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„Klassische Reitkunst ist Kunst und Wissenschaft“.
Dieser Ausspruch von Hans Handler, einem ehemaligen langjährigen Leiter der Spanischen
Hofreitschule, ist in gewisser Weise ein Motto des vorliegenden Buches. Es widmet sich
zwar nicht der Reitkunst im engeren Sinn, aber es handelt von den für die höchste Voll-
endung klassischer Reitkunst eingesetzten Lipizzanern. Beginnend mit künstlerisch reich
illustrierten Kapiteln über die historischen Wurzeln der Lipizzaner und die Wechsel-
fälle ihrer Geschichte, sowie der Entwicklung der Gestüte, Hengststämme und Stuten-
familien und bis hin zur Spanischen Reitschule werden wichtige Grundlagen der Zucht
und Dressur aufgezeigt. Der Hauptteil des Werkes präsentiert eine Zusammenschau
wissenschaftlicher Arbeiten über diese einmalige Pferderasse. Im Rahmen eines, von
der EU und Landesministerien dankenswerterweise finanziell unterstützen, groß
angelegten Forschungsvorhabens wurde die Lipizzanerpopulation von einem inter-
nationalen Team ab 1997 eingehend untersucht. Ziel war es, durch zuchtgeschichtliche
Studien, Stammbaumanalysen, veterinärmedizinische Fragestellungen, morpho-metrische 
Charakterisierungen, Studien zur Farbvererbung, populationsgenetische Auswertungen
und molekulargenetische Typisierungen die Einzigartigkeit der Lipizzaner zu erfassen
und wissenschaftlich fundiert darzustellen.
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Tab. 5. Die exemplarisch ausgewählten Hengste beider genealogischen (Alellfrequenz basierend) Subpole.

Klassischer österr. Pol – rot (dominierend) Klassischer österr. Subpol – blau

Maestoso Fabiola P 1993 p = 74% Siglavy Superba P 1986 q = 87%

Siglavy Mantua P 1979 p = 71% Siglavy Cäcilia P 1991 q = 92%

Neapolitano Nima P 1981 p = 55% Siglavy Dubovina P 1992 q = 83%

Pluto Mantua P 1987 p = 96% Pluto Dubovina P 1993 q = 86%

Genetische Diversität und Populationsstruktur des Lipizzaners

Abb. 19. Die Hengste der Spanischen Reitschule in Wien, und deren genetische Zusammensetzung (Genpools der k=9 Untereinheiten) 
(Grafik Druml).
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Wurzel in der gemeinsamen Verzweigung der C1 Haplotypen. Innerhalb der C1 Gruppe bilden die drei Haplo-
typen, Dubovina, Slavina und X, eine eigene Untergruppe, die andere Untergruppe ist durch die Haplotypen 
Trompeta, G und F vertreten. Die C2 Gruppe ist ebenfalls in zwei Untergruppen unterteilt, eine vereinigt die 
Haplotypen Gaetana und N, die andre die Haplotypen I, J, Z, M, K und L. In der C3 Gruppe ist die besondere 
Stellung des Haplotypes Thais am auffälligsten, der nur einen kürzeren Teil des Astes mit den anderen Haplot-
ypen teilt. Die C4 Gruppe ist relativ homogen, nur die Haplotypen Betalka und Monteaura bilden eine eigene 
Untergruppe, die durch eine andere Sequenz am 3’-Ende charakterisiert ist. 

Beim Vergleich mit anderen Pferderassen wurden zusätzlich zu den 37 Lipizzaner-Haplotypen bei den an-
deren Rassen noch 52 weitere Haplotypen gefunden. Von den Lipizzaner Haplotypen wurden 12 auch bei 
diesen Rassen gefunden. Höchstwahrscheinlich wäre aber der Anteil von gemeinsamen Haplotypen noch hö-
her, wenn bei den anderen Rassen mehrere Sequenzen zur Verfügung gestanden hätten. Für die meisten Rassen 
waren aber, im Gegensatz zu den Lipizzanern, nur wenige Sequenzen einzelner Tieren vorhanden, so dass die 
Variabilität der mtDNA Haplotypen innerhalb der Rassen wahrscheinlich stark unterschätzt wurde. Auch im 
Vergleich zwischen den Rassen hat sich die 5’-Region als die variabelste gezeigt, innerhalb der Region wurden 
die Positionen 15585 und 15597 als Mutation-Hot-Spots identifiziert. Im 3’- Bereich kommen die Mutationen 
am häufigsten innerhalb der Reihenfolge von sechs oder sieben Cytosin-Resten vor, wo es häufig zu Insertionen 
und Deletionen von einzelnen Nukleotiden kommt.

Abb. 4. Phylogenetischer Baum (Neighbour Joining Tree) der Lipizzaner mtDNA Haplotypen (Grafik Dovć).

Einen besonders interessanten Vergleich liefert die Sequenzanalyse der Lipizzaner-Haplotypen (Kavar, 
1999, 2002) mit den mtDNA Haplotypen, die in der amerikanischen Population der Araber gefunden worden 
sind (Bowling et al., 2000). Wegen der historischen Verknüpfung der Araber mit den Lipizzanern war zu er-
warten gewesen, dass sich die Rassen viele mtDNA Haplotypen teilen. Der Vergleich von 37 Lipizzaner-Haplo-
typen mit 27 Araber-Haplotypen zeigt, dass beide Rassen 10 gemeinsame Haplotypen besitzen. Weitere 10 
Haplotypen unterscheiden sich nur an einer Position, fünf an zwei, und zwei and drei beziehungsweise vier 
Positionen (Abb.5). Sowohl die Lipizzaner- als auch die Araber-Haplotypen konnten in vier Hauptgruppen 

Mitochondriale DNA Typen bei Lipizzanern


