strukturaltsiginak hidnyit, illetve két mdsik primitiv 16t6l, a konik illetve a Przewalski
lovaktol val6 genetikai kiilonbozdséget.

4. Mitokondridlis DNS vizsgilattal igazolta, hogy a kozép- és kelet-eurdpai vaddiszné
populdciok tobbsége az eurdpai 1-C haplocsoportba tartozik és gyenge genetikai
strukturaltsigot mutat. SNP vizsgilattal azt is bizonyitotta, hogy a II. vilighdbora el6tti
allomany kevésbé volt polimorf, mint a mai.

5. Kimutatta, hogy a kozép-, kelet-eurdpai mezei nyul dllominyok az eurépai és az
anatoliai/kozel-keleti vonalba tartoznak. Bizonyitotta, hogy az észak-, k6zép- és nyugat-
eurdpai populiciok szarmazasi helye a balkini régié, tovabbd kimutatta a jégkorszak utdni
ranépesiilés sordn a délrdl északra tortént géndramlist, illetve az emberi tevékenység
hatdsit.



