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1 BEVEZETES

A kutatas alanya a 16félék egyik fajtaja, az eurdpai allattenyésztés részben megmaradt
gyongyszeme a hucul, amelyik minden tekintetben egyediil allo 16fajta. Nem csak
megjelenésében sajatsdgos, hanem abban az értelemben is, hogy viszonylag kicsiny
tenyész-korzetbol, az Erdés-Karpatok északkeleti csiicskében, kelet-nyugati iranyban
mintegy 200, észak-déli iranyban mintegy 100 kilométernyire terjedé hucul vidékrdl
szarmazik. Az elsé vilaghaboru elétt a hucul vidék (HUZULEI) harom orszag
hatartertiletén (Magyarorszag, Bukovina, Galicia) helyezkedett el. A Tisza, a Prut, a
Cseremosz, a Brodina forrasvidéke atjarhatatlan rengetegje genetikai izolaciot is jelentett
a fajtanak, genetikai szerkezetét az immigracié elhanyagolhatdé mértékben valtoztatta
MIHOK (2014). A huculfold teriileti elhelyezkedése miatt Magyarorszag a fajta létezése
ota kotédott a hucul 16hoz. A peremvidék mellett mar ekkor is eléfordult az orszag
belsejében is néhany nagybirtokon. Az elsé vilaghaborut lezaré béketargyalasok utan
Magyarorszag négy hucul mént €s tizenharom hucul kancat vasarolt az eredeti hucul
anyagbol. Ezeket és még az orszag nagybirtokaibol vasarolt néhany lovat az 1922-ben
alapitott bantapusztai katonai ménesben helyezték el. Lengyelorszagbol is keriiltek ide
lovak, majd 1939-ben a Turjaremetei Ménteleposztalyon 1évé teljes hucul allomany is
Magyarorszagé lett. A II. vilaghdbort frontja eldl szinte a teljes magyarorszagi hucul
l6allomany a németorszagi Mansbachba kertilt. Egyhazi birtokokon maradt par 16 és az
evakualas soran utkdzben elkallodott par egyed, amelyek tulélték a II. vilaghaborut. 1945
utan Anghy Csaba, a Févarosi Allat- és Novénykert egykori igazgatdja a szétszorodott
allomany par fellelt egyedével megkezdte a fajtamentést (MIHOK, 2014).
Csehszlovakiabdl szereztek 1-1 mént, majd a civil tenyésztésszervezés ujjaalakulasaval,
1992-t61 a Poni és Kislotenyésztok Orszagos Egyesiilete fajtafenntartd jogot kapva
felvallalta a fajta tenyésztését. Legfontosabb feladatanak az allomanynodvelést tartotta, s
elobb lucsinai tenyésztésti 6t kancat és két mént egy Ousor és egy Goral torzsbéli egyedet
szereztek meg ¢és allitottak tenyésztésbe. A haboru utan megmentett kancakbol kettd
kancacsaladda terebélyesedett (Aspirans és Arvacska), genealdgiai vonal terén pedig
nyomasztd volt a Goral és az Ousor torzsek jelenléte. Az 1990-es évek kozepén egy
lengyel tenyé€sztésii, Polan torzsbeli mén kapott nagyobb szerepet. Sokaig ez a hdrom mén

¢és a két kancacsalad uralta a fajtat, majd az dllomany 200 f61¢ emelkedésekor Oriasi erdvel



indult el a kancacsalddok szaménak a gyarapitdsa és a fajta mind a hét torzsébol
tenyészallatok kertiltek felallitasa.
Mara 300 feletti a kancalétszam ¢€s 37 a teny€szmének szama, amelyek a Hroby, Goral,

Prislop, Pietrosu, Ousor, Polan, Gurgul térzseket képviselik.

Az els0 vildghdbori utan a hucul vidék Romanidhoz, Lengyelorszaghoz ¢&s
Csehszlovakidhoz keriilt. Az egykori ménes egyedibdl Lengyelorszag, Romania és
Ukrajna kapott. Ukrajna lemondott a hucul lovakroél, ezek utan Eichgrabenbe keriilt ez az
allomany, melyet késébbiekben Csehszlovakia ¢s Magyarorszag vasarolt meg.

Romania gjra elkezdte a hucul lotenyésztést és torekedtek minél tobb genealdgiai vonal
felallitasara. A mar meglévé Hroby és Goral mellé, Ousor, Prietrosu és a Goral
oldaldgaként Prislop torzseket allitottak fel, emellett a kancak szamat is gyarapitottak és
célparositasokhoz is folyamodtak.

Lengyelorszagban 1924 utan a kdztenyésztés megszervezését kovetden indult meg ismét
nagyerdkkel a hucul 16tenyésztés. 1937-ben mar 450 kancat regisztraltak, valamint egy
ujabb vonalalapité mént, a Polant vontak be a tenyésztésbe, ezzel a térzsek szama hétre
novekedett. Az 1980-as években a tenyészkancak szama lecsokkent, majd az 1990-es
évek utdn egyre novekedett az dllomany. Tenyésztési programoknak kdszonhetden, az
egykori kislétszam(l allomanybol, mara nagylétszamava nétte ki magat. A HIF (Hucul
International Federation) tagallamai koziil legtobb hucul 16val rendelkez6 orszag.
Csehszlovakia az eredeti lucsinai ménes egy részének megvasarlasat kovetden
Kistapolcsanyba szallittatta, majd egy évvel késébb 1923-ban Turjaremetére helyezte at
az alloméanyt. 1936-ban feloszlattdk a Kistapolcsdnyi Ménest és 1939-ben ujra
megalapitottak. Csehszlovakia szétvaldsa utan, mindkét orszagban tovabb folytatodott a
hucul l6tenyésztése. Kistapolcsanyban fajtatiszta egyedekkel folyt tovabb a tenyésztés, a
keresztezett egyedeket nem hasznalta fel. Csehorszag gyors nemzedékvaltassal torekedett
a minél nagyobb mértéki fajtatisztasag elérésére.

1990-es évektdl Ausztridban is megindult a szervezett tenyésztés. Részt vettek a fajta
nemzetkozi (HIF: Hucul International Federation) szervezetének a megalapitasaban.

A nemzetkozi szervezet (HIF) dontése értelmében a tagorszagok tenyésztési programjai
kizarjak a fajtan kiviili immigraciot. A fajtan beliil a tenyészallatcserére rakényszeriilnek

a tagorszagok, ezzel segitve a fajta hosszutavua fenntartasat.



Célkitiizés:

A kutatasi téma egyik vonulata feltdrni a hazai allomany genetikai diverzitas

valtozasat populacidgenetikai mutatokon keresztiil.

Fontos figyelmet forditottunk a nélkiilozhetetlen tenyészallat cserék hataséara
bekovetkezett valtozasok vizsgalatdra, amelyet a magyar allomanyba bevont

kiilfoldi tenyészallatok vizsgalatan keresztiil végeztiik el.

Kutatasi téma tovabbi vonulata a tenyészetek (Iényegében az orszdgok) kozotti

genetikai kapcsoltsag felmérése.



2 IRODALMI ATTEKINTES
2.1 Altalanos attekintés

Korunkra jellemz6 a vadon €16 fajok pusztulésa, de a haziallatfajtak felmorzsolodasa is
nagy litemben halad, s erre rdeszmélve mind jobban eldtérbe kertil a folyamat lassitasa, a
veszélyeztetett helyzetbe keriiltek talélésének megteremtése, igy a biologiai sokféleség
megorzése egyre tObb emberi beavatkozast igényel (FRANKHAM et al., 2002). A
szakirodalmi Osszefoglalas célja a pedigréanalizis-kutatds €s a hozzakapcsolodo
mérdszamok attekintése kiilonbozo 16fajtak példain keresztiil. A kislétszamura apadt,
veszélyeztetett helyzetbe sodrodott fajtaknal egyre indokoltabbak és gyakoribbak az ilyen
jellegli vizsgélatok. Ezek a szdmitasok nagy segitségiil lehetnek a tenyésztési programok
kidolgozaséaban, vagy sziikségszerli modositasaban. Megszabhatjak a modosités iranyat
esetleg mértékét. Javaslatot tehetnek az allomanyokon beliili diverzitas fenntartasanak
modjara, sziikségességére, segithetik a rokontenyésztés elkeriilését, vagy parositési
rendszerekre tehetnek javaslatot. Nagy szerepet tolthetnek be a sziikségszerti, legtobbszor
kényszerli tenyészallat-cserékben, a vérfrissitésben. A fajtdk populacidgenetikai
szerkezetének feltarasa a veliik foglalkozo tenyésztoket is segiti, megvédi Oket a genetikai

egyensuly kibillentését koveteld tenyésztés adaptalasabol kovetkezd hibaktol.

A pedigréanalizis elméleti alapjairdl elészor WRIGHT (1931), majd JAMES (1962,
1971, 1972), MACCLUER et al. (1986) és LACY (1989) irtak. BOICHARD et al. (1997)
modszere Ota, szamos pedigréanalizis jelent meg ¢€s a kiilonb6zo allatfajokra igazitva
folyamatosan ujabbakat kozolnek. Napjainkban a szamitastechnika fejlesztésével
kiilonb6z6 programok altal nyilik lehetdség pedigréanalizisre. BOICHARD 2002-ben
FORTRAN programnyelven megirt PEDIG programcsomagja a nagyobb pedigrék
elemzését tette lehetové. Majd a harom évvel késébb megjelent, Visual Basic
programnyelven irddott ENDOG program, mely kisebb populaciok pedigré elemzése is
alkalmassa valik (GUTIERREZ és GOYACHE, 2005). 2006-ban SARGOLZAEI et al.
elkészitették Visual C++-ben megirt programot, kdvetkezd évben COLE (2007) Python
programozoi nyelven megirta a PyPedal-t. 2009-ben GROENEVELD et al. elkészitették
a POPREP programot, amellyel nagyméreti populaciok kozotti 6sszehasonlitasra is
lehetéség nyilt. Evekkel késdbb, BAUMUNG et al. (2015) altal létrehozott GRAIN nevii

program szintén nagyméretli populaciokkal vald szamitast tett lehetévé. Ezen kiviil


https://onlinelibrary.wiley.com/action/doSearch?ContribAuthorStored=Baumung%2C+R

GUTIERREZ et al. (2005) Molkin programja végez még genetikai markerek alapjan

analizist.

A pedigréelemzések soran, a populdciokra jellemzden, leggyakrabban az atlagos
rokonsagi fok, a beltenyésztési egylitthato, a pedigrételjesség, a pedigré hosszisag, az
effektiv populacid méret, a nemzedékkoz, az alapitd és nem alapitd 8sok (/effektiv) szama
¢s a populacidgenetikai szerkezetére legnagyobb hatast gyakorld him és néivari egyedek
meghatarozasa keriil elétérbe. Altaldban meghatarozasra keriil még az alapitd 6sok és a
nem alapito 6sok effektiv szamanak aranya, alapité 6sok genom ekvivalens értéke is. A
GUTIERREZ et al. (2005) altal megirt és tovabbfejlesztett ENDOG programmal ezeknek

a jellemzdknek kiszdmitasara is lehetdség nyilik.

2.2 A populaciégenetikai mutatok lofajtakon keresztiil
Atlagos rokonsagi fok (AR)

Az attekintett szakirodalmi forrasmunkdk alapjan az 4tlagos rokonsagi fokra szamitott
értekek 0,16% ¢és 46,26% kozé estek. Ezen tartomanyon beliil a legkisebbet 0,16
szazalékot BARTOLOME et al. (2011) kozolték a spanyol sportlovakra. Kisebb értékek
kozé tartozik SILVA FARIA et al. (2018a) a quarter lovakra (0,95 szazalékot) és
MACIEL et al. (2014) a brazil creole lora (1,58%) szamitott értékei. PJONTEK et al.
(2012) 9,34 szazalékot irtak le a hucul lovaknal. Az angol telivérnél BOKOR et al. (2013)
19,19 szazalékot és mallorka fajtira ALVAREZ et al. (2010) 10,1 szazalékot kaptak.
Legnagyobb értéket a sorraia lovakndl PINHEIRO et al. (2013) 46,26 szazalekot
szamoltak. Az 1. tablazatban tovabbi atlagos rokonsagi fok értékek keriiltek

Osszefoglalasra.
1. tablazat
Atlagos rokonsagi fok szazalékos értékei
Szerzo Fajta Atlagos rokonsagi fok
(%)
BARTOLOME et al. (2011) spanyol sportlovak | 0,16
SILVA FARIA et al. (2018a) quarter lovak 0,95
MACIEL et al. (2014) brazil creole 16 1,58
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Szerzo Fajta Atlagos rokonsagi fok
(%)

PJONTEK et al. (2012) shagya arab lovak | 3,08

PJONTEK et al. (2012) lipicai lovak 3,73

SILVA FARIA et al. (2018b) lusitano lovak 5,97

DUNNER et al. (1998) asturcon poni 6,8

PJONTEK et al. (2012) szlovak sportponi | 7,19

ROYO et al. (2007) asturcon poni 9,2

PJONTEK et al. (2012) hucul lovak 9,34

DURU (2017) torok arab lovak 9,5

ALVAREZ et al. (2010)

malorkai lovak

ref.11,2 teljes 10,1

CERVANTES et al. (2008a)

spanyol arab lovak

ref. 11,6 teljes 9,1

VALERA et al. (2005)

andaluz lovak

12,25

VICENTE et al. (2012) luzitan lovak 13,54 (0,1354)
SCHURINK et al. (2012) holland fogatlovak | 18,4 (0,184)
BOKOR et al. (2013) angol telivér lovak | 19,19
VOSTRA-VYDROVA et al. (2016) | 6-kladrubi 16 21 (0,21)
PINHEIRO et al. (2013) sorraia lovak 46,26

Beltenyésztési egyiitthato

A beltenyésztés zart korben torténd szaporodas, amelynél az azonos feno- és genotipusu
egyedek szaporitdsa folyik. E tenyésztéstechnikai modszernél génmigraciét nem
alkalmazunk, kovetkezménye a szarmazasilag azonos allélok szdmanak novekedése.
Ennek kovetkeztében a ritka allélok gyakorisdga csokken, igy az ivadékok, végiil is a
populacidgenetikai variabilitdsa csokken. A karos homozigota recessziv allélok
aranyanak megnovekedésével az élettani puffer-kapacitas, ennek kovetkeztében, a
kornyezethez valo alkalmazkodé képességiik is csokken. Ez a beltenyésztési leromlasban
jut kifejezésre (DOHY, 1989). Emiatt keriil el6térbe a populaciot képviseld ndivara
egyedek nagymértékii heterozigozitasanak sziikségessége (DOHY, 1999).

A Dbeltenyésztettség karos hatasairdl irt FRANKHAM (2003). Miszerint a magas
beltenyésztési szint negativan befolyasolja a szaporasagot, valamint a mortalitast

megnoveli. A magzatkori ¢életben maradast az édestestvér parositdsok atlagosan 33

11



szazalékkal csokkentik. A hosszl id6n at sziil6-ivadék €s az édestestvér parositas, gyors
beltenyészettségi szint novekedést von maga utadn, igy haziasitott allatfajok egyes
fajtaiban nem hasznaljak. Ha a beltenyésztettségi szint lassan novekszik, akkor a karos

allélok a szelekci6 altal kieshetnek.

A 2. tablazatban a kiilonbozd lofajtdk példain keresztiil, szerzokhoz kotve lettek
Osszefoglalva a beltenyésztési egyiitthatd értékek. A 2. tablazat 0,49% ¢és 26,99%-0s
intervallum kozotti jellemz6 mutatokat foglalja magaba. A legkisebb értéket 0,49
szazalékot SIDERITS et al. (2013) hataroztak meg a német sabraktarka lovakra. Ehhez
kozelit adtak meg MEDEIROS et al. (2014) brazil sportlovakra (0,6%). Hasonlo
mérészamot kozoltek BARTOLOME et al. (2011) spanyol sportlovakra (0,66%) és
MOUREAUX et al. (1996) a francia hatasokra (0,7%). Hucul lovakat vizsgalva 6,26%-
os értéket kozoltek PJONTEK et al. (2012), ettdl valamivel nagyobb értéket (6,96%)
MIHOK (2014) és a legnagyobbat, 7,7 szdzalékot MACKOWSKI et al. (2015) irtak le.
A lipicaiaknal viszonylag alacsony értékrol (4,02%) irtak PJONTEK et al. (2012), ehhez
képest joval magasabbat (10,3 szazalékot) tettek k6zzé CURIK et al. (2003) és 10,81
szazalékot ZECHNER et al. (2002). Az angol-ir telivéreknél CUNNINGHAM et al.
(2001) 13,9 szazalékot adtak meg, egyben ez a legmagasabb érték az angol telivérekre
megadottak értékszdmok kozott, de az Gsszes érték tekintetében is az altala kozolt a
harmadik legnagyobb. A masodik legmagasabb beltenyésztési egyiitthatot SEVINGA
(2004) irtak le (15,7%) a friz lovaknal. Kiemelkedden magasat (26,99%) szamitottak
PINHEIRO et al. (2013) sorraia lovak esetében.

2. tablazat
Beltenyésztési egyiitthatok szazalékos értékei
Szerzé Fajta Beltenyésztési
koefficiens (%)

SIDERITS et al. (2013) német sabraktarka lovak 0,49
MEDEIROS et al. (2014) brazil sportlovak 0,6
BARTOLOME et al. (2011) spanyol sportlovak 0,66
MOUREAUX et al. (1996) francia hatas lovak 0,7
MOUREAUX et al. (1996) francia telivér lovak 1,02

SILVA FARIA et al. (2018a) quarter lovak 1,07
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Szerz6 Fajta Beltenyésztési
koefficiens (%0)
PIERAGOSTINI et al. (2005) murgese lovak 1,165 (0,0165)
MOUREAUX et al. (1996) anglo-arab lovak 1,17
MACIEL et al. (2014) brazil creole 16 1,21
HAMANN ¢és DISTL (2008) hannoveri lovak teljes 1,33
kanca 1,29 mén 1,19
VOSTRY et al. (2011) néri lovak teljes 1,51

kanca 1,26 mén 1,76

BOROWSKA et al. (2011)

lengyel melegvérii lovak

1,69

BIEDERMANN et al. (2002) német-rajnai hidegvért 1,73
MOUREAUX et al. (1996) francia tiget6 lovak 1,86
GHARAHVEYSI és IRANI irani arab lovak 2,1
(2011)

ABERLE et al. (2004) délnémet hidegvéri lovak 2,28
PJONTEK et al. (2012) szlovak sportponi 2,67
DUNNER et al. (1998) asturcon poni 2,7
GLAZEWSKA ¢és JEZIERSKI lengyel arab lovak 3,06-5,31
(2004)

MOUREAUX et al. (1996) arab lovak 3,08
BHATNAGAR et al. (2011) norvég fjord lovak 3,17
VOSTRY et al. (2011) sziléziai nori lovak teljes 3,23

kanca 3,39 mén 3,13

DOBSON et al. (2010) quarter 16 kanca 3,49 mén 1,61
VOSTRY et al. (2011) cseh-morva hidegvéri teljes 3,55
kanca 3,26 mén 3,84
PJONTEK et al. (2012) shagya arab lovak 3,95
PJONTEK et al. (2012) lipicai lovak 4,02
MACKOWSKI et al. (2015) lengyel primitiv 16 konik 4,2
SILVA FARIA et al. (2018b) lusitano lovak 4,46
ABERLE et al. (2003b) schleswigi hidegvérii lovak 4,53
DURU (2017) torok arab lovak 4,6

ALVAREZ et al. (2010)

malorkai lovak

ref. 4,7 teljes 2,5
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Szerzo

Fajta

Beltenyésztési

koefficiens (%0)

ROYO et al. (2007)

asturcon poni

4,7

DRUML et al. (2009) osztrak nori fajtaju igaslovak | 5,01
ABERLE et al. (2003a) fekete erdei 16 521
VOSTRA-VYDROVA et al. cseh hucul lovak 5,35
(2015)

PONCET et al. (2006) freibergi 16 6
PJONTEK et al. (2012) hucul lovak 6,26
GANDINI et al. (1992) olasz haflingi lovak 6,59

MIHOK (2014) hucul lovak ref. 6,96 teljes 5,28
MACKOWSKI et al. (2015) hucul lovak 7,7

VOLENEC et al. (1995) kladrubi lovak 7,75

POSTA et al. (2006) magyar sportlovak 79

SCHURINK et al. (2012) holland fogatlovak 8 (0,080)
VALERA et al. (2005) andaluz lovak 8,48

MACCLUER et al. (1983) ¢észak-amerikai iiget6 16 8,99

DELGADO et al. (2014) spanyol arab lovak 9,4

BOKOR et al. (2013) angol telivér lovak 9,58

CERVANTES et al. (2008a)

spanyol arab lovak

ref. 9,8 teljes 7

CURIK et al. (2003) lipicai lovak 10,3
ZECHNER et al. (2002) lipicai lovak 10,81
AVDI és BANOS (2008) skyros kislo 11
VICENTE et al. (2012) luzitan lovak 11,34
MAHON és CUNNINGHAM angol telivér lovak 12,5 (0,125)
(1982)

VOSTRA-VYDROVA et al. 6-kladrubi 16 13 (0,13)
(2016)

CUNNINGHAM et al. (2001)

angol-ir telivér lovak

13,9 (0,139+-0,11)

SEVINGA et al. (2004)

friz lovak

15,7

PINHEIRO et al. (2013)

sorraia lovak

26,99
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Lengyel hucul lovak mikroszatellit alapon torténd populaciogenetikai vizsgalatarol
szamoltak be FORNAL et al. (2013). Oshonos lengyel fajtaként emliti, aminek
kislétszamu populacidja miatt nagy beltenyésztési kockazata van és a genetikai
informacio vesztesége is allando veszélyforrast képez. A tanulmanybdl kideriil, hogy a
heterozigdtak aranya 0,7288 és 0,7027 kozott van, valamint mtDNS vizsgalatba nagyobb
szamu csoportok bevonasat javasolja.

Mikroszatellit vizsgéalatokra példa ACHMANN (2004), aki a lipicai lovaknal a
heterozigotak aranyat 0,663 értéknek, a géndiverzitast 0,675-nek €s a mikroszatellit
lokuszokon talalhat6 allélok atlagos szamat 7,056-nak talalta. GLOWATZKI-MULLIS
et al. (2005) szerint freibergi lovaknal a heterozigotak aranya 0,61-0,72 kozott valtozik.
PIERAGOSTINI et al. (2005) szerint murgese lovak atlagos beltenyésztési egyiitthatd
értéke 0,0165 (1,65%) volt.

Pedigrételjesség értékelése

A pedigrételjességet harom modon szamolhatjuk, a teljes generacios ekvivalenssel, a

maximalisan ismert nemzedékek szamaval és a teljes ismert Osi sorok szamaval.

Teljes generdcios ekvivalens

A 3. tablazatban a kiilonféle forrasmunkakban kozzétett teljes generacids ekvivalens
értékek keriiltek bemutatasra. A kiilonb6zo szerzok altal kozolt értékek 1,72 és 15,64
kozotti tartomanyban jelentek meg. A hucul konyvben (MIHOK, 2014) rogzitett magyar
hucul lovak altalanos pedigrételjessége 6,09, a referencia allomanyra vonatkozodan 8,43.
MACKOWSKI et al. (2015) lengyelorszagi huculokra 3,8 és 7 kdzotti tartomanyt irtak
le, amely részben eltér a magyar dllomanytdl. Arab lovak pedigréjének elemzésérdl
szamos szakirodalomi forrasmunka olvashatd. Ilyen példaul CERVANTES et al. (2008a)
munkaja, akik a spanyolorszagi arab lovak pedigrételjességre 7,9-es értéket kozoltek.
Ezen értékektdl nagyobbat szamoltak lipicai lovakra pl. PJONTEK et al. (2012) és
CURIK et al. (2003). Elébbi 10,25-6t, utobbi 15,12-t, de ZECHNER et al. (2002) is
15,22-t tettek kozzé. Legmagasabb értéket nem meglepd mdodon a hosszl torténelmi

multra visszanyulo angol telivérekre kaptak BOKOR et al. (2013) (15,64-¢t).
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Teljes generacios ekvivalens (generacio)

3. tablazat

Szerzé Fajta Teljes
generacios
ekvivalens

MEDEIROS et al. (2014) brazil sportlovak 1,72

TEEGEN et al. (2008) trakehneni lovak 2,87

ROYO et al. (2007) asturcon poni 2,97

MACKOWSKI et al. (2015) hucul lovak 3,8-7

MACKOWSKI et al. (2015) lengyel primitiv 16 konik 4,6-7,6

SIDERITS et al. (2013) német sabraktarka lovak 4,77

PJONTEK et al. (2012) szlovak sportponi 4,93

PINHEIRO et al. (2013) sorraia lovak 6,14

SILVA FARIA et al. (2018a) quarter lovak ref. 6,24
teljes 5,09

DELGADO et al. (2014) spanyol arab lovak 7,7

DURU (2017) torok arab lovak 7,8

CERVANTES et al. (2008a) spanyol arab lovak ref. 7,9
teljes 5,7

VALERA et al. (2005) andaluz lovak 8,26

HAMANN ¢és DISTL (2008) hannoveri 16 teljes 8,43
kanca 8,17
mén 7,66

MIHOK (2014) hucul lovak ref. 8,43
teljes 6,09

PJONTEK et al. (2012) shagya arab lovak 9,56

SCHURINK et al. (2012) holland fogatlovak 10

PJONTEK et al. (2012) lipicai lovak 10,25

DRUML et al. (2009) osztrak nori fajtaju igaslovak | 12,28

VOSTRA-VYDROVA et al. (2016) | 6-kaldrubi 16 15,1

CURIK et al. (2003) lipicai lovak 15,12

ZECHNER et al. (2002) lipicai lovak 15,22

BOKOR et al. (2013) angol telivér lovak 15,64
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Maximalisan ismert nemzedékek szama

A kulonféle forrasmunkakban k6zolt maximalisan ismert nemzedékek szama 2,35 és
34,82 kozotti értékeket mutatott. Ezeket a 4. tablazatban foglaltuk 6ssze. Legrévidebb
nemzedékszamot (2,35-6t) az asturcon poénira DUNNER et al. (1998) kozoltek, a brazil
sportlovakra (3,1-et) MEDEIROS et al. (2014) és meglepé médon TEEGEN et al. (2008).
Ez utobbinal a trakehneni lovakra megadott 4,55 maximalisan ismert nemzedék minden
bizonnyal a torzskonyvi bizonylatok hidnya miatt allhatott eld. Kozepes értékekrol
(17,54-r61) PJONTEK et al. (2012) szamoltak be a hucul lovaknal. Nagyobb értéket
BOKOR et al. (2013) a magyarorszagi telivéreknél (28,96-ot), VOSTRA-VYDROVA et
al. (2016) az 6-kladrubi fajtara (33-at) és PJONTEK et al. (2012) a shagya arab lovaknal

(34,82-t) szamitottak.

4. tablazat
Maximalisan ismert nemzedékek szama (generacio)

Szerzé Fajta Maximalisan

ismert

nemzedékek

szama
DUNNER et al. (1998) asturcon poni 2,35
MEDEIROS et al. (2014) brazil sportlovak 3,1
TEEGEN et al. (2008) trakehneni lovak 4,55
PJONTEK et al. (2012) szlovak sportponi 5,76

PINHEIRO et al. (2013)

sorraia lovak

ref. 8,17 teljes 13

DURU (2017)

torok arab lovak

12,2

DELGADO et al. (2014) spanyol arab lovak 13,2

VALERA et al. (2005) andaluz lovak 14,59

SIDERITS et al. (2013) német sabraktarka 15
lovak

PJONTEK et al. (2012) hucul lovak 17,54

HAMANN ¢és DISTL (2008) hannoveri melegvért 23
lovak

PJONTEK et al. (2012) lipicai lovak 24,56
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Szerzé Fajta Maximalisan
ismert
nemzedékek
szama

BOKOR et al. (2013) angol telivér lovak 28,96

VOSTRA-VYDROVA et al. (2016) | 6-kladrubi 16 33

PJONTEK et al. (2012) shagya arab lovak 34,82

Teljes ismert dsi sorok szama

Tobben kutattak a kiillonbozo fajtak teljes ismert nemzedékeinek szdmat és bizony
alacsony értékek (1,25 és 6,69 kozottiek) sziilettek. MEDEIROS et al. (2014) a brazil
sportlovaknal 1,25-0s és ehhez kozeli 1,86-os értéket irtak le TEEGEN et al. (2008)
trakehneni lovaknal. PJONTEK et al. (2012) hucul lovakra 4,29-et adtak meg. A
legnagyobb értéket (6,69-et) BOKOR et al. (2013) kozolték a lipicai lovaknal.
Mindezeket, tovabbi értékekkel bévitve az 5. tablazat mutatja be.

5. tablazat

Ismert teljes 6si sorok szama (generacio)

Szerzé Fajta Teljes ismert 6si sorok szama
MEDEIROS et al. (2014) brazil sportlovak 1,25
TEEGEN et al. (2008) trakehneni lovak 1,86
PJONTEK et al. (2012) hucul lovak 4,29

PJONTEK et al. (2012)

szlovak sportponi 4,31

DURU (2017)

torok arab lovak 5,4

PJONTEK et al. (2012)

shagya arab lovak 5,58

PJONTEK et al. (2012)

lipicai lovak 59

BOKOR et al. (2013)

angol telivér lovak 6,69

Effektiv populaciéméret (Ne)

A 6. tablazatban szerepld effektiv populacidé méret értékszamra 23 ¢és 372,34

nagysagrendet adtak meg a kiilonb6z6 szerz6k. MACKOWSKI et al. (2015) lengyel
konik 16ra kalkulalt értéke a legkisebb (23-37). MACKOWSKI et al. (2015) hucul lovakra
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szamitott tartoméanya széles értékek kozott valtozott (32-155). BARTOLOME et al.

(2011) a spanyol sportld populacioban az ENDOG programmal végeztek el effektiv

populdcid méret szamitasokat és 225,8 effektiv populacié méretet kozoltek. HAMANN

és DISTL (2008) a hannoveri melegvérii léra vonatkozd 372,34-es mutatoja

kiemelkedden magas értéknek szamit az attekintett szakirodalmi forrasmunkak kozott.

6. tablazat
Effektiv populacioméret Ne
Szerzé Fajta Effektiv
populacioméret
MACKOWSKI et al. (2015) lengyel primitiv 16 konik | 23-37
SEVINGA et al. (2004) friz lovak 27
MACKOWSKI et al. (2015) hucul lovak 32-155
VICENTE et al. (2012) luzitan lovak 41,24
VOSTRY et al. (2011) sziléziai nori lovak 43,14
PJONTEK et al. (2012) hucul lovak 47,67
VOSTRA-VYDROVA et al. (2016) | 6-kladrubi 16 52,09
VOSTRY et al. (2011) cseh-morva hidegvéri 52,21
VOSTRA-VYDROVA et al. (2015) | cseh hucul lovak 54
VOSTRY et al. (2011) néri lovak 79,11
PJONTEK et al. (2012) szlovak sportlé lovak 81,18

SILVA FARIA et al. (2018b)

lusitano lovak

ref. 90 teljes 89

MACIEL et al. (2014)

brazil creole 16

95,19

ZECHNER et al. (2002) lipicai lovak 102

PJONTEK et al. (2012) shagya arab lovak 109,8

PONCET et al. (2006) freibergi 1145

PJONTEK et al. (2012) lipicai lovak 117,14

DRUML et al. (2009) osztrak noéri fajtaju 157,4
igaslovak

BOKOR et al. (2013) angol telivér lovak 159,12

SILVA FARIA et al. (2018a)

quarter lovak

ref. 164 teljes 195
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lovak

Szerzé Fajta Effektiv
populacioméret

BARTOLOME et al. (2011) spanyol sportlovak 225,8

HAMANN ¢és DISTL (2008) hannoveri melegvéri 372,34

Nemzedékkoz

A szakirodalmakban megjelend nemzedékkozre jellemzo
tartomanyban (6,3 és 13,94 kozott) kertiltetek bemutatasra.

franciaorszagi 16 populaciora a legkisebb értéket irtak le

értékek viszonylag kis
PIRAULT et al. (2013)
(6,3-at). Ehhez hasonlo

nemzedékkoz értéket kozoltek DRUML et al. (2009) az osztrak noéri fajtaji igaslovakra
nézve (7,9-et) és PINHEIRO et al. (2013) is (7,94-et) sorraia lovakra. Az angol telivérekre
LANGLOIS (1976, 1980) 10,5-6s nemzedékkoz értéket szamitott. MIHOK (2014) a

crer

allomanyra 11,14-et irtak le. A legmagasabb értéket 13,94-et a lengyel arab méneknél
GLAZEWSKA ¢és JEZIERSKI (2004) kozolték. Tovabbi nemzedékkodz értékek a 7.

tablazatban kertltek feltintetésre.

7. tablazat
Nemzedékkoz

Szerzo Fajta Nemzedékkoz (év)
PIRAULT et al. (2013) francia orszagi 16 6,3

DRUML et al. (2009) osztrak nori fajtaju igaslovak | 7,9

PINHEIRO et al. (2013) sorraia lovak 7,94

VOSTRY et al. (2011) sziléziai nori lovak 8,52

SCHURINK et al. (2012) holland fogatlovak 8,6

VOSTRY et al. (2011) cseh-morva hidegvérii 8,69

PONCET et al. (2006) freibergi 8,7

VOSTRY et al. (2011) néri lovak 8,71
BHATNAGAR et al. (2011) norvég fjord lovak 9,14

SEVINGA et al. (2004) friz lovak 9,6

MOUREAUX et al. (1996) arab lovak 9,7
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Szerzo Fajta Nemzedékkoz (év)
HUGASON et al. (1985) izland kislo6 9,7
PJONTEK et al. (2012) szlovak sportponi 9,96

GAFFINEY et al. (1988)

angol telivér lovak

kanca 9,7 mén 11,2

THIRUVENKADAN et al. (2009)

angol telivér lovak

kanca 9,7 mén 11,2

HAMANN ¢és DISTL (2008) hannoveri melegvérti lovak 10

SILVA FARIA et al. (2018b) lusitano lovak 10,1 (+/-5,1)
VALERA et al. (2005) andaltz lovak 10,11
TEEGEN et al. (2008) trakehneni lovak 10,2

POSTA et al. (2006) magyar sportlovak 10,24

GLAZEWSKA ¢és JEZIERSKI lengyel arab lovak kanca 10,24-12,6
(2004) mén 8,64-13,94
MACIEL et al. (2014) brazil creole 16 10,26

VICENTE et al. (2012) luzitan lovak 10,28
LANGLOIS et al. (1976, 1980) angol telivér lovak 10,5
YAMASHITA et al. (2010) japan telivér lovak 10,5-11,5
MOUREAUX et al. (1996) francia telivér lovak 10,6
BIEDERMANN et al. (2005) angol telivér lovak 10,64

TAVEIRA et al. (2004)

brazil telivér lovak

teljes 10,7 kanca
10,91 mén 10,41

SILVA FARIA et al. (2018a)

quarter lovak

ref. 10,8 teljes 9,6

BARTOLOME et al. (2011)

spanyol sportlovak

10,8

MEDEIROS et al. (2014) brazil sportlovak 10,82
MIHOK (2014) hucul lovak 10,82
ALVAREZ et al. (2010) malorkai lovak 11,1
PJONTEK et al. (2012) hucul lovak 11,14
BOKOR et al. (2013) angol telivér lovak 11,41
MOUREAUX et al. (1996) anglo-arab lovak 11,5
O’TOOLE et al. (2001) ir igaslovak 11,65
MOUREAUX et al. (1996) francia hatas lovak 11,7
MOUREAUX et al. (1996) francia tiget6 lovak 11,8
PJONTEK et al. (2012) shagya arab lovak 12,27
DURU (2017) torok arab lovak 12,4
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Az alapito 6sok effektiv szama (fe)

A kilonboz6 szerzOk altal szamitott alapité 6sok effektiv szamanak értékei széles
tartomanyban jelentek meg (7,46 ¢és 1045 kozottiek), amelyek a 8. tdblazatban lettek
kozzétéve. A 7,46-os értékkel a legkevesebbet PINHEIRO et al. (2013) irtak le a sorraia
lovakra, nem sokkal nagyobbat, 11-et, kozoltek ALVAREZ et al. (2010) malorkai lovak
referencia allomanyara. Hucul lovak tekintetében MIHOK (2014) a magyarorszagi
referencia allomanyra és teljes populaciora 25-6t, PIONTEK et al. (2012) a szlovakiai
allomanyra 26-ot és MACKOWSKI et al. (2015) a lengyel allomanyra 40-et szamitottak.
Kiemelked6en nagy értéket kaptak SILVA FARIA et al. (2018a) a quarter lovak teljes

8. tablazat

Alapité 6sok effektiv szama

Szerz6 Fajta Alapité 6sok

effektiv szama

PINHEIRO et al. (2013)
ALVAREZ et al. (2010)
MACKOWSKI et al. (2015)

sorraia lovak 7,46
ref. 11 teljes 13

malorkai lovak

lengyel primitiv 16 konik 17

ROYO et al. (2007) asturcon poni 18,1

DUNNER et al. (1998) asturcon poni 22

MIHOK (2014) hucul lovak ref. 25 teljes 25
PJONTEK et al. (2012) hucul lovak 26

VICENTE et al. (2012) luzitan lovak 27,47

SILVA FARIA et al. (2018b)

lusitano lovak

ref. 29 teljes 33

DELGADO et al. (2014)

spanyol arab lovak

30

CERVANTES et al. (2008a)

spanyol arab lovak

ref. 39,5 teljes 38,6

VALERA et al. (2005)

andaluz lovak

39,6

DURU (2017) torok arab lovak 40
MACKOWSKI et al. (2015) hucul lovak 40
BOKOR et al. (2013) angol telivér lovak 42
PJONTEK et al. (2012) szlovak sportponi 47
ZECHNER et al. (2002) lipicai lovak 48,2
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Szerzo

Fajta

Alapito 0sok

effektiv szama

PONCET et al. (2006) freibergi 68,7-75,7
MACIEL et al. (2014) brazil creole 16 91
VOSTRA-VYDROVA etal. | 6-kladrubi 16 ref. 92,69
(2016)

PJONTEK et al. (2012) lipicai lovak 94
BHATNAGAR et al. (2011) norvég fjord lovak 96
SCHURINK et al. (2012) holland fogatlovak 98,6
DRUML et al. (2009) osztrak nori fajtaju igaslovak | 117,2
PJONTEK et al. (2012) shagya arab lovak 160
MEDEIROS et al. (2014) brazil sportlovak 222

HAMANN és DISTL (2008)

hannoveri melegvérii

teljes 244,9 kanca
248.5 mén 364,3

SILVA FARIA et al. (2018a)

quarter lovak

ref. 811 teljes 1045

BARTOLOME et al. (2011)

spanyol sportlovak

963

SIDERITS et al. (2013)

német sabraktarka lovak

963

Nem alapito 6sok effektiv szama (fa)

A 9. tdblazatban 4 és 407 kozotti értekeket talalunk, a nem alapit6 0sok effektiv szamara
vonatkozoan. PINHEIRO et al. (2013) sorraia lovakra 4-et irtak le és egyben a
legkisebbet, ehhez kozelit adtak meg PJONTEK et al. (2012) a szlovak sportponira, 7-et.
A hucul lovak tekintetében MACKOWSKI et al. (2015) a lengyel allomanyra és
PJONTEK et al. (2012) a szlovak alloméanyra, valamint MIHOK (2014) a magyar
referencia allomanyra 16-ot irtak le, kicsivel nagyobb volt a magyar teljes populacié
értéke (21). A 9. tablazat tobbi értékei koziil kiemelkedve, legnagyobbat BARTOLOME

et al. (2011) kaptak a spanyol sportlovakra 407-et.
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Nem alapito 6sok szama

9. tablazat

Szerzé Fajta Nem alapito
6so0k effektiv
szama

PINHEIRO et al. (2013) sorraia lovak 4

PJONTEK et al. (2012) szlovak sportponi 7

SCHURINK et al. (2012) holland fogatlovak 9,8

MACKOWSKI et al. (2015) lengyel primitiv 16 konik 11

ALVAREZ et al. (2010)

malorkai lovak

ref. 11 teljes 12

VICENTE et al. (2012)

luzitan lovak

11,73

ROYO et al. (2007)

asturcon poni

13

DELGADO et al. (2014)

spanyol arab lovak

13

CERVANTES et al. (2008a)

spanyol arab lovak

ref. 13 teljes 19

BOKOR et al. (2013)

angol telivér lovak

15,32

MACKOWSKI et al. (2015) hucul lovak 16
PJONTEK et al. (2012) hucul lovak 16
VALERA et al. (2005) andaluz lovak 16,5

MIHOK (2014)

hucul lovak

ref. 16 teljes 21

VOSTRA-VYDROVA et al. (2016)

0-kladrubi 16

17,16

PONCET et al. (2006) freibergi 18,9-20,1
PJONTEK et al. (2012) shagya arab lovak 20
DURU (2017) torok arab lovak 22

SILVA FARIA et al. (2018b)

lusitano lovak

ref. 26 teljes 30

ZECHNER et al. (2002) lipicai lovak 26,2

DRUML et al. (2009) osztrak nori fajtaja 29,3
igaslovak

BHATNAGAR et al. (2011) norvég fjord lovak 29,95

PJONTEK et al. (2012) lipicai lovak 32

MACIEL et al. (2014) brazil creole 16 75

HAMANN ¢s DISTL (2008) hannoveri melegvéri teljes 77,73
lovak kanca 81,08

mén:111,8
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Szerzé Fajta Nem alapito
osok effektiv
szama

SILVA FARIA et al. (2018a) quarter lovak ref. 113
teljes 156

MEDEIROS et al. (2014) brazil sportlovak 129

BARTOLOME et al. (2011) spanyol sportlovak 407

Nem alapité 6sok effektiv szamanak és az alapité osok effektiv szamanak aranya
(fa/fe), valamint az alapité 6sok effektiv szamanak és nem alapito 6sok effektiv

szamanak aranya (fe/fa), a populaciéban bekiovetkezett palacknyak hatas

A nem alapit6 6sok effektiv szamanak és az alapitd 6sok effektiv szamanak aranyai a 10.
tablazatban kozolt értéktartomanyokban vannak: ez az értéktartomany 0,4
(MACKOWSKI et al., 2015) és 0,718 (ROYO et al., 2007) kozott valtozik. A hucul lovak
lengyelorszagi allomanyara MACKOWSKI et al. (2015) 0,4-et kaptak, mig MIHOK
(2014) nagyobb értékeket irt le a magyarorszagi referencia allomanyra (0,667-€t) és a
teljes populaciora is (0,84-et). Alapitdo 6sok effektiv szamanak és nem alapitd Gsok
effektiv szamanak aranya 1,72 (MEDEIROS et al., 2014) és 10,1 (SCHURINK et al.,
2012) kozotti értéket vesz fel, mely adatok részletesebben a 11. tablazatban keriiltek
kibontasra.

10. tablazat

Nem alapito 6sok effektiv szamanak és alapito 6sok effektiv szamanak aranya

Szerzé Fajta Nem alapito 6sok effektiv
szamanak és az alapito
6sok effektiv szamanak
aranya (fa/fe)

MACKOWSKI et al. (2015) | hucul lovak 0,4

MACKOWSKI et al. (2015) | lengyel primitiv 16 konik | 0,65

MIHOK (2014) hucul lovak ref. 0,667 (66,7%)
teljes 0,84 (84%)

ROYO et al. (2007) asturcon poni 0,718 (71,8%)
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11. tablazat

Alapito 0sok effektiv szamanak és nem alapité 6sok effektiv szamanak aranya

Szerzo

Fajta

Alapité 6sok effektiv
szamanak és nem alapito
0sok effektiv szamanak

aranya (fe/fa)

MACIEL et al. (2014) brazil creole 16 1,21
MEDEIROS et al. (2014) brazil sportlovak 1,72
DURU (2017) torok arab lovak 1,81
VICENTE et al. (2012) luzitan lovak 2,34
BOKOR et al. (2013) angol telivér lovak 2,74
HAMANN ¢és DISTL (2008) hannoveri melegvéri | teljes 3,15
kanca 3,06 mén 3,25
BHATNAGAR et al. (2011) norvég fjord lovak 3,21
PONCET et al. (2006) freibergi 3,6-4
VOSTRA-VYDROVA etal. | 6-kladrubi 16 5,4
(2016)
SILVA FARIA et al. (2018a) | quarter lovak teljes 6,7
SCHURINK et al. (2012) holland fogatlovak 10,1

Alapito 6sok genom ekvivalens értéke (fg)

A mutatoval a kozelmultban szdmos szerzd foglalkozott és publikaciot kozolt. A 12.

tablazatban ezek koziil néhanyat mutatunk be. Lathatd, hogy az alapitdé 6sok genom
ekvivalens értéke 4,78 és 254 kozott valtozott. VOSTRA-VYDROVA et al. (2016) 6-
kladrubi lovakra 4,78 értéket adtak meg, ami egyben a legkisebb érték a 12. tablazatban
kozolt adatok soraban. MACKOWSKI et al. (2015) a lengyel hucul l6allomanynal 6 ¢s10
kozotti értékrél szamoltak be. BARTOLOME et al. (2011) a spanyol sportlovakra kozolt

254-¢s értéke a legnagyobb a forrasmunkak koziil.
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Alapito 0sok genom ekvivalens értéke

12. tablazat

Szerzo

Fajta

Alapito 6sok

genom ekvivalens

értéke

VOSTRA-VYDROVA et al. (2016) | 6-kladrubi 16 4,78
MACKOWSKI et al. (2015) primitiv lengyel 16 konik | 5
SCHURINK et al. (2012) holland fogatlovak 55
ZECHNER et al. (2002) lipicai lovak 6
MACKOWSKI et al. (2015) hucul lovak 6-10
VICENTE et al. (2012) luzitan lovak 6,01
DELGADO et al. (2014) spanyol arab lovak 6,2
ALVAREZ et al. (2010) malorkai lovak ref. 7 teljes10
DURU (2017) torok arab lovak 9,6
DRUML et al. (2009) osztrak nori fajtaja 10,63

igaslovak
BHATNAGAR et al. (2011) norvég fjord lovak 12,69

SILVA FARIA et al. (2018b)

lusitano lovak

ref. 15 teljes 9

HAMANN és DISTL (2008)

hannoveri melegvérii

lovak

teljes 34,69 kanca
35,49 mén:49,07

SILVA FARIA et al. (2018a)

quarter lovak

ref. 66 teljes 105

MEDEIROS et al. (2014)

brazil sportlovak

81,7

BARTOLOME et al. (2011)

spanyol sportlovak

254

Az alapité 6sok genom ekvivalens értékének és az alapito 6sok effektiv szamanak

aranya (fo/fe), valamint az alapité o6sok effektiv szamanak és alapitéo o6sok

genomekvivalensének aranya (fe/fg), a populacioban fennallo génsodrodas (drift)

A populaciokban fennalld génsodrodasra kevés forrasmunkaban hivatkoznak. Az fg/fe
aranyt vizsgalva 0,05-6s értéket kozoltek (VOSTRA-VYDROVA et al., 2016). Az fe/fy
aranyra DURU (2017) a torok arab lovakra 4,16-ot, SILVA FARIA et al. (2018a) a
quarter lovak teljes populacidjara 9,95-6t, mig SCHURINK et al. (2012) a holland

fogatlovaknal 17,9-et szamitottak.
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3 ANYAG ES MODSZER
3.1 Anyag

A szamitasok alapjat egy Access adatbazisba tomoritett halmaz szolgaltatja, amely a
tartalmazza az egyed nevét, azonositd szdmat (amennyiben rendelkezésre all), nemét,
apja nevét, anyja nevét, sziiletési idopontjat, kancacsaladjat és genealodgiai vonalat. A
magyar allomany a Hucul Méneskonyv I-11. (ABAY et al., 2002), Hucul Méneskonyv I-
[I-1IL. kétete (MIHOK, 2011), valamint a Poni és Kislotenyésztok Orszagos Egyesiilete
adatbazisara alapozva késziilt. A tanulmany a hucul lofajtat tenyésztd orszagok,
szlovakiai allomanyat a Plemenna Kniha Huculskych Koni, Zvdzok II 1985-1995
(HUCKO, 1996), Plemenna Kniha Huculskych Koni, 1995-2001 (NARODNY
ZREBCIN s. p. TOPOLCIANKY, 2001) és a Plemenna kniha huculskych koni 2002-
2007 (HORNY et al., 2007) konyvekbdl, valamint a tenyészté szervezettél kapott
legfrisseb adataibol épiilt fel. A csehorszagi dllomany Plemenné kniha huculského koné
CR, L. &ast, Plemenna klisny, Svazek 1. (JALINEK, 2002) kényv alapjan és csehorszagi
hucul 16 adatbazis felhasznalasdval késziilt el. A romaniai allomény Calul hutul din R. P.
R. (RADULESCU, 1957) kdnyvbél és a Registru Genialogie Iepe Mame (I-VII. vol.) A
lucsinai hucul ménes torzskonyveinek kancaoldalon elvégzett kivonatolasa (I-VII. kotet)
(MIHOK, 2005) adataibol jott létre. A lengyelorszagi allomany Linie Genealogiczne
polskich koni huculskich (TOMCZYK-WRONA, 2004a), Ksi¢gga stadna koni rasy
huculskiej, (Khc) Tom VIII. (TOMCZYK-WRONA, 2004b) méneskonyvek, online
méneskonyve ¢€s a tenyésztOszervezettdl kapott Excel tdblazatok alapjan keriilt
Osszeallitasra. A németorszagi allomany a német tenyésztd szervezettdl (Bayerischer
Zuchtverband fiir Kleinpferde und Spezialpferderassen) kapott Excel tablazat adataibol
késziiltek el. Az osztrak allomany az Optimate Huzulendatenbank des Club Hucul
(JANSEN és JANSEN, 2009) konyve, a 2013-ban k6zolt Excel tablazat és a Huculentag

in Stadl-Paura dokumentumokon alapulva épiilt fel.

A hazai allomany genetikai diverzitasanak feltarasat a 2002-ben, 2011-ben, 2015-ben ¢€s
2016-ban torzskonyvi ellendrzésben 1évo egyedeken keresztiil vizsgaltuk.

A 2002-es referencia allomany 85 (kancak létszama 72, méneké 13) egyedbdl allt. A
tablazat 1979 és 2000 kozott sziiletett lovakat tartalmazta. Osszehasonlitottuk a 2011-€s
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referencia allomannyal, ami az 1984-2008 kozott sziiletett egyedeket foglalta magaba,
Osszesen 274-et, melybdl 251 kanca €s 23 mén.

A 2015-6s referencia allomanynak (318 egyedet, melyb6l 307 kanca és 11 mén) a 2015-
ben térzskonyvi ellenérzésben tartott allomanyt vettiik, ami az 1988-2015 kozott sziiletett
egyedeket tartalmazta. A teljes populacié 1895 és 2015 kozotti idészakban kertilt
elemzésre. Az alapitoktol épitettiik fel az adatbazist, amely 6sszesen 3002 egyedet (2226
kancat és 775 mén) tartalmazott.

Megvizsgaltuk, hogy a lengyelorszagi Rapsod (Magyarorszagon 3139 Polan,
tenyésztésbe allitva 1996), Parter (Magyarorszagon 4122 Goral Parter, tenyésztésbe
allitva 2001), Ploskor (Magyarorszagon 3883 Goral Ploskor, tenyésztésbe allitva 2000),
Bryf (Magyarorszagon 5137 Hroby Bryf, tenyésztésbe allitva 2008), Grad
(Magyarorszagon 4677 Hroby Grad, tenyésztésbe allitva 2006), Jadeit (Magyarorszagon
3921 Pietrosu Jadeit, tenyésztésbe allitva 2001) és a Wilia nevii kanca (Magyarorszagon
Hroby Wilia, tenyésztésbe allitva 2008) tenyésztésbe allitasa hogyan modositotta a 2015-
Os teljes populacido és a referencia allomany populacidgenetikai jellemzdit. A hét
lengyelszarmazast lovat, azok dseit (amennyiben mas egyedeknek nem voltak Osei),
valamit leszarmazottjaikat kivettiik a 2015-6s adatbazisbol. Az igy keletkezett lengyel
lovak nélkiili referencia allomany 1988-2015 kozotti idoszakban sziiletett 165 egyedet
(161 kanca és 4 mén) tartalmazta. A teljes populdcié6 immigracié nélkiil 1895-2015
kozotti iddszakban sziiletett 2558 egyedet foglalta magaba 1963 kancat és 595 mént.
2016-0s referencia allomanynak a 2016-ban torzskonyvi ellendrzésben tartott 336
egyedet (304 kanca 32 mén) tekintettik. 1991 és 2015 kozott sziiletett egyedeket
tartalmazza. A teljes populacio 3026 egyedet (743 mén és 2283 kanca) tartalmazo
magyarorszagi hucul allomanyt 1895-2015 koz6tti iddintervallumban vizsgaltuk.

A Kkelet-eurdpai adatbazis allomanya 1895-2016 kozott sziiletett egyedeket tartalmazta,
mely Osszesen 9942 (6490 kanca és 3452 mén) adatbol all. Orszagonkénti vizsgalt
idészakok a kovetkezok: Romania 1895-2011, Lengyelorszag 1895-2016, Magyarorszag
1895-2015, Szlovakia 1895-2014, Csehorszag 1895-2012, Ausztria 1895-2014,
Németorszag 1895-2014.

Az orszagok adataibdl elkiilonitve egy-egy tablazat késziilt az Access adatbazisban,
amelyekbdl lekérdezések sorozata utdn, egy nagy kozos tablazat jott létre. A kozos
tablazat a teljes adatbazis elemzéséhez szolgdlt alapul. A magyarorszagi tablazatbol

késziiltek el a magyar allomanynak a kiillonb6z6 szamitasai. Az Access adatbazisbol elsé
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Iépésben Excel formatumban kellett exportalni a tablazatot, ezutdan a programnak
megfeleld datumformatumra alakitani, a nemek szoveges formajat (1= mén, 2= kanca 3=
herélt) szamformatumra modositani. A kozOs tablazat, melyre késObbickben kelet-
eurdpai adatbazisként hivatkozunk, tartalmazza az orszaghoz tartozast, amely a genetikai
tavolsdgok szamitdsat tették lehetdvé. Majd ezutan valamennyi jellemz6ét az ENDOG
(GUTIERREZ és GOYACHE, 2005) szoftvercsomag alkalmazasaval becsiiltik meg. A
genetikai tavolsagok, mint az F-statisztika és Nei-féle genetikai tavolsag grafikus
abrazolasahoz az RStudio (RSTUDIO TEAM, 2015) statisztikai programot hasznaltuk.

3.2 Maédszer
Atlagos rokonsagi fok (average relatedness)

A mutatét az ENDOG Program COLLEAU (2002) képlete alapjan szamolja. Ez alapjan
az atlagos rokonsagi fok (AR) annak a valdszinliségét mutatja meg, hogy a teljes
populacidbol véletlenszertien kivalasztott allél az egyedhez tartozik-e. A ¢’ = (1/n) ’A
képlettel szdmithatd, ahol ¢’ sorvektorban cj a rokonsagi matrix egyedhez tartozd soranak
atlaga, és A a rokonsagi matrix, mérete n x n.

A beltenyésztési egyiitthatoval egyiitt vizsgalhatd. Hiadnyos, valamint rovid pedigré
esetén Ondlldan is jellemzi a populacid szerkezetét. Az atlagos rokonsagi fok az

alpopuléciok beltenyésztettségi szintjének osszehasonlitasara is alkalmas.
Beltenyésztési egyiitthaté (inbreeding coefficient)

A beltenyésztettség meghatarozasara beltenyésztési egyiitthatot szamitottunk, aminek
pontossaga fligg a pedigré hosszatol és teljességétél (BOICHARD et al., 1997).
A WRIGHT (1922) alapjan, adott (X) egyed beltenyésztési koefficiense:

n+n'+1
) (1 +Fy),

A=z
ahol A az X egyed apai €s anyai szdrmazasi lancéban levd kozos s, n és n’ az X egyed
és A 0s kozotti generaciok szama az apai (n), illetve az anyai (n’) agon, Fa a k6z0s Os
beltenyésztési koefficiense. A X jel az X egyed apai és anyai szarmazasi lancéban levd

Osszes koz0s Osre és leszarmazasi Gtra vonatkozo 6sszegzést jelenti.
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Az ENDOG program a beltenyésztési egyiitthatot MEUWISSEN ¢és LUO (1992)
valamint VANRADEN (1992) algoritmusai alapjan szamolja, ami lényegében egy

rokonsagi matrix szamitasa.
Pedigrételjesség (pedigree completeness)

A pedigrételjesség kifejezi, hogy az egyedek szarmazasa milyen mértékben ismert. A
pedigrételjesség a teljes generacios ekvivalens értékével, a maximalisan ismert
nemzedékek szamaval és a teljes ismert 6si sorokkal jellemezhetd.

o A teljes generdcios ekvivalens (equivalent complete generations) az egyed
Osszes ismert Osei figyelembevételével szamithato ki, az (1/2)" részértékek
Osszegzésével, ahol ,,n” az egyedet az ismert Ostdl elvalasztdo nemzedékek szama
(MAIGNEL et al., 1996). Szamitasakor a pedigrében legalabb 3-4 nemzedék
teljes ismerete sziikséges.

e Alapitonak (nulladik generacionak), azt az egyedet tekintjiik, amelynek mindkét
Ose ismeretlen. A maximadlisan ismert nemzedékek szama (maximum number of
generations traced), azoknak a generacioknak a szdma, amelyek az egyedet
elvalasztjak a legtavolabbi 6sétol.

e Teljes ismert dsi sorok szama (the number of full generations traced) az a

legtavolabbi generacio, amelyben az 0sszes Os ismert.
Effektiv populacioméret (effective population size)

Az effektiv populaciomérettel az allomany genetikai variabilitdsa jellemezhets. A

mérdszam meghatarozasa tobb modszerrel is lehetséges. Az egyik valtozat szerint az
adott évben ivadékkal rendelkezd tenyészmének ( N m) €s tenyészkancak ( N ;) szama

alapjan, a lentebb bemutatott képlettel torténik az Ne szdmitasa:

AN N
N, = ﬁ*oi (FALCONER és MACKAY, 1996).
m f

A mérdszam meghatarozdsanak masik modszerénél a beltenyésztési egylitthato kertiil

alapul-vételre a kovetkez6 képlet segitségével:

31



N, =
24F L

ahol AFy a populacio beltenyésztettségének évenkénti novekedése, L pedig a

nemzedékkoz.

Az effektiv populacioméret GUTIERREZ et al. (2009) képlete alapjan a beltenyésztettség
atlagos valtozasabol (AFi) is meghatirozhatd. A AF; egyiitthatok a AF; =1 — “\/[1— F;
képlettel szamithatdak, ahol Fi az egyed beltenyésztési egyiitthatdja, és t a ‘teljes
generacio ekvivalens’ (MAIGNEL et al.,, 1996). Ezzel megbecsiilheté az effektiv
populacioméret (N,), amit ‘megvaldsult effektiv méret’-ként értelmez CERVANTES et

al. (2008b), az N, = — formulaval.

Az 50-es effektiv 1étszam kritikus effektiv populacioméretnek tekinthetd (FRANKHAM
et al., 2002). Az éallattenyésztok megfigyelték, hogy a szaporasagra torténd szelekcid

kompenzalja a beltenyésztésben bekdvetkezd leromlast, ha a generacionkként kisebb 1

szazaléknal a beltenyésztési rata (AF = m) A sziilék szlikebb ivararanya mérsékli az
e

effektiv populacié méret csokkenését.
Nemzedékkoz (generation interval)

A nemzedékkoz megmutatja a sziilok atlagos életkorat utodaik sziiletésekor (JAMES,
1977). GASPARDY et al. (2003) szerint a nemzedékkoz a sziild sziiletése és a
Htenyészutodjai” sziiletése kozott eltelt idO, vagyis a sziiléparok — tovabb szaporodd
(effektiv) utodaik szamaval sulyozott — atlagéletkora az utddok megsziiletésekor.

Ez az érték négyféle leszdrmazasi uton (apa—fiu, apa-lany, anya—fiu, anya—lany)

szamithat6 a nyilvantartott egyedek, valamint azok sziileinek sziiletési datuma alapjan.
Alapito 6sok effektiv szama (fe) (effective number of ancestors)

A populaciogenetikai szamitdsoknal alapitdé OsOknek tekintjiik azokat az egyedeket,
amelyeknek mar mindkét sziildje ismeretlen a pedigrében. A populacié valamennyi
egyede visszavezethetd ezekre az OsOkre, amelyek azonban kiilonb6zé mértékben

jarulnak hozzéd az alloméany génkészletének kialakuldsdhoz. Az alapitd Osok effektiv
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szamat a szoftver konvertalja oly mddon, mintha az alapitd 6sok egyenld mértékben
jarultak volna hozza a genetikai valtozatossaghoz. Az alapitd 6sok effektiv szama ezért
mindig kisebb, mint az alapité 8sok szama (VIGH et al., 2008). Az alapitd 3sok szdma
részben meghatarozza az alapito csoport genetikai diverzitasat, az ezekre visszavezethetd
allomany nagysaga, a genetikai diverzitason til meghatarozza a veszélyeztetett helyzetbe

sodrodott allomany megujuld képességét is.

Az ENDOG a kovetkezd képlet alapjan szamol: f, =1/ Z£=1 g2, ahol gk annak a

valdszintiségét fejezi ki, hogy a gén a K 6stdl szarmazik.
Nem alapito 6sok effektiv szama (fa) (effective number of founders)

Azon 8sok minimalis szdma (nem feltétleniil alapitd 6s), amellyel magyardzhatd a
populacié teljes genetikai diverzitdsa. A nem alapitd 6sok szama alacsonyabb (vagy
egyenld) az alapitd Osok effektiv szamanal. A populacidhoz torténd genetikai
hozzéjarulasuk alapjan valasztjuk ki a nem alapité 6soket, mivel egyes egyedek nem
feltétleniil alapitd 6sok, ezért a rokonsagi kapcsolatok miatt a genetikai hozzéajaruldsok
kozott atfedések lehetnek (ezek Osszessége tobb lehet, mint 100%). A marginalis
hozzajarulasukat vessziik figyelembe a nem alapitdé 6sok esetében (a genetikai

hozzéjarulasoknak az atfedés-mentes részét hasznaljuk).

Az ENDOG a kdovetkezd képlet alapjan szamol: f, = 1/ Zizqu, ahol gj a j 6s azon

hozzajarulasat fejezi ki genetikai diverzitashoz, amelyet az el6zdleg kivalasztott 6sok

még nem fedtek le.

Nem alapito 6sok effektiv szamanak és az alapito 6sok effektiv szamanak aranya
(fa/fe) (ratio of effective number of ancestors and effective number of founders), a

populicioban bekovetkezett palacknyak hatas

Az ardnyszam azt jellemzi, hogy a populaciora, milyen mértékben hatott a palacknyak
effektus. Amennyiben az fe értéke nagyobb, mint az fa, akkor palacknyak hatas
érvényesiilt a populacidoban. Az aranyszam értéke minél jobban kozelit az egyhez, annél
kevésbé érvényesiilt a palacknyak hatas. Minél jobban koézelit a nullahoz, annal nagyobb

mértékli a palacknyak hatds. Palacknyak hatasrél akkor beszéliink, ha a populécio
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egyedszama valamilyen kiilsé tényezd hatasara csokken, majd ez a csokkent 1étszamu
allomany kezd gyarapodni. A Ilétszdmmal ellentétben a genetikai variancia nem
novekedhet, hiszen az nem lehet nagyobb, mint a gyarapodas elotti legkisebb 1étszam
genetikai variancidja. Ez nem jelent mast, minthogy a megmaradt allomany genetikai
variabilitasa 1ényegesen kisebb az eredeti (nagy 1étszamu) allomanyéhoz képest. Késobbi
allomany csak a megmaradt genetikai diverzitasbol tud taplalkozni, gyakorlatilag mar

sohasem nyeri vissza az eredeti populacidgenetikai valtozatossagat.

Alapito 6sok genom ekvivalens értéke (fg) (founder genome equivalent)

Egy adott allél fennmaradasi valosziniiségét mutatja meg a populacidban. Sztochatikus
modszerre (,,gene dropping”) van sziikség a paraméter kiszamitasdhoz. Két egyedi allélt
kap minden alapité 6s (,,n” Os esetében ez Osszesen 2n egyedi allél), majd egy eldre
meghatarozott ismétlésszammal a pedigré alapjan a mendeli szegregaciot szimulalunk.
Az allélok valoésziniisithetd ardnya ismert lesz, a szimuldciok Osszesitése utan.
Legtobbszor az fg értéke kisebb az fe és az fa értekéinél, mivel a génkészlet csokkenésében
résztvev® hatasokat magéba foglalja (SOLKNER, 1998). Az alapité 6sdk genom
ekvivalens értéke dsszehasonlithato az fe és fa-val.

Az alapit6 6s6k genom ekvivalens értéke (fg) (BALLOU és LACY,1995) azoknak az
alapitd dsoknek a legkisebb szamaként hatarozhaté meg, amelyek ugyanazt a vizsgalt
populacidgenetikai diverzitasat biztositjadk, amennyiben az alapitok egyeld ardnyban
szerepelnek az allomany alakitdsdban, és nincs allélveszteség. CABALLERO és TORO
(2000) szerint az fy meghatarozhatd egy elézetesen meghatarozott referenciapopulacio

egyeinek atlagos rokonsagi fokdnak kétszeresének a reciprokaként.

Alapito 6sok genom ekvivalens értékének és az alapité 6sok effektiv szamanak
aranya (fg/fe) (ratio of founder genome equivalent and effective number of founders),

a populacioban fennallo drift

A génsodrodas az allélfrekvencia véletlenszerli valtozasa generaciorol genericiora,
amelynek mértéke a populacié méretétdl fiigg, minél kisebb a populacio, annal nagyobb
a bekovetkezett valtozas. Az allél gyakorisaganak valtozasa addig tart, mig az adott allél
fixalodik vagy kiesik a populaciobol. Az alapitd 6sok genom ekvivalens értékének

értelmezésekor nem szabad figyelmen kiviil hagyni az allomany megallapitott teljes
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generacid ekvivalensét, mivel ez a paraméter érzékeny a pedigré hosszara és teljességére.

Az fi/fe tendencigjat koveti fy/fe aranybol kiszamolt génsodrodas mértéke és azzal
d g y

aranyosan valtozik. Az fg/fe aranyszam novekedése a génsodrodas csokkenésére, mig az

fg/fe aranyszam csokkenése a génsodrodas novekedésére utal.
Nei-féle genetikai tavolsag (Nei’s genetic distance)

A vonalak és csaladok kozotti, valamint az orszagok kozotti genetikai kapcsolatokat a
Nei-féle tavolsaggal jellemeztiik.

A Nei-féle tavolsagot a D;; = D;j — [(Dy + Dj;) /2] = [(fu + fj;)/2] — fij képlettel
hatarozhatjuk meg, ahol fijj az i és j vonalak kozotti paronkénti leszarmazasi egyiitthato

(coancestry coefficient).

A Nei-féle genetikai tavolsag értéke 0 és 1 kozott valtozhat. Ha az értéke 0, akkor a két
populécié allélgyakorisagai azonosak, megegyeznek. Ertéke minél jobban megkozeliti az
1-et (a maximalis értéket), anndl jobban eltér az allélgyakorisdg a két populacidban.
Ennek a mérési modszernek az eldnye, hogy linedrisan ndvekszik az allélgyakorisagok

teljes skalajan, ezaltal a ritka allélok nincsnek alul becsiilve.
Wright féle statisztika (Wright’s F statistics)

A heterozigézis-jellemzOk felhasznalasaval kiszamithaté az F hanyados vagy fixacios
index (F). A fajon beliil megnyilvanuld genetikai valtozatossag szintjeinek szamszerii
kifejezésére WRIGHT (1965) harom F hanyadost dolgozott ki. Az Fis Fst, Fit értékeket
a kovetkezd képletekkel szdmolja az ENDOG program:

.y ; e s , F-f
Fis: az alpopulécion beliil, egyedek kozotti valtozatossag Fis = =
et , PP . J-f D
Fst: az alpopuléaciok (alloméanyok) kozotti valtozatossag FsT = i
1- 1-
cr e e . g , , F-f
Fit: a populaci6 szintjén kimutathato teljes valtozatossag FIT = 1—;

ahol f az atlagos kozos leszarmazas (coancestry) a teljes populacioban, F a teljes

populaci6 atlagos beltenyésztési koefficiense, ¢és f az alpopulaciok kozos

leszarmazasanak (coancestry) atlaga.
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A Fis, Fst, Fit értékekkel meghatarozhat6 a heterozigota veszteség. Fst az alpopulaciok
genetikai differencialtsdga, amennyiben értéke 0, akkor nincs kiilonbség az alpopulaciok
kozott. Viszont, ha az értéke 1, akkor az alpopulaciok kiilonbozo allélokra fixalva vannak.
Ezaltal, ha az értéke 0,05-0,15 kozott van, akkor enyhe, 0,15-0,25 k6zé esik az értéke,
akkor nagymértékli és a 0,25 feletti érték igen nagymértékli izolaciora, fajtan beliili
fragmentaciora utal (WRIGHT, 1978). Az Fis (az alpopulaciokon beliili) és Fir (a
populacion beliili) értékek a Hardy-Weinber egyensulytdl valo eltérés meghatarozasara
alkalmasak. Amennyiben pozitiv érték keriil szamitasra, az a heterozigota egyedek
hianyara utal (beltenyésztettségre), mig a negativ a heterozigdtak tobbletére utal
(HEDRICK, 2000). A genetikai strukturak finom részleteit nem tarja fel, nem tiikkr6zi a
differencidlodés mintézatat, mivel a genetikai differencidlodés atlagos értékét adja meg

(PECSENYE, 2006).

A matrix modban megadott genetikai tadvolsagokat tobbvaltozds statisztikai
modszerekkel példaul klaszter analizissel is lehet grafikusan szemléltetni. A Kklaszter
analizis soran, adathalmazokat sorolunk homogén csoportokba. Klasztereknek nevezziik
ezeket a csoportokat. Kiilonb6z0 tavolsag- vagy hasonlosagértékek képezik a
csoportositas alapjat. A genetikai tdvolsaghoz a hiearchikus klaszterezés feloszto tipusat
alkalmazzuk. Ez a modszer a teljes bevitt adatokat (egész adathalmazt) egyetlen
klaszternek tekinti és hasonldsag alapjan egyre kisebb klaszterekre osztja, mig a végén
minden elem kiilon klasztert képez. Az eredmény fa (dendrogram) formajaban
abrazolandd, ahol az egyik végén az egyes elemek talalhatdak, a masik végén pedig
egyetlen klaszter, ami az Osszes elemet tartalmazza (a fa gyokereknél kezdddik az

elemzés).
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4 EREDMENYEK

41 A 2002-2011. évek kozotti torzskonyvi nyilvantartasban 1évo

allomanyok értékelése

A fejezetben a 2002-ben (ABAY et al., 2002) és 2011-ben (MIHOK, 2011) kiadott Hucul
Méneskonyvekben szerepeltetett allomanyok keriilnek elemzésre. Célunk az egy évtized

alatt bekovetkezett genetikai diverzitasvaltozas nyomon kovetése volt.
Atlagos rokonsagi fok

Az Osszehasonlitott két alloméany atlagos rokonsagi foka esetében a késébb kiadott
méneskonyvben szerepld, 1ényegesen nagyobb allomany nagyobb (p<0,01) atlagos
rokonsagi foki. A 11,17 szézalékos értékkel szemben 12,58 szdzalék. Az atlagos
rokonsagi fok valtozasa (ndvekedése) arra utal, hogy az évek sordn az dllomanyban nem
sikeriilt a rokon egyedek parositasat elkeriilni. A 1étszambeli gyarapodas egy része a
2002-ben torzskonyvi nyilvantartasban allo alloméany tovabb szaporitasabol tortént, s
értelemszerlien novekedett a szdrmazasilag azonos allélokat hordozok ardnya. Nem
meglepd modon, de lényegesen kisebb MACIEL et al. (2014) altal, brazil creole lovakra
kozolt atlagos rokonsagi foka (1,58%). Meglepd viszont PJONTEK et al. (2012) a
szlovakiai hucul allomanyra kozolt (9,34%) atlagos rokonsagi fok értéke Kisebb.
ALVAREZ et al. (2010) malorkai lovakra kozolt teljes populacio 10,1 szazalékos és a
referencia allomany 11,2 szazalékos éatlagos rokonsagi fok eredménye kozeliti meg a

legjobban a 11,7 szazalékos és 12,58 szazalékos értékeinket.
Beltenyésztési egyiitthato

A 2002 évi méneskonyvben felsorakoztatott allomany atlagos beltenyésztési egyiitthatoja
6,21 szazalék. A 2011-ben kiadott méneskonyvben 1évé egyedek atlagos
beltenyésztettségi egylitthatd érteke 6,36 szazalék. A két vizsgalt alloméany kozott a
beltenyésztési egyiitthatd szignifikdnsan nem (p=0,83) wvaltozott. A kapott értékek
lényegesen nagyobbak, mint amit a PIERAGOSTINI et al. (2005) a murgese lovakra
(1,165%) és MACIEL et al. (2014) a brazil creole lovakra (1,21%) adtak meg. ABERLE
et al. (2003a) fekete erdei lovakra szamitott 5,21 szdzalékos értéke megkozeliti az

altalunk szamitottat. PIONTEK et al. (2012) a szlovakiai hucul allomanyra kapott 6,26
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szazalékos értéke az eredményeinkhez nagyon kozel all. Kisebbnek bizonyultak az
altalunk szamitott 6,21 és 6,36 szazalékos értékek AVDI és BANOS (2008) skyros

kislovakra kapott 11 szazalékos mutatdjanal.
Pedigrételjesség

A teljes generacios ekvivalens érték a 2002-es populacidoban atlagosan 7,13 nemzedéket
(az értékek 4,89 és 8,6 kozott valtoztak) jelent. A 2011-ben kiadott méneskonyvben 1évo
populacio tekintetében ez az érték 8,27 nemzedék (az értékek 8,4 és 9,83 kozott, vagyis
Iényegesen szlikebb hatdrok kozott mozogtak). ROYO et al. (2007) asturcon poénikra
szamitott 2,97 generacidés mutatdja lényegesen kisebb. A 2002-es méneskonyvi
allomannyal szinte megegyez6 adatot (7,1 generacio) kozoltek PJONTEK et al. (2012) a
szlovékiai hucul allomanyra. VOSTRA-VYDROVA et al. (2016) az 6-kladrubi lovakra

15,1 generacios értéket kaptak, ami feliillmulja az altalunk bemutatott mutatokat.

A 2002-es méneskonyvi allomanyban 20 generacioig, a 2011-es méneskonyvi
alloményban 22 generacidig ismeriink Ost (2002-es allomanyban 14 és 20, 2011-es
populacidban 19 és 22 kozott valtozott). Ezt azt jelenti, hogy nem csak nemzedékvaltas
tortént, hanem olyan egyedek is torzskonyvi ellenérzésbe keriiltek, amelyeknek
hosszabban ismert a szarmazasa. Az allomanyokra vetitett maximalisan ismert
nemzedékek értéke 17,21 (2002-es allomany) és 18,54 generacid (2011-es allomany).
DUNNER et al. (1998) az asturcon ponikra minddssze 2,35 generacios értéket kozoltek,
mely lényegesen alatta maradt az altalunk szamitottaknak. A maximalisan ismert
nemzedék atlagos értékében hasonlot kaptak PJONTEK et al. (2012) a szlovakiai hucul
alloményra (17,54 generéacio). Ez a két orszdg azonos, vagy hasonld hucul 16
tenyésztéstorténetét vetiti elénk. Nagyobb értéket szamitottak VOSTRA-VYDROVA et
al. (2016) az 6-kladrubi lovaknal (33 generaciot).

A 2002-es allomany 84 szazalékanak 4-7 generacioig ismerjik a teljes szarmazasat. A
2011-es allomany 89 szazalékanak 4-7 generaciora terjed ki a teljes szarmazasa. Az
allomany 5,8 szazalékanak 7 generacidig kovethetd vissza a teljes szdrmazasa. A 2002-
ben kiadott méneskdnyvben szerepld egyedek teljes ismert Osi sorainak szama atlagosan
4,36, mig a 2011-es allomanyé 5,21. A vizsgalt allomanyok generacioitol kisebb értéket
irtak le TEEGEN et al. (2008) trakehneni lovaknal (1,86 generaciot). Valamivel kisebb
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értéket kozoltek az altalunk kapottol PIONTEK et al. (2012) a szlovak hucul populaciora
(4,29 generaciot).

A hucul fajta torténelmi multjat nézve kedvezonek mondhato a kapott pedigrételjességi
érték. Osszehasonlitva a két méneskonyvben szereplé (2002-es és 2011-es) allomanyt,
mindharom pedigrételjesség értékben egyértelmii novekedés figyelhetd meg. Ez
alatdmasztja a tudatosan végzett fajtafenntartast. A teljesebb és hosszabb szarmazasok

kedvezdek a pontosabb beltenyésztettségi érték szamitasnal.
Nemzedékkoz

Az 13. tablazatban foglaltuk Ossze a 2002-es és 2011-es allomanyok négyféle
leszdrmazasi Uton kapott nemzedékkoz értékeit. A leghosszabb nemzedékkoz értékeket
mind két allomanyban a kancaeldallitd ménekre kaptuk, majd ezt koveti sorban a
méneldallito mének. A 2002-es dllomanyban a valamivel hosszabb nemzedékkdz értéket
szamitottunk a kancael6allitd kancakra, mint a méneldallitd kancakra. A 2011-es
allomanyban méneldallito kancdknal tapasztaltunk hosszabb nemzedékkoz értéket.
Atlagos értékekre 9,98 évet kaptunk a 2002-es alloméanyra, ettdl nagyobbat (p<0,01)
10,63 évet 2011-es allomanyra. Az altalunk kapott értekektdl kisebbrdl szamoltak be,
DRUML et al. (2009) az osztrak noéri fajtaja igas lovalnal (7,9 év) és PINHEIRO et al.
(2013) a sorraia lovaknal (7,94 év). PIONTEK et al. (2012) szlovékiai hucul dllomanyra
leirt 11,4 éves értéke magasabb a 2002-es és 2011-es allomanyétol.

Az 0Osszevont mén utdd leszdrmazasi Utra szignifikdnsan (p<0,05) hosszabb értéket
kaptunk, mint az Gsszevont kanca utdd leszarmazasi Utra, mind a 2002-es és 2011-es
referencia allomanyokban. Ennek magyarazata az, hogy a mének szelekcidja sokkal
szigorubb, ezéltal a nemzedékkoz értékek hosszabbak. A kancael6allité mének és a
méneloallitdo kancak, valamint kancaeldallitd mének és a kancaeloallitdo kancak kozotti
leszarmazasi utakon kaptunk szignifikans (p<0,05) kiilonbséget a 2002-es referencia
allomanyban. A 2011-es referencia dllomanyban a méneldallito mének €s a kancaeldallito
kancak, valamint kancael6allito mének és a kancael6allitdo kancak kozott szamitottunk

szignifikans (p<0,05) kiilonbséget.
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13. tablazat

2002-es és 2011-es allomany nemzedékkoz értékei

Sziilé-ivadék 2002-es allomany 2011-es allomany
leszarmazasi utak Lovak |Nemzedékkoz |Lovak Nemzedékkoz
szama | (év) szama (év)
méneldallito mén 12 10,22 21 11,73
kancael6allito mén 68 11,72 208 12,29
ménel6allitd kanca 12 8,26 21 10,48
kancael6allito kanca 68 8,50 208 8,87
mén-utdd 6sszevont 80 10,97 80 12,01
kanca-utod osszevont 80 8,38 80 9,67
atlagosan 160 9,98 458 10,63

Alapito 6sok effektiv szama, nem alapit6 0sok effektiv szama, nem alapité és alapito
6s0k effektiv szamanak aranya, alapité 6sok genom ekvivalense, alapité 6s6k genom

ekvivalens értékének és az alapito 6sok effektiv szamanak aranya

A 2002-ben kiadott méneskonyvi allomanyban az alaptd 6sok effektiv szama (fe) 26 és a
nem alapit6 6s6k effektiv szama (f2) 15. Kozel 10 évvel késobb kiadott méneskonyvben
(2011) nyilvantartott 274 egyedre nézve az alaptd 6sok effektiv szama (fe) 23-ra csokkent
(megmutatkozik ez a beltenyésztési koefficiens novekedésében), a nem alapitdé 6sdk
effektiv szama (fa) viszont valtozatlan maradt. A nem alapité 0sok effektiv szamanak és
alapito 6s6k szamanak aranya (fa/fe) 0,5769 a 2002-es allomanyra szamitva és 0,6521 az
évtizeddel késobbi torzskonyvi ellendrzésben tartott allomanyra nézve. Mivel az alapitd
0sok effektiv szdma magasabb, mint a nem alapité dsok effektiv szama megallapithato,
hogy a populécidban a palacknyak hatas érvénysiilt. A 2002-es allomany alapit6é dseinek
genom ekvivalens értéke (fy) 6,044-r612011-re 5,712-re csokkent. Az alapitd 6sok genom
ekvivalens értékének és az alapitd 6sok effektiv szamanak aranya (fg/fe) 0,2324-r61 (2002-
es allomany) 0,2483-ra (2011-es allomany) modosult. A magyarorszagi allomanyra
jellemz6 mutatokkal egyez6ét kozoltek PJONTEK et al. (2012) is a szlovakiai hucul
allomanyra vonatkozoan. Kutatomunkéjukbol kidertilt, hogy a szlovdk allomanyban az

alapito 6sok szama 26, a nem alapitd 6sok szama 16. Ezek az értékek szinte egybe esnek
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a két orszag allomédnyaban, ami a kdzos eredetbdl kdvetkezden érdemi meglepetést nem
is jelent. MACKOWSKI et al. (2015) lengyel hucul lovakra 6 és 10 kozotti alapitd 6sok

genom ekvivalens értéket kaptak, mely szintén megkozeliti az altalunk szamitottat.

Legnagyobb genetikai hatast Kifejté 6sok

A 14. tablazat 6sszefoglalja a két allomany 10 legnagyobb genetikai hatassal rendelkez6
egyedeit. A 2002-es id6pontban rogzitett allomany legfontosabb tiz egyede (7 mén és 3
kanca) a genetikai variabilitds 71,14 széazalékaért felelds, mig a 2011-ben kozzétett
alloméanyban tiz mén lett felelés a genetikai variancia 68,97 szdzalékért. A 2011-es
vizsgalati évben is a négy legmeghatarozobb egyed maradt a Goral 111 (Lu), a 3139 Polan
(Pol), a 162 Ousor 02-7 Turek (Murany) és a Hroby VIII (Lu) mének. A 2011-es allomany
nagyhatdsi ménei k6z¢ Gjonnan keriiltek be Ousor (Lu), Pietrosu II (Lu), Pietrosu VIII
(Lu), Hroby XXI (Lu), Hroby (Bukovina) és Goral I (Lu) mének. A genetikai szerkezetre
legnagyobb befolyassal 1évé Goral III (Lu) 6s hatdsa tovabb erdsodott (12,7 szazalékrol
14,81 szazalékra). Ezt a mént kdveti a 1ényegesen rovidebb tenyésztéstorténetli, de sok
kozvetlen ivadékkal és unokaval jelen 1évé 3139 Polan (Pol). A 2002-es méneskdnyvben
1évé allomany genetikai szerkezetére 11,7 szazalékértékben gyakorolt hatdst, ami a
kovetkezd tiz év soran kisebb mértékben tovabb novekedett (11,91 szazalékra). 162
Ousor 02-7 Turek (Murany) hatasa csokkent, mikozben Hroby VIII (Lu) hatasa a
genetikai szerkezetre tovabb novekedett. A 2011-ben kozzétett méneskdnyvi
allomanyban ujként jelent meg a Pietrosu torzs két egyede, s mint nagy genetikai hatast
kifejtd 8s veendOk figyelembe. Ezzel alapvetéen megvaltozott az egyes torzsek befolyasa.
A legnagyobb genetikai lefedettségért felelés négy egyeden kiviil a tovabbi Osok
befolyasold szerepe is megvaltozott. Némely esetben a genetikai szerkezetre gyakorolt

hatas csokkent, mas esetben novekedett.
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14. tablazat

A legnagyobb genetikai hatast Kifejto 6sok a 2002-es és 2011-es allomanyban

Variabilitas lefedettségének aranya
Egyed lvar | (%)

2002-es allomany |2011-es allomany
Goral 11 (Lu) mén 12,70 14,81
3139 Polan (Pol) mén 11,76 11,91
162 Ousor 02-7 Turek (Muréany) mén 11,13 1,27
Hroby V11 (Lu) mén 6,82 8,16
2967 Ousor VI-61 Tornadd (Lu) mén 5,80 -
3254 Hroby Josag kanca 4,96 -
224 Gurgul V-11 kanca 4,89 -
117 Goral X (Top) Goral VII-1 (Lu) |mén 4,88 -
2539 Bravij (Ukr) mén 4,41 -
307 Gurgul V-30 Lucka (SKk) kanca 3,78 -
Ousor (Lu) mén - 6,15
Pietrosu Il (Lu) mén - 5,93
Pietrosu VIII (Lu) mén - 4,52
Hroby XXI (Lu) mén - 4,30
Hroby (Bukovina) mén - 3,10
Goral I (Lu) mén - 2,82
Osszegzés

A 2011-es allomany haromféle pedigrételjesség értékeiben novekedés figyelhetd meg.
Hosszabbak és teljesebbek lettek, ezaltal a beltenyésztettség pontosabb meghatarozasara
nyilt lehetdség. Az alapitd 6sok effektiv szama 26-r6l 23-ra csokkent a 2011-ben kiadott
méneskonyvben nyilvantartott egyedekre nézve, mely részben megmagyardzza a
magasabb beltenyésztettségi mértéket. 2002-es 11,17 szazalékos atlagos rokonsagi foka
2011-re 12,58 szazalékra novekedett (p<0,01), a beltenyésztési koefficiens 6,21
szazalékrol 6,36 szazalékra modosult (p=0,83). A legnagyobb genetikai lefedettségért

felelds négy egyed szerepe megmaradt €s ujabb mének jelentdsége megnott.
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4.2 A 2015. évi torzskonyvi nyilvantartasban 1évo allomany értékelése
Atlagos rokonsagi fok

Referencia populéacidt tekintve az atlagos rokonsagi fok 12,7 szazalék, sajnos
szignifikansan magasabb (p<0,01), mint a teljes allomanyra szamitott (10,55%). Kisebb
mutatokrol szamoltak be, MACIEL et al. (2014) brazil creole lovakra (1,58%), valamint
PJONTEK et al. (2012) shagya arab lovakra (3,08%). A hivatkozott forrasmunkak k6zott
legmagasabb értéket PINHEIRO et al. (2013) koz61ték a sorraia lovakra, 46,26 szazalékos
értéket adtak meg.

Az 1. dbra csalddonként szemlélteti az atlagos rokonsagi fok értékeket a teljes és
referencia populdciora egyarant. A referencia populdciod tekintetében a tobbség 13
szazalék feletti értéket mutat. A legkisebb érték (8,35 szdzalék) a 90 Machocha
kancacsaladndl keriilt kiszamitasra. A 3 Tatarca kancacsaldd mérsékelt diverzitasat
mutatja, 15,03 szézalékos rokonsagi foka.

Kiszamitottuk a csaladok 0sszesitett atlagos rokonsagi fokat, amely 12,21 szazalék volt a
referencia allomanyban, ett6l szignifikansan eltért (p<0,05) az 1 Panca, 11 Rotunda, 12
Sarata, 17 Aglaia, 2 Lucina, 3 Tatarca, 4 Kitca, 5 Plosca, 70 Sekacka, 825 Agla, 86
Deremoxa, 90 Machocha, Bukovina és Wrona kancacsaladoké. A teljes populacio
Osszesitett kancacsalad értéke 10,77 szazalék. Szignifikans kiilonbséget kaptunk a 10,77
szazalékhoz képest a kovetkez6 kancacsaladoknal: 1 Panca, 11 Rotunda, 12 Sarata, 4
Kitca, 70 Sekacka, 825 Agla, 86 Deremoxa, 90 Machocha, Wrona és Wydra.

A 2. abra Osszefoglaloan szemlélteti a torzsenkénti atlagos rokonsagi fokot. A referencia
populacid Gurgul torzsének 9,4 szdzalékos értékével szemben, Pietrosu torzsre 13,87
szazalékot kaptunk.

Az Osszesitett torzsatlag 12,39 szazalék (referencia allomany) és 11,03 szazalék (teljes

populacio), ettdl szignifikans eltérést (p<0,05) a Gurgul torzsnél szamitottunk.
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Beltenyésztési egyiitthato

A referencia populdci6é atlagos beltenyésztési egyiitthatdja 6,8%, a teljes populacio
tekintetében 5,65%. A referencia dlloméany beltenyésztési egylitthatoja szignifikdnsan
magasabb (p<0,01). E tény arra utal, hogy a fajta hazai allomanyanak a beltenyésztettsége
novekszik. Ezek az értékek 1ényegesen magasabbak, mint amit a SIDERITS et al. (2013)
német sabraktarka lovakra (0,49%), MOUREAUX et al. (1996) francia hatasokra (0,7%)
adtak meg. Ezzel szemben AVDI és BANOS (2008) skyros kislora meghatarozott 11
szdzalékos, valamint SEVINGA et al. (2004) altal kozolt friz lovak 15,7% értékeinél
Kisebbek.

A 3. abra szemlélteti a referencia és a teljes populacié kancacsaladonkénti atlagos
beltenyésztési egylitthatdjat. A referencia alloményban a legkisebb értéket (4,62%) az
Aspirans kancacsaldd mutatja, a legmagasabbat a 3 Tatarca kancacsalad szenvedte el
(14,78%). A kancacsaladban szerepld harom egyed (Pietrosu Parazna, Pietrosu Parazs,
Pietrosu Picur) magas beltenyésztési egyiitthatojat a Pietrosu IX (Lu), Ousor IV (Lu) és
62 Prislop 1-8 (Lu), 3-4-5 Gsi sorban valo tobbszori megjelenése eredményezi. Ezeket
koveti a 17 Aglaia (11,35% beltenyésztési koefficiense), majd a 2 Lucina (10,05%). A
teljes allomany figyelembevételével ugyanazon kancacsaladok beltenyésztési
koefficiense kisebb (az értékek 9 szazalék alattiak). 825 Agla, Arvacska, Aspirans, 86
Deremoxa és Wydra kancacsaladoknal magasabb értékeket kaptunk a teljes populaciora.
Ennek magyaréazata az, hogy a referencia allomanyban ezek a csalddok népesebb szamban
vannak mar, tudatos tenyésztéssel keriilték a rokon egyedek parositasat, igy alacsonyabb
beltenyésztési egyiitthatoval rendelkezd egyedek keriiltek be a referencia populédcidba.
A referencia 4allomanyra nézve az Osszesitett kancacsaladokra szdmolt atlagos
beltenyésztési egyiitthatd értéke 7,72 szazalék. Megvizsgaltuk, hogy az egyes
kancacsaladok mennyire térnek el az Osszesitett csalad atlag értékétol. Szignifikans
eltérést (p<0,05) kaptunk az 6sszesitett csalad érték és a kovetkez6 kancacsaladok kozott:
11 Rotunda, 17 Aglaia, 2 Lucina, 3 Tatarca, 825 Agla, 882 Gelnica, 90 Machocha,
Arvacska, Aspirans, Bukovina, Wrona é¢s Wydra.

A teljes populacido Osszesitett kancacsalddokra szdmitott atlagos beltenyésztési
egyiitthatoja 4,74 szazalék. Ettol az értéktdl szignifikansan kiilonbozik (p<0,05) a 11
Rotunda, 12 Sarata, 4 Kitca, 70 Sekacka, 86 Deremoxa, 882 Gelnica, Aspirans és Wrona

kancacsaladok.
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3. dbra: Atlagos beltenyésztési koefficiens értékek kancacsaladok esetében (%0)
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A torzsenkénti beltenyésztési koefficiens megoszlasokat a 4. édbra szemlélteti. A
referencia populacioban a Pietrosu torzs mutatja a legnagyobb beltenyésztettséget 10,82
szazalékos értékkel. Legkisebb eredményt 1,76 szazalékos beltenyésztési koefficienst a
Polan torzs mutat fel. A 3139 Polan (Pol) az Ousor, a Hroby, a Goral, a Prislop és a
Pietrosu torzsek kancaihoz keriilt parositasra, ami magyarazatot ad a mérsékelt
beltenyésztési koefficiensre.

Az Osszesitett torzsatlag a referencia allomanyban 6,95 szazalék, ettdl szignifikansan
(p<0,05) eltér a Pietrosu és a Polan torzs. Mig a teljes populdcioban 5,87 szazalék
Osszesitett beltenyésztési egyiitthatd értéktdl csak a Polan torzs tér el szignifikansan

(p<0,05).
Osszegzés

A teljes allomany atlagos rokonsagi foka 10,55, beltenyésztési koefficiense 5,65. A
referencia populacidé az atlagos rokonsagi foka 12,7 és beltenyésztési egyiitthatdja 6,8.
Mindkét érték szignifikansan novekedett (p<0,01). A magyarorszagi hucul allomany
beltenyésztési koefficiensét 6sszehasonlitva mas fajtak (angol-ir telivér vagy friz lovak)

beltenyésztési koefficiensével, az dllomany diverzitasa kedvezdnek itélhetd.
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4.3 A lengyel eredetii tenyészallatok hatisa a magyarorszagi hucul
loallomany populaciogenetikai jellemzoire 2015. évi torzskonyvi

nyilvantartasban 1évé allomany alapjan

A fejezet célja a magyarorszagi hucul l6alloméany genetikai szerkezetének értékelése,
pedigré adatok alapjan, populaciogenetikai modszerekkel, kiilonds tekintettel a
lengyelorszagi tenyészallatok génszerkezetet modositd hatasara. Ilyen jellegii vizsgalatot
végzett LAMFALUSY (2012), aki 14 import mén beltenyésztésre tett hatasat vizsgélta a
lipicai lovaknal. BARTOLOME et al. (2011) spanyol sportlovakat kutatték, valamint
KOENENA et al. (2004) kiilonb6z6 orszadgok sportld allomanyait tanulméanyoztak.

Atlagos rokonsagi fok

Az immigracié nélkiili teljes populacidra szamitott atlagos rokonsagi fok értéke 10,45
szazalék, amelyet az importok 10,55 szazalékra modositottak (p=0,196). Az atlagos
rokonsagi fok mértéke megerdsiti, hogy az allomanyban nem sikeriilt elkeriilni a rokon
egyedek parositasat. Ugyan ez a referencia allomanyra més értéket mutat, mert import
nélkiill a referencia alloméany &tlagos rokonsagi foka 13,69 szazalék, a lengyel
tenyésztésbdl szarmazok bevonasaval az érték 12,7 szazalékra csokkent (p<0,01).
PJONTEK et al. (2012) a szlovak hucul allomanyra 9,34 szazalékos értéket szamitottak,
mely valamivel alatta marad az altalunk kapottaknak. Ertékeinktél 1ényegesen nagyobbat
kozoltek VOSTRA-VYDROVA et al. (2016) o6-kladrubi lovakra 21 szazalékot és
PINHEIRO et al. (2013) sorraia lovakra 46,26 szazalékot. Mas fajtakra (brazil creole 10,
shagya arabok, lipicai lovak) lényegesen kisebb mértékli atlagos rokonsagi fokot
allapitottak meg ¢és tettek kozzé MACIEL et al. (2014) 1,58 szazalékot, PJONTEK et al.
(2012) 3,08 szazalékot és 3,73 szazalékot.

Beltenyésztési egyiitthato

A genetikai variabilitas novelésének €s a beltenyésztettség mérséklésének szinte egyetlen
jarhat6é utjat valasztottuk Magyarorszdgon, amikor alloméanyban ritka pedigréjlinek
tekintheté egyedeket, itt hidnyzo kancacsaladok és méntorzsek képvisel6i keriiltek be a
tenyésztésbe. Ezért megvizsgaltuk a teljes populécid atlagos beltenyésztési egyiitthatojat,

mely 5,65 szazalék, mig a referencia allomanyé sajnos lényegesen nagyobb, 6,8 szazalék

50



(a fajta magyarorszagi allomanyanak novekszik a beltenyésztettsége p<0,01). Ezutan a
migracio nélkiili adatok kertiltek kiszamitasra. A teljes populacié atlagos beltenyésztési
egyiitthatoja 5,83 szazad szazalékrol 5,65 szazalékra modosult (p=0,067). Az immigraciod
nélkiili referencia allomany értéke 9,06 szazalékrol 6,8 szazalékra mérséklédott (p<0,01).
Ez o6ridsi mértékli csokkenés, ami megnyitotta az utat a tovabbi biztonsdgosabb
génmegorzésre.

A Kkapott értékek lényegesen nagyobbak, mint amit a SIDERITS et al. (2013) német
sabraktarka lovakra (0,49%), PIERAGOSTINI et al. (2005) murgese lovakra (1,16%) és
MOUREAUX et al. (1996) anglo-arab lovakra (1,17%) adtak meg. A referencia
allomanyhoz hasonl6 értéket kozoltek GLAZEWSKA és JEZIERSKI (2004) lengyel arab
lovakra. Szdmitasaik szerint a beltenyésztési koefficiens mértéke 3,06-5,31 szdzalék
kozotti. MACKOWSKI et al. (2015) a hucul lovakra szamitottak beltenyésztési
egyiitthatot és a lengyel allomanyra nézve 6,26 szazalékos értéket kaptak. Ez megkozeliti
az altalunk referencia allomanynak tekintett beltenyésztési egyiitthatdjat (6,8%).
Szlovakia hucul allomanyara PJONTEK et al. (2012) kozoltek adatokat, 7,7 szazalékos
értéket adtak meg. Kisebbnek bizonyult az altalunk kapott 6,8 szazalékos érték
ALVAREZ et al. (2010) 11,2 szazalékos (malorkai lovak) és PINHEIRO et al. (2013)

46,26 szazalékos (sorraia lovak) értékeinél.
Pedigrételjesség

A haromféle pedigrételjesség értékeket a 15. és 16. tablazatban foglaltuk Ossze, mely
tartalmazza mind a teljes populaciora és referencia allomanyra szamitott értékeket, import

lovakkal és azok nélkiil.

Az immigracié nélkiili teljes populacidoban a teljes generacios ekvivalens értékére
atlagosan 5,62 nemzedéket szadmitottunk, mig az immigracioval egyiitt ezen érték
szignifikansan megndvekedett (p<0,01) 6,06 nemzedékre. Referencia allomany értéke
nem valtozott meg a lengyel egyedek behozatalaval, valtozatlan maradt (p=0,48), melyre
8,72 nemzedéket kaptunk.

Erdekes, hogy a hazai teljes generacios ekvivalens értéket (8,72) MACKOWSKI et al.
(2015) altal kozoltek szerint a lengyel allomany nem éri el. A sz€ls6 értekek 3.8 és 7
nemzedék kozott valtakoznak. PIONTEK et al. (2012) szlovak hucul populéciora 7,1

generaciot szamoltak. Az teljesen torvényszerti, hogy lipicai lovakra nézve ZECHNER et
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al. (2002) 15,2-t és CURIK et al. (2003) 15,7-et kaptak a teljes generacios ekvivalens
értékre. Az sem meglepd, hogy angol telivérekre vonatkozdan 15,64 generacios értéket
tudtak megadni BOKOR et al. (2013). A hucul fajta kdzel 150 éves multjat derékba tor6
eseményeket tekintve a 6,06 (Ilengyel nélkiili 5,62) és 8,72 generacios értékek kedvezonek
tekinthetoek.

A referencia alloméanyban és teljes populdcidoban 23 generacio a leghosszabb ismert 6si
sor. Az immigracié nélkiili teljes populacidban szintén 23 generacidra tudunk
visszatekinteni, mig az immigracio nélkiili referencia dllomanyban eggyel kevesebb (22)
nemzedékszam van jelen. A referencia adllomanyban (immigracioval) 49 szazalékban,
mig immigracid nélkiil csupan 38 szazalékban ismeriink st 20-23 generacidig. Az
immigracidval az egyedek 51 szazalékaban, immigraciod nélkiil 62 szizalékban tudunk
visszamenni a szarmazasban 16, 17, 18, 19 generacioig. Ezen értékek kedvezonek itélhetd
meg a fajta szempontjabol, hiszen az 1895-0s évekig lehetséges visszatekinteni a
pedigrében. Maximalisan ismert nemzedékek atlagos értéke szignifikdnsan
megndvekedett (p<0,01) az immigracio hatasara, a teljes populacional 13,32 generaciorol
14,28 generacidra €s a referencia allomanynal 19,04 generaciordl 19,46 generaciora.

Az altalunk kapott értékektél kisebb a DUNNER et al. (1998) altal asturcon poninal
kimutatott 2,35 nemzedék és PINHEIRO et al. (2013) kozleményébdl a sorraia lovakra
megismert 8,17 generaci6. Kozepes értékekrol (17,54 generaciorol) PJONTEK et al.
(2012) szamoltak be a hucul lovaknal. Nagyobb értéket szamitottak VOSTRA-
VYDROVA et al. (2016) 6-kladrubi lovaknal 33 generaciot és PJONTEK et al. (2012) a

shagya arab lovaknal 34,82 generaciot.

Az immigracié nélkiili referencia allomanynak 95 szazalékban, immigracioval
bdvitettben 97 szazalékban teljes az egyedek szarmazasa 4-7 nemzedékig. Az immigracid
nélkiili referencia dllomanyban minddssze 5 szazalékot tesz ki a csak 2-3 nemzedékig
ismert szarmazas, €s az immigracioval vald bdvités 3 szazalékra csokkentette ezt a
mutatot. Az immigracido nélkiili teljes populdcidnak csupdn 48 szdzalékandl, dm az
immigracioval boviiltnek mar 58 szazalékanal kovethetd vissza a szarmazds 4-7
generacioig. Az immigracio utani teljes populdcioban a teljes ismert 0si sorok szdmanak
atlagos értéke 3,5 generaciorol 3,77 generaciora nétt (p<0,01), ugyanakkor a referencia
allomanyban ezen érték alig érzékelhetéen csokkent (p=0,15) 5,55 generaciorol 5,45

generaciora.
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A referencia allomany 5,45 generaciojatol kisebb értéket irtak le MEDEIROS et al.
(2014) a brazil sportlovaknal (1,25 generaciot) és eredményéhez kozelit (1,86 generaciot)
TEEGEN et al. (2008) altal a trakehneni lovakra k6zolt érték. PJIONTEK et al. (2012) a
szlovak hucul populaciora 4,29 nemzedéket kozoltek, amely valamivel kisebb az altalunk
kapottol. Kiilfoldi forrasmunkdk eredményével 0sszevetve a referencia allomany 5,45
generacios értéke kedvezonek mondhato, bar BOKOR et al. (2013) altal kozolt 6,69

generacios érték magasabb.

A referencia allomany nagy részében létez0 4-7 generacidig visszavezethetd teljes
pedigré alapjan 16-128 0s kozott valtozik a felmendk szama. A hucul fajta torténelmi

multjat nézve ezek az értékek jonak tekinthetdk.

15. tablazat
Pedigrételjesség értékek dsszehasonlitasa a vérfrissitésre szant lengyel
egyedekkel és nélkiile a teljes populacioban

Pedigrételjesség lengyel egyedek nélkiili lengyel egyedekkel
(generacio) (generacio)

teljes generacios ekvivalens 5,62 (0-10,36) 6,06 (0-10,46)

maximalisan ismert nemzedékek | 13,32 (0-23) 14,28 (0-23)

teljes ismert 6si sorok szama 3,5 (0-7) 3,77 (0-7)

16. tablazat
Pedigrételjesség értékek osszehasonlitasa a vérfrissitésre szant lengyel egyedekkel

és nélkiile a referencia allomanyban

Pedigrételjesség lengyel egyedek nélkiili lengyel egyedekkel
(generacio) (generacio)
teljes generacios ekvivalens 8,72 (4,42-10,36) 8,72 (4,42- 10,46)
maximalisan ismert nemzedékek | 19,04 (16-22) 19,46 (16-23)
teljes ismert 6si sorok szama 5,55 (2-7) 5,45 (2-7)
Nemzedékkoz

A 17. tablazatban foglaltuk 6ssze a lengyel importok nélkiili és annak bevonéasaval késziilt
nemzedékkoz értékeket, mind a négyféle leszarmazasi Gton, valamint 6sszevont értékeit
(mén-utdd és kanca-utod).

Nemzedékkoz atlagos értéke minimalisan rovidiilt (p=0,005) az immigracid hatasara (11

év nélkiile és 10,98 év vele). Az immigracio utani populacio atlagos nemzedékkoz értékét
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a brazil creole lovakra szamitottak kozelitették meg (10,26 év MACIEL et al., 2014).
Rovidebb nemzedékkoz értéket kozoltek munkajukban PIRAULT et al. (2013), akik
franciaorszagi lopopulacioban 6,3 évet adtak meg. PIONTEK et al. (2012) a szlovakiai
hucul lovakra 11,14 évet kozoltek, ami a mi 10,98 éves értékiinkhoz kozelit. Magasabb
nemzedékkoz értéket (11,1 évet) a malorkai lovaknal ALVAREZ et al. (2010) kaptak.

Az immigracié nélkiili populacioban és az importokkal kiegészitve a leghosszabb
nemzedékkoz értéket a kancaeldallitd ménekre szamitottunk. Ezt koveti sorban mind két
populaciéban méneldallitdé mének. Ezek utan a mént eldallito anydk nemzedékkoze
kovetkezik és a legrovidebb értéket a kancaeldallito anyak esetében kaptunk. Importokkal
¢és nélkiile szignifikansan (p<0,01) hosszabb nemzedékkdzt szamitottunk az Gsszevont
mén-utdd leszarmazasi utakon, mint a kanca-utod utakon. Ennek magyarazata az, hogy a
mének sokkal szigorubb szelektdlason mennek at, ezaltal a nemzedékkodz értékek
hosszabbak, mint a kancak eseténben. Tovabba mindkét populacioban szignifikans
(p<0,01) kiilonbség igazolodott be a kovetkezd leszarmazasi utak kozott: a ménel6allitd
mének és a méneldallitd kancak, a méneldallitdo mének és a kancaelOallitd kancak,
kancaeloallitd mének és méneloallitdé kancak, valamint a kancaeldallitd mének és
kancaeldallito kancak kozott.

17. tablazat

Nemzedékkoz értékek

Lengyel importlovakkal egyiitt szamitott populacié
Sziil6-ivadék leszarmazasi utak | Lovak szama Nemzedékkoz (év)
ménel6dallitd mén 251 11,39
kancaeloallitd mén 1108 12,11
méneldallitd kanca 231 10,15
kancael6allito kanca 1084 9,90
mén-utdd Gsszevont 1359 11,98
kanca-utod osszevont 1315 9,94
atlagosan 2674 10,98
Lengyel importlovak nélkiili populacio
Sziil6-ivadék leszarmazasi utak | Lovak szama Nemzedékkoz (év)
meéneldallito mén 239 11,47
kancaeloallitd mén 980 11,88
ménel6allito kanca 219 10,35
kancaeldallité kanca 956 10,13
mén-utdd dsszevont 1219 11,80
kanca-utod dsszevont 1175 10,17
atlagosan 2394 11,00
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Alapito 6sok effektiv szama, nem alapito 6sok effektiv szama, nem alapito és alapito
0sok effektiv szamanak aranya, alapito 6sok genom ekvivalense, alapito 6sok genom

ekvivalens értékének és az alapito 6sok effektiv szamanak aranya

Az importok nélkiili teljes populacidban az alapitd 0s0k szama 149, ami importok
hatasara nem valtozott meg. Az alapit6 6sok effektiv szama (fe) az immigracié elott 21,
utana 22-re novekedett. Az immigracié elotti referencia allomany alapité dseinek szama
105-r61 106-ra és alapitd 6sok effektiv szama (fe) 19-r6l 23-ra ndvekedett. Ezekbdl az
értékekbdl arra kovetkeztethetiink, hogy csokkent a genetikai diverzitds, mivel a
referencia allomanyban 23 (lengyel nélkiili 19) egyeddel ugyanaz a genetikai diverzitas
elérhetd, mint 106-tal (lengyel nélkiili 105). A teljes populaciot nézve 22 (lengyel nélkiili
21) egyeddel ugyan az a genetikai diverzitas érhetd el, mint 149-cel. Ugyan alapitd 6sok
sokkal nagyobb létszdmban vannak, mégis kiilonb6z0 mértékben jarultak hozzd a
jelenlegi populacio felépitéséhez és ebbdl adddik az alapitdé 6sok €s az alapitd Gsok
effektiv szama kozotti kiillonbség. Az immigracio hatasara a teljes populacional a nem
alapito 6sok szama, valamint nem alapitd 6sok effektiv szama (fa) 133-r6l 137-re és 18-
rol 20-ra novekedett. A referencia dllomény esetében szintén ndvekedést figyelhetiink
meg a lengyel egyedek hatisara. A nem alapitdo 6s6k szama 62-r6l 75-re €s nem alapitod
6sok effektiv szama (fa) 14-r6l 15-re modosult. A teljes populacid és a referencia
allomany nem alapitd 0s6k effektiv szamanak és alapitd 6sok effektiv szamanak aranya
(fa/fe) 0,8571-161 0,9090-re és 0,7384-r61 0,6521-re modosult a hét egyed hatasara. Ezen
értékekbdl megallapithatd, hogy palacknyak hatas érvényesiilt a populaciéban, mivel az
alapitd 6sok effektiv szdma magasabb, mint a nem alapitok effektiv szama. Az alapito
6s0k genom ekvivalens értéke (fg) a referencia allomanynak és a teljes populacionak az
immigracid hatdsara megvaltozott 4,778-r6l 5,757-re és 9,568-r61 9,478-ra. Az alapito
0s0k genom ekvivalens értéke 1ényegesen kisebb az alapitod és nem alapitd 6sok effektiv
szamatol, hiszen ez a mutaté6 magaba foglalja az 6sszes olyan hatast, ami a génkészlet
csokkenésére hatott. Ezen értékek (5,757 és 9,478) is igazoljak a populdcidoban tortént
genetikai diverzitas csokkenését. Az alapitd 0sok genom ekvivalens értékének és az
alapité 6sok effektiv szamanak aranya (fg/fe) a teljes populacioban az immigracio
kovetkeztében 0,4556-r61 0,4308-ra és a referencia allomanyban 0,2514-r6l 0,2503-ra

valtozott. Ezen értékek alatamasztjak az allomanyban bekovetkezett genetikai sodrodast.
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A bemutatott értékekbdl kideriil, hogy az immigraci6 altal Gjabb, eddig még a magyar
alloméanybol hidnyzo6 6sok keriiltek be, ezzel gazdagitva a génkészletet és az egyértelmil

pozitiv hatasa bebizonyosodott.

Osszehasonlitva més szerzok éltal megadott étékekkel hivatkozunk PJONTEK et al.
(2012) munk3jara, akik a referencia allomanyhoz kozeli értéket (26-0t) irtak le a szlovak
hucul allomanyra. Veliikk szemben MACKOWSKI et al. (2015) Iényegesen magasabbat
40-et kozoltek a lengyel hucul populacio alapitd 6sok effektiv szamara. Nem alapito 6sok
effektiv szamara MACKOWSKI et al. (2015) és PJONTEK et al. (2012) egyarant 16-ot
szamitottak. Egyik a lengyel, masik a szlovak hucul populaciéra. Ertékeik hasonléak az
altalunk megadott értékekhez. A ketté hanyadosara MACKOWSKI et al. (2015) 0,4-es
értéket kozoltek, ami kisebb az altalunk kapottol. A lengyel hucul populaciora
vonatkoztatva, az alapitd 6s6k genom ekvivalens értékére MACKOWSKI et al. (2015) 6-
10 kozotti értéket adtak meg, hasonlét az altalunk leirtakra.

Nei-féle genetikai tavolsag

Az 5-6. abraval mutatjuk be a hét alapitd torzs Nei-féle genetikai tavolsagat a teljes
populécidoban, immigralt egyedekkel és nélkiile. A szinskalan a vildgos szin a kis
tavolsagot, mig a sOtétebb szin a nagyobb genetikai tavolsadgot jeloli. Legnagyobb
tavolsdg a Polan és Prislop torzsek, valamint Polan és Pietrosu torzsek kozott
mutatkoznak. A Goral és Hroby torzsek egyedei allnak egymashoz a legkozelebb (5.
abra). 3139 Polan (Pol) behozatala éltal csokkent a Polan és a tobbi torzs kozotti tavolsag.
Prislop és Polan torzsek kozotti tavolsdg nagyobb mértékben csokkent, mint a Pietrosu és

a Polan torzsek kozotti tavolsag.
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5. dbra: Nei-féle genetikai tavolsag értékek a 7 alapité torzsben immigralt
egyedekkel
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6. dbra: Nei-féle genetikai tavolsag értékek a 7 alapito torzsben immigralt
egyedek nélkiil
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A 7. és 8. abran a kancacsaladok kozotti tavolsagok importok hatasara torténd
megvaltozasa egyértelmiien szembeétlik. A 18 Barna és Zyrka kancacsaladok kozotti
genetikai tavolsag a legnagyobb (7. abra). A 18 Barna és a Zyrka és tovabbi 25
kancacsalad kozott a genetikai tavolsag nagyobb értéket vesz fel, ezt a lengyel lovak
immigracidja kevésbé vagy egyaltalan nem valtoztatta meg. A 7. dbra szemlélteti, hogy
a 90 Machocha és az orszagban tenyésztett tovabbi kancacsaladok kozott nagyobb a
genetikai tavolsag. Az importok kdvetkeztében tovabb ndtt a 90 Machocha, valamint a
Wydra, Wolga, Laliszka, Wrona, Agatka, Bajkalka kancacsaladok kozotti genetikai
tavolsag. Figyelemre méltd lett a genetikai tavolsag a 70 Seckacka, 862 Dagmar és a
Bajkalka, Agatka kancacsaladok kozott. Ez mind elénydsen hat a populacidogenetikai
szerkezetére. A tenyésztésbe allitott hét egyed hatasara a 3 Tatarca, 11 Rotunda és 86
Deremoxa, 5 Plosca, 1 Panca kancacsaladok kozott néttek a genetikai tavolsagok. A 84
Polonia és Szroczka kancacsaladok tavolabb keriiltek a 825 Agla, Bukovina, 70 Seckacka
és 862 Dagmar kancacsaladoktol. Az immigracié hatasara viszont az Arvacska, Aspirans
¢s 882 Gelnica kancacsaladok kozotti genetikai tdvolsadg csokkent. A 2 Lucina és 86
Deremoxa kancacsaladok genetikailag kozelebb keriiltek egymashoz. A teljes populécio
kancacsaladok kozotti Nei-féle genetikai tavolsag értékei az immigracid altal
nagymértékben megvaltoztak. A lengyel egyedek hatasara tobb kancacsalad egymashoz
viszonyitott genetikai tdvolsaga megnétt, értelemszertien tovabbi kancacsaladok kozotti

genetikai tavolsag csokkent.

1. kép: 23139 Polan mén
Foto: A Poni és kislotenyésztok Orszagos Egyesiilete szivességébol
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7. abra: Nei-féle genetikai tavolsag értéke a kancacsaladokban
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Legnagyobb genetikai hatast kifejté 60sok

2. kép: Pietrosu Jadeit mén 3. kép: Hroby Grad mén
Foto: Haga Zsuzsa Foto: Aggteleki Nemzeti Park szivességébol

A 18. tablazatban bemutatott egyedek (11 mén, 2 kanca) a referencia allomany teljes
génallomanyanak 70 szazalékat lefedik. A 19. tdblazatban szerepeltetett egyedek (8 mén,
3 kanca) a teljes populacio6 60 szazalékat fedik le. A legnagyobb hatast kifejto és a lucsinai
Goral III (Lu), jelentdsége a teljes populacidhoz képest tovabb novekedett. A referencia
allomanyban 14,01 szdzalékrol 15,28 szdzalékra moddosult a mutaté. A genetikai
szerkezetre igen hatarozott modosito hatast kifejté egyed a 3139 Polan (Pol), amelynek
tenyésztésben tartdsa ideje alatt 99 ivadéka sziiletett. Ezek tekintélyes hanyadat
tenyésztésbe is allitottak, igy a referencia dllomény genetikai szerkezetére még unokain
keresztiil is jelentGs hatast gyakorolt. Tenyésztésbe allitasa megvaltoztatta a referencia
allomany genetikai variabilitasat 6sszesen 12,10 szazalékot fed le, mig a teljes populaciot
csupan 1,93 szdzad szazalékban befolyasolta. 4122 Goral Parter (Pol) 26 ivadékaval
Osszesen 1,66 szazalékkal jarult hozza a referencia alloméany genetikai lefedettségéhez.
4677 Hroby Grad (Pol) eddig 70 ivadékot hagyott maga utan és 37 unokdja sziiletett
(ebbdl 1 méntdl 16 és 16 kancatol 21 unoka), ezaltal 1,55 szazalékos genetikai
lefedettségért felelds. Egy szazalék alatti részesedét kaptunk 5137 Hroby Bryf (Pol)-nél
(0,18% 16 ivadék) ¢és Hroby Wilia (Pol) kancanal (0,07% 2 ivadék). A 18. tablazatbol
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kideriil, hogy a lengyel importok, nagy hatdssal voltak a referencia dllomany genetikai

lefedettségére.

18. tablazat

A legnagyobb genetikai hatast kifejté 10 6s, kiilonos tekintettel a referencia

allomanyban nagy hatast kifejté lengyel egyedekre

Egyed lvar |Sziiletési | A variabilitas lefedettségének
év aranya (%)
Goral 111 (Lu) mén 1926 15,28
3139 Polan (Pol) mén 1984 12,10
Hroby VIII (Lu) mén 1933 8,25
Ousor (Lu) mén 1929 7,10
Pietrosu Il (Lu) mén 1937 6,12
162 Ousor 02-7 Turek (Murany) | mén 1969 5,08
Pietrosu VIII (Lu) mén 1967 4,45
Hroby (Bukovina) mén 1895 3,88
85 Manaila (Lu) kanca 1924 3,44
Goral I (Lu) mén 1907 3,06
4122 Goral Parter (Pol) mén 1982 1,66
4677 Hroby Grad (Pol) mén 2002 1,55
5137 Hroby Bryf (Pol) mén 2005 0,18
Hroby Wilia (Pol) kanca 2002 0,07

4. kep: Goral Ploskor mén

Foto6: Christina Jansen
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19. tablazat
A 10 legnagyobb genetikai hatast kifejto os, kiilonos tekintettel a teljes populaciora
nagy hatast Kifejto lengyel egyedekre

Egyed Ivar Sziiletési év | A variabilitas
lefedettségének aranya (%)

Goral 111 (Lu) mén 1926 14,01
Hroby (Bukovina) mén 1895 8,44
Goral (Halicsi) mén 1898 7,11
Ousor (Lu) mén 1929 6,90
3 Luczyna kanca 1878 5,08
Pietrosu Il (Lu) mén 1937 4,94
21 Gurgul (Top) mén 1927 3,85
85 Manaila (Lu) kanca 1924 3,57
Miszka | mén 1883 3,30
27 Gaina (Lu) kanca 1919 2,75
3139 Polan (Pol) mén 1984 1,93

Ivadékszam értékelés

A 20. tablazatban foglaltuk Ossze a hét lengyel import 16 megsziiletett ivadékainak
szamat, €s azt is, hogy azokbol hany egyedet allitottak tenyésztésbe. A legtobb ivadékot,
99-et 3139 Polan (Pol) hagyott maga utan, kozel felét 47-et tenyésztésbe is allitottak,
amelyek altal 155 unokdja sziiletett. Napjainkban a 4. generacidban is érzékelteti hatasat.
fgy ennek a ménnek nagymértékii kihasznaltsagat lathatjuk. A masodik legtobb ivadék
4677 Hroby Grad (Pol) utan sziiletett, Osszesen 70. Ivadékainak csak negyedét
tenyésztettek tovabb, ezéltal unokai szdma minddssze 37. A 3139 Polan (Pol)
fedezdménhez képest lényegesen késdbb tenyésztésbe allitott mén, igy elsd
leszarmazottjai még csak a 3. dsi sorba kertilhettek, ott fejtik ki hatasukat. Kihasznaltsaga
szintén jelentdsnek mondhato. A 4122 Goral Parter (Pol) és fia 3883 Goral Ploskor (Pol)
tenyésztésben vald kihasznaltsaga kozepes. A 3921 Pietrosu Jadeit (Pol), az 5137 Hroby
Bryf (Pol) és a Hroby Wilia (Pol) a tenyésztésben vald kihasznaltsdguk a fentebb emlitett
ménekhez képest elenyész6. Magyarazat erre egyrészt a koruk, valamint Hroby Wilia
(Pol) (kanca) ivarabol adodo szaporodoképességben vald kiilonbség, s az a tény, hogy az
5137 Hroby Bryf (Pol) a huculdsvény-sporton keresztiil inkabb fajtanépszersitést
szolgalt és nem a tenyésztésben kapott 1ényeges szerepet. A 3921 Pietrosu Jadeit lengyel

tenyésztésli ausztriai cseremén volt, s inkabb csak t4jékozodni akartak o6rokitd
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képességérdl. Ezek a lovak a késdbbiekben még gyakorolhatnak nagyobb hatast a

genetikai szerkezetre. Tény az is, hogy Hroby Wilia (Pol) kanca, ennél fogva az allomany

genetikai szerkezetére gyakorolt hatdsa torvényszertien elmarad a mének mogott.

20. tablazat

A hét lenyel egyed utan tenyésztésbe allitott ivadékainak szama

Egyed Sziiletési | 1. generacio | 2. generacio | 3. generacio | 4. generacio
év (sziiletett/ (sziiletett/ (sziiletett/ (sziiletett/
tenyésztésbhe | tenyésztésbe | tenyésztésbe | tenyésztésbe
vont) vont) vont) vont)

3139 Polan

1984 99 47 155 33 58 4 5 0
(Pol)
4677 Hroby

2002 70 17 37 2 3 0 - -
Grad (Pol)
3883 Goral
Ploskor 1997 30 2 4 0 - - - -
(Pol)
4122 Goral

1982 26 12 54 6 10 0 - -
Parter (Pol)
5137 Hroby

2005 16 0 - - - - - -
Bryf (Pol)
3921
Pietrosu 1977 5 0 - - - - - -
Jadeit (Pol)
Hroby Wilia

2002 2 1 1 0 - - - -
(Pol)

A 22. tdblazatban a hét lengyel egyed a méntorzsekre gyakorolt hatasat szemléltetjiik. A

hét lengyel egyed a Prislop és a Polan torzseknél az ivadékok szédzalékos eloszlasat

szignifikansan (p<0,05) megvaltoztatta. A migracid hatdsdra Goral és Polan torzsek

nagyobb szazalékban jelentek meg. A lengyelorszagi 3139 Polan (Pol) volt a legnagyobb

hatéssal a referencia allomanyra, leszarmazottjaival egylitt 6sszesen 11,65 szazalékkal

64



novelte meg a Polan tdrzs részesedését a magyar allomanyban. Nagyon fontos
megjegyezni, hogy altala keriilt be a Polan torzs Magyarorszagra. A lengyelorszagi
immigracid hatasara a Goral torzs részesedése 5 szazalékkal nétt. A novekedésért a 3883
Goral Ploskor (Pol) ¢és 4122 Goral Parter (Pol), valamit ivadékaik feleldsek.
Ertelemszertien a tovabbi torzsek részesedési aranya némileg csokkent. Szignifikans
(p<0,05) csokkenést Prislop torzsnél szamitottunk.

21. tablazat
A referencia allomany szazalékos ivadékszam eloszlasa torzsenként immigracioval

és nélkiile

Méntorzs Importokkal (%6) Importok nélkiil (%)
Goral 19,18 14,11
Gurgul 3,14 3,68
Hroby 31,76 36,20
Polan 12,26 0,61
Prislop 10,69 15,34
Pietrosu 6,29 9,20
Ousor 16,67 20,86

A 22. tdblazat az immigracio hatdsara megtortént csalddok ivadék eloszlasat szemlélteti.
A hét lengyel egyed az ivadékok szazalékos eloszlasat a 11 Rotunda, 4 Kitca, Arvéacska,
Aspirans és Bukovina kancacsaladokban szignifikansan (p<0,05) megvaltoztatta. A
migracié hatasara tovabb erdsodott az 1 Panca, Arvécska, Aspirans, 5 Plosca
kancacsaladdok jelenléte, vele egyidejiileg csokkent a 11 Rotunda, 4 Kitca, 86 Deremoxa,
882 Gelnica, Bukovina kancacsaladok részaranya. Mas kancacsaladok részesedése alig-
alig modosult. Ilyenek a 12 Sarata, 17 Aglia, a 2 Lucina, 3 Tatarca, 70 Sekacka, 825 Agla,
90 Machocha, Wrona, Wydra.
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22. tablazat

A referencia allomany szazalékos ivadékszam eloszlasa kancacsaladonként

Osszegzés

immigracidval és nélkiile

Kancacsaladok Importokkal (%) | Importok nélkiil
(%)
1 Panca 3,79 3,07
11 Rotunda 3,15 5,52
12 Sarata 13,88 14,11
17 Aglaia 1,89 3,07
2 Lucina 2,21 3,68
3 Tatarca 0,95 1,84
4 Kitca 11,67 17,79
5 Plosca 2,21 1,23
70 Sekacka 0,32 0,61
825 Agla 0,32 0,61
86 Deremoxa 4,42 6,75
882 Gelnica 8,83 11,04
90 Machocha 0,32 0,61
Arvacska 24,61 15,34
Aspirans 18,30 9,82
Bukovina 1,58 3,07
Wrona 0,63 1,23
Wydra 0,95 0,61

Hét lengyel lonak tenyésztésbe allitdsa hatasat vizsgaltuk a hucul 16fajta magyarorszagi

2015. évi allomanya populdciogenetikai mérOszamainak valtozasan keresztiil. A

tenyészallat-cserék a vérfrissitésben oOriasi szerepet toltenek be, a génmegorzési céllal

fenntartott allomanyok diverzitasndvelése terén. A vizsgalatunk soran kidertilt, hogy az

immigracid altal ujabb, eddig még a magyar allomanybdl hianyzo alapitd 6sok keriiltek

be, ezzel gazdagitva a génkészletet. A referencia allomany masodik legnagyobb genetikai
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hatast kifejtd egyede 3139 Polan (Pol), altala keriilt be a Polan térzs a magyar
tenyésztésbe, igy a Polan €s a tovabbi 6 torzs kozotti Nei-féle tavolsagok is csokkentek.
A kancacsalddok kozotti Nei-féle genetikai tavolsagok megvaltoztak az importok
hatasara, tobb csalad kozott nagyobb értékeket kaptunk, mig néhany csalad kozelebb
keriilt egyméshoz. A pedigrételjesség értékek hosszabbak ¢és teljesebbek lettek az
importok hatdsara, ezaltal pontosabb megbizhatébb adatot kaptunk a beltenyésztési
koefficiensre. A behozott lovak altal novekedett a referencia allomany génkészlete,
ezaltal csokkent atlagos rokonsagi fok és a beltenyésztettség, amely lehetdévé teszi a
génvédelem alatt all6 hucul 16fajtdnak a biztonsdgosabb hosszu tdvi megorzését. A
behozott egyedek pozitiv hatassal voltak a referencia allomanyra, novelték a genetikai
diverzitast, 0j lehetdségeket kinaltak a jovObeni parositasok a sokféleségében, ezzel

csokkentve a beltenyésztettséget, ndvelve a biztonsagos tenyésztést.

5. kép: Hroby Bryf mén
Foté: A Poéni és kislotenyésztok Orszagos Egyesiilete szivességébdl

6. kép: 4122 Goral Parter mén
Foto: az Aggteleki Nemzeti Park szivességébol
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4.4 A 2016. évi torzskonyvi nyilvantartasban 1évo allomany értékelése
Atlagos rokonsagi fok

A teljes populacié atlagos rokonsagi foka 10,39 szazalék, amit feliilmul a referencia
allomany értéke 12,67 szazalék (p<0,01). Ez arra utal, hogy nem sikertilt elkeriilni a rokon
egyedek parositasat. Lényegesen kisebb atlagos rokonsagi fok értékekrél szamoltak be
PJONTEK et al. (2012) shagya arabok (3,08%) és a lipicai lovak (3,73%) tekintetében,
valamint DUNNER et al. (1998) és ROYO et al. (2007) asturcon ponikat nézve (6,8%,
9,2%). PIONTEK et al. (2012) a szlovakiai hucul allomanyra valamivel kisebb értéket
kaptak (9,34%). ALVAREZ et al. (2010) malorkai lovakra az értékeinket megkozelito
adatokat irtak le (11,2%). PINHEIRO et al. (2013) altal a sorraia lovakra k6zolt 46,26

szazalékos értéke feliilmilja a referencia dllomanyra szamitottat.
Beltenyésztés

A teljes populacio (3026 egyed) atlagos beltenyésztési egyiitthatoja 5,57 szazalék. A
referencia allomanyé (336 egyed) 1ényegesen nagyobb, 7,18 szazalékos értéket vesz fel.
A mutaté arra utal, hogy a fajta magyarorszagi allomanyanak novekszik (p<0,01) a
beltenyésztettsége. A teljes populacionak 2523 egyede, a referencia dllomanynak 335
egyede beltenyésztett, az ebbdl szamitott beltenyésztett egyedek aranya 83,38 szizal¢k a
teljes populacioban és 99,7 szazalék a referencia allomanyban. A kapott értékek
lényegesen nagyobbak, mint amit a VOSTRY et al. (2011) néri lovakra (1,51%) és
sziléziai nori lovakra (3,23%), valamint amit ALVAREZ et al. (2010) malorkai lovakra
(4,7%) adtak meg. Az altalunk szamitottaktol kisebb értékeket (2,7% és 4,7%) kdzoltek
az asturcon ponikra DUNNER et al. (1998) és ROYO et al. (2007). A lengyelorszagi a
hucul allomény 6,26 szdzalékos (MACKOWSKI et al., 2015) és szlovakiai hucul
allomany 7,7 szazalékos (PJONTEK et al.,, 2012) értékei megkozelitik a magyar
allomanyra kapott értékeket, amely a kozos eredetbdl, az egyes orszagokban tenyésztett
kisebb populacidnagysagbol kovetkezik. Az altalunk kalkulalt 5,57 szazaléktol és 7,18
szazaléktol nagyobb értékrél szamoltak be VALERA et al. (2005) andaltiz 16nal (8,48%),
CURIK et al. (2003) és ZECHNER et al. (2002) lipicai lovaknal (10,3 illetve 10,81
szazalék), valamint AVDI és BANOS (2008) a skyros kislonal (11 szazalék). SEVINGA

et al. (2004) a friz lovakra nézve 15,7 szazalékot irtak le.
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23. tablazat

A referencia allomany (2016-os allomany) 10 legnagyobb beltenyésztési

egyiitthatoval rendelkezo egyede

Beltenyésztési
Egyed Ivar |Apa Anya egyiitthato
(%)

4622 Goral

mén | Goral X1X-21 (Lu) Goral XIX-8 22,70
Grosant (Au)
Ousor Csikos | kanca|4905 Ousor 1X-51 (Lu) | Ousor IX-22 Gacsos (Lu) 22,41
Ousor Csikos
2011 kanca | 4905 Ousor IX-51 (Lu) | Ousor 1X-22 Gacsos (Lu) 22,41
Hroby llva HL |kanca | 3486 Hroby Haragos | Hroby Kedves Il 21,82
4912 Qusor 3953 Qusor 1X-17 (Lu)

mén Ousor IX-63 21,73
Egér Ou. V (Top)

o 2967 Ousor VI-61
Ousor Lidia kanca Ousor V111-20 Anett 21,19
Tornadoé (Lu)

Pietrosu )

kanca | Pietrosu XI-14 Magura | Pietrosu Parazs 17,90
Parazna
Ousor Pottyos | kanca | 4905 Ousor 1X-51 (Lu) | Hroby Szikra 17,68
Pietrosu 5001 Pietrosu XI-1 )

) kanca Pietrosu X-39 (Lu) 16,92
Pitypang (Lu)
_ 5066 Prislop IX-74 )

Prislop Panda |kanca Prislop X-23 Parazs (Lu) 16,16

(Lu)

A referencia alloméany 10 legnagyobb beltenyésztési egyiitthatoval rendelkez6 egyedét a

23. tablazat mutatja meg. Ezek az egyedek nagymértékben jarultak hozza a referencia

allomany jelentds beltenyésztési koefficiens értékhez. 4622 Goral Grosant (Au)

kiemelkedd beltenyésztettsége (22,7%) unokatestvér parositds eredménye. A kozos 6s

Goral XIX (Lu). Tovabbi rokontenyésztés tortént Hroby XVI (Lu) és 36 Pietrosu II-5

(Lu) 6sokre. A 2008 évi Ousor Csikos €s a 2011 évi testére Ousor Csikos beltenyésztési

egylitthatoja 22,41%. A kancak Ousor IX (Lu) torzsménre rokontenyésztettek. Mellette

kozos 6sként jelenik meg a pedigrében Hroby XIX (Lu) és Pietrosu VII (Lu). A kiugrd
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beltenyésztési koefficienst a minden bizonnyal nem tudatos féltestvérek parositasa
eredményezte (Hroby Ilva HL 21,82% ¢és 4912 Ousor Egér 21,73%). Masodik és
harmadik 6si sorban megjelend azonos felmend okozta az Ousor Lidia (21,19%), Pietrosu
Parazna (17,90%), Ousor Pottyos (17,68%), Pietrosu Pitypang (16,92%), Prislop Panda
(16,16%) szamottevo beltenyésztettségét.

Pedigrételjesség

A teljes populacid és a referencia allomany harom féle pedigrételjesség értékeit a 24.
tablazatban foglaltuk O6ssze. A teljes generdcios ekvivalensre a teljes populacioban
atlagosan 6,07 generaciot, a referencia allomanyban atlagosan 8,75 generaciot kaptunk.
ROYO et al. (2007) asturcon poénira 2,97 generaciot és PINHEIRO et al. (2013) sorraia
lovakra 6,14 generaciot irtak le, ezen értékek kevesebbek az altalunk szamitottol. A hucul
fajta lengyel alloményara (3,8-7) MACKOWSKI et al. (2015) és a szlovakiai 4lloméanyra
(7,1) PJONTEK et al. (2012) valamivel nagyobb teljes generacios ekvivalenst kaptak. Az
altalunk szamitotthoz képest DRUML et al. (2009) az osztrak nori fajtaja igaslovakra leirt
12,28 generacios értéke nagyobb. Nem meglepd, hogy VOSTRA-VYDROVA et al.
(2016) kozel kétszer akkora (15,1 generacid) mutatot kaptak a hossza torténelmi multra

vissza nyulé 6-kladrubi lovakra.

A teljes populacidban és a referencia allomanyban is maximalisan 23 generacioig
lehetséges visszamenni a szarmazasban. A referencia allomany 38 szazalékdban 20-23
generaciora visszanyuloan, 35 szazalékaban 19 generaci6 hosszan és 26 szazalékdban 16-
18 generaciodig ismeriink Ost. A maximalisan ismert nemzedékek atlagos értéke a teljes
populaciot nézve 14,11 generacid, ettdl lényegesen nagyobb (19,16 generacio) értéket
kaptunk a referencia allomanyban. Az altalunk kapott értéktdl kisebb, minddssze a 5,76
nemzedék a szlovak sportponinal (PJONTEK et al., 2012), valamint a 13 nemzedék a
sorraia lovaknal (PINHEIRO et al., 2013) ¢és 14,59 nemzedék az andaluz lovaknal
(VALERA et al., 2005). A szlovakiai hucul allomanyra nézve a PJONTEK et al. (2012)
altal kozolt 17,54 nemzedék megkozeliti a magyar allomanyét. DRUML et al. (2009)
osztrak nori fajtaja igaslovakra 31 nemzedéket adtak meg. PJONTEK et al. (2012) shagya
arabra leirt 34,82 nemzedékes mutatdja lényegesen hosszabb, ami a fajta 1800-as évek

eldtti ismert Oseivel magyarazhato.
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A referencia allomény 88 szazalékanak 5-7 generacioig, 12 szazalékanak 2-4 generacidig
ismerjiik a teljes szarmazasat. A teljes populaciot vizsgalva, csupan 41 szazalék kovethetd
vissza 5-7 generacioig és az adatbazisban 1évé lovaknak 46 szazalék 2-4 generacio
hosszig ismert. A teljes ismert 6si sorok szamanak atlagos értéke a teljes populacidban
3,77 generacid, a referencia allomanyban 5,5 generaciora ndvekedett. A szlovak hucul
populacidra 4,29 nemzedéket kozoltek PJONTEK et al. (2012), amely valamivel kisebb
az altalunk kapottol.

Természetszeri, hogy mindharom pedigrételjességi mutatéra egyértelmiien nagyobb
értékek jellemzOk a referencia allomanyban. A szarmazasi utak hosszabbak és teljesebbek
lettek. A hucul 1870-es évekig visszavezethet torténelmét tekintve és a habort ideje alatt
elveszett szarmazasi adatokat nézve kedvezonek mondhatok az altalunk kapott

pedigrételjesség értékek.

24. tablazat
A pedigrételjesség értékek dsszehasonlitasa a teljes populacio és a referencia

allomany kozott (2016-os allomany)

Pedigrételjesség teljes populacio | referencia allomany
minimum 0 4,39
teljes generacios ekvivalens maximum 10,48 10,48
atlag 6,07 8,75
minimum 0 16
maximalisan ismert nemzedékek | maximum 23 23
atlag 14,11 19,16
minimum 0 2
teljes ismert 6si sorok szdma maximum 7 7
atlag 3,77 5,50

Effektiv populacié méret

Szamitasaink szerint az effektiv populacio méret 52,3. Ez valamelyest nagyobb, mint a
gyakorlati tapasztalaton alapuld, a fenntarthatosag hataranak tekintett 50-es érték €s elére

vetiti a fajta kovetkezd nemzedékekben torténd fenntartdsdnak Ilehetdségét
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(FRANKHAM et al., 2002). PJONTEK et al. (2012) a szlovakiai hucul allomanyara
47,67-es effektiv populacié nagysagrol szamoltak be. VOSTRY et al. (2011) sziléziai
nori lovakra 43,14-es értéket szamitottak. A szakirodalom ezekt6l rosszabb és jobb
eredményeket is nyilvan tart, attol fliggéen mekkora nagysagu ¢€s kedveltségli fajtakrol
van sz0. Példaul SEVINGA et al. (2004) friz lovakra ko6zolt 27-es populacié nagysaga
mar figyelemre méltdan alacsony, de a fajta tovabbi nemzedékeken at torténd fenntartasa
nem latszik veszélyeztetettnek. Vele szemben teljesen mas iranyt képvisel az osztrak nori
fajtaju 16, hiszen VOSTRY et al. (2011) 79,11 effektiv méretet tudtak kozolni. Kedvezé
az effektiv populacionagysag a MACIEL et al. (2014) altal szamolt brazil creole lovakra

nézve, értéke 95,19.
Nemzedékkoz

A teljes populacioban a leghosszabb nemzedékkdzt némi meglepetésre a kancaeldallito
mén leszarmazasi agra kaptuk (25. tdblazat). A sorban koveti ezt a méneldallitdé mének,
majd a kancaeldallitd kancak és a legrovidebbet a méneldallitd kancara szamitottunk. A
referencia  allomdnyban leghosszabb nemzedékkozzel kancaeldallitd  mének
rendelkeznek, majd a ménel6allitdo kancak és a méneldallité mének kovetkeznek. A
legréovidebb nemzedékkozt a kancaeldallitdé kancara szamitottunk. A teljes populécid €s
a referencia allomany atlagos nemzedékkoz értéke 10,99 év (p=0,91).

Az altalunk kapott értékektdl kisebbrdl szamoltak be, DRUML et al. (2009) az osztrak
néri fajtaju igas lovalnal (7,9 év), VOSTRY et al. (2011) a csehorszagi sziléziai nori
lovaknal (8,53 év) és a ndri lovaknal (8,88 év), valamint PINHEIRO et al. (2013) a sorraia
lovaknal (7,94 év). A referencia allomany 10,99 évét, leginkabb az ALVAREZ et al.
(2010) az malorkai lovakra szamitott értéke (11,1 év) kozelitette meg, valamint
PJONTEK et al. (2012) szlovakiai hucul adlloményra leirt 11,4 éves értéke. Magasabb
értéket 13,94 évet (kanca 10,24-12,6 év mén §8,64-13,94 év) a lengyel arab lovaknal
GLAZEWSKA ¢és JEZIERSKI (2004) kaptak.

A teljes populacioban szignifikans (p<0,05) kiilonbséget szamitottunk a kdvetkezo
leszarmazasi utak kozott: a méneldallito mének és a méneldallitd kancak, a méneldallito
mének és a kancaelballitd kancak, a kancael6allitd mének és a méneldallitd kancak,
valamint a kancael6allito mének és a kancael6allito kancak esetében. A referencia
allomanyban szignifikans (p<0,05) kiilonbség van a kancael6allitdé mén és ménel6allitd

kanca, valamint kancael6allito mén és kancael6allitdé kanca leszarmazasi utak kozott. A
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teljes populacioban és a referencia allomanyban is az 6sszevont mén utdd leszarmazasi
uton hosszabb nemzedékkozt szamitottunk, mint a kanca utdd leszarmazasi uton. A
kapott értékek szignifikansak(p<0,05). Ennek magyardzata az, hogy a ménck sokkal
szigorubb szelektalason mennek at, ezaltal a nemzedékkdz értékek hosszabbak, mint a
kancak eseténben.

25. tablazat

Nemzedékkoz értékek

Teljes populacio

Sziilo-ivadék leszarmazasi utak | Lovak szama | Nemzedékkoz (év)
ménel6allitd mén 254 11,40
kancaelGallito mén 1121 12,15
méneldallito kanca 230 9,92
kancael6allité kanca 1094 9,93
mén-utodd dsszevont 1375 12,01
kanca-utod dsszevont 1324 9,93
atlagosan 2699 10,99
2016-0s referencia allomany

Sziil6-ivadék leszarmazasi utak | Lovak szama Nemzedékkoz (év)
méneldallitd mén 18 10,50
kancaeldallitd mén 138 13,21
méneldallitd kanca 18 10,52
kancaeldallito kanca 138 8,90
mén-utodd dsszevont 156 12,90
kanca-utod Osszevont 156 9,08
atlagosan 312 10,99
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Alapito 6sok effektiv szama, nem alapito 6sok effektiv szama, nem alapito és alapito
0sok effektiv szamanak aranya, alapité 6sok genom ekvivalense, alapito 6sok genom

ekvivalens értékének és az alapito 6sok effektiv szamanak aranya

A teljes populaci6 alapitod dseinek szama 152 és az alapitd 6sok effektiv szama (fe) 23. A
referencia allomanyban az alapitd 6s6k szama kevesebb (110) és az alapito 6s6k effektiv
szadma valtozatlan (23). Nem alapitd 6sok szdma 144, a nem alapitd 6sok effektiv szama
(fa) 20 a teljes populaciot nézve. A referencia allomanyban kisebb értéket kaptunk a nem
alapito 0sok szamara (75) és a nem alapit6 0s6k effektiv szamra (16). A nem alapitd 6sok
effektiv szamanak és alapitd 6sok effektivszamanak aranya (fa/fe) 0,8695 a teljes
populacidéban és 0,6956 a referencia allomanyban. Az alapité 6sok effektiv szama
magasabb, mint a nem alapitd 0s0k szama, ez alatdmasztja, hogy a populdcidban a
palacknyak hatds érvényesiilt. A teljes populacidra szamitott alapitdé 6sok genom
ekvivalens értéke (fy) 9,618 és a referenciaallomanyé 5,790. Az alapitdo 6s6k genom
ekvivalens értéke magaba foglal minden olyan hatast, ami a génkészlet csokkenését
eredményezhette. Az alapit6 és nem alapit6 6sok effektiv szamatol kisebb érteket kaptunk
az alapitd 0s6k genom ekvivalens értékére, amely génveszteséget jeldl, vagyis csokkent
a genetikai diverzitas a populacidban. Az alapitd 6s6k genom ekvivalens értékének €s az
alapitd 6s0k effektiv szamanak aranya (fg/fe) a teljes populacioban 0,481 és referencia
allomanyban 0,361. A kapott érték alatdmasztja a populacioban bekovetkezett genetikai
sodrodast.

Mas szerzok altal megadott értékekkel 6sszehasonlitva az tapasztalhatd, hogy PJONTEK
et al. (2012). hucul fajta szlovakiai allomanyara az alapitdé 6sok effektiv szamat 26-nak
adta meg, ami kozel van az altalunk szamitott értékhez. PINHEIRO et al. (2013) sorraia
lovakra kozolt 7,46-os mutatdja és ALVAREZ et al. (2010) malorkai lovakra szamitott
11-es értéke, alatta marad az altalunk kapottnak. Ettél 1ényegesen magasabbat 40-et irtak
le MACKOWSKI et al. (2015) a lengyel hucul allomanyra. DRUML et al. (2009) osztrak
noéri fajtaju igaslovak 117,2 értéke Otszor nagyobb a 23-as értékiinkhoz képest. Nem
alapitd 0sok effektiv szamara a referencia allomannyal megegyez6t (16) kozoltek
MACKOWSKI et al. (2015) és PJONTEK et al. (2012) lengyel és a szlovak hucul
allomanyokra. Ertékeink alatt marad a PINHEIRO et al. (2013) sorraia lovakra és
ALVAREZ et al. (2010) malorkai lovakra kozolt adatai (4 és 11). DRUML et al. (2009)
osztrak nori fajtaju igaslora, a nem alapitd 6sok effektiv szamara vonatkozoan 29,3-as

értéket kaptak. A nem alapitd 6sok effektiv szamanak és alapitd 6sok effektiv szamanak
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aranyara MACKOWSKI et al. (2015) 0,4-es értéke kisebb az altalunk szamitottol. Az
alapito 6sok genom ekvivalens értékére az altalunk leirtakhoz hasonlot (6 és 10) kozoltek
MACKOWSKI et al. (2015) a lengyel hucul populaciéra, ALVAREZ et al. (2010)
malorkai lovakra (7) és DRUML et al. (2009) osztrak noéri fajtaja igaslovakra (10,63).
Mas populécidgenetikai jellemzdékre szamolt értékek is hasonléak a magyarorszagi hucul
lora kapott értékekkel, hiszen az alapitdé 6sok genom ekvivalens értékének és az alapitd
6s0k effektivszamanak aranya VOSTRA-VYDROVA et al. (2016) az 6-kladrubi lovakra
szamolt értéke (0,05) egybe vag az altalunk kapott értékkel.

Legnagyobb genetikai hatast kifejto 6sok

A 2016-ban torzskonyvi ellendrzésben tartott referencia alloméany 26. tablazatban
szerepld egyedei (11 mén és 2 kanca) a genetikai variabilitas 70,65 szdzalékaért felelosek.
Az allomény genetikai Osszetételének 99,99 szdzalékat 75 6s adja. 26. tablazatban
Osszegyljtott egyedek (9 mén, 3 kanca) a teljes populacié 63,01 szazalékat fedik le. A
teljes populaciogenetikai diverzitdsanak 99,99 szazalékaért 144 Os a felelds. A referencia
allomanyban legnagyobb hatast kifejtd ds a lucsinai Goral I11. A teljes allomanyban még
nem jelent meg, de az utdbbi években folyamatosan erdsddik a hatdsa. Szamtalan ivadéka
és unokdja 4ltal a masodik helyen all a 3139 Polan (Pol), amelyik a tobbi ménhez
viszonyitva Magyarorszdgon rovidebb tenyésztéstorténetii, mégis nagy hatassal van a
jelenlegi allomanyra. Tenyésztésbe allitasa a referencia allomany genetikai variabilitasat
(10,36%) megvaltoztatta, mig a teljes populaciot csupan 1,96 szazad szézalékban
befolyasolta. Tovabb er6s6dott a Hroby VIII (Lu), Ousor (Lu), 162 Ousor 02-7 Turek
(Murany), Pietrosu II (Lu), Pietrosu VIII (Lu) mének genetikai szerkezetre tett hatasa a
referencia alloményban. A két Pietrosu egyed és leszarmazottjai altal a torzsek kozotti
megoszlas megvaltozott. Néhany egyed hatasa csokkent a referencia dllomanyban, mint
példaul a Goral I (Lu), Hroby (Bukovina), 21 Gurgul (Top), Goral (Halicsi) méneké és

76 Taras kancaé.
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26. tablazat

A teljes populacio és a referencia allomany (2016-os allomany) 10 legnagyobb

genetikai hatasat kifejt6é 6sének osszehasonlitasa

Egyed lvar Sziiletési | A variabilitas lefedettségének
év aranya (%)

Teljes Referencia

populicio allomany
Goral | (Lu) mén | 1907. 13,64 3,11
3 Tatarca (Lu) kanca | 1913. 8,67 -
Hroby (Bukovina) mén 1895. 8,14 3,93
Ousor (Lu) mén 1929. 6,88 7,14
Hroby VIII (Lu) mén 1933. 4,48 8,53
21 Gurgul (Top) mén 1927. 3,69 2,76
Pietrosu Il (Lu) mén 1937. 3,58 6,45
85 Manaila (Lu) kanca | 1924. 3,56 3,56
Goral (Halicsi) mén 1898. 3,50 1,03
76 Taras kanca - 2,86 1,96
162 Ousor 02-7 Turek
(Murén) mén 1969. 2,05 4,95
3139 Polan (Pol) mén 1984. 1,96 10,36
Goral I (Lu) mén 1926. - 15,18
Pietrosu VIII (Lu) mén 1967. - 4,80

Osszegzés

A fejezetben kozzétett adatokbol kideriil,

hogy a referencia allomanyban a

pedigrételjesség értékek hosszabbak és teljesebbek lettek, ezaltal a beltenyésztési

koefficiensre nézve pontosabb megbizhatobb adatot kaptunk. A referencia allomany

atlagos rokonsagi foka és beltenyésztettségi szintje novekvo tendenciat mutatott (atlagos

rokonsagi fok 10,39 szazalékrol 12,67 szazalékra (p<0,01) nétt, a beltenyésztési

koefficiens 5,57 szazalékrol 7,18 szazalékra (p<0,01)), amely a genetikai diverzitas és a

fajta tavlati fenntarthatdosaga szempontjabol nem kedvezd. A magyarorszagi hucul

tenyésztésben bekovetkezett tobbszori alloméany csokkenést, majd ezek utani allomany
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novekedést, a genetikai diverzitas csokkenését, a genetikai sodrodast és a palacknyak
effektus hatasat alatamasztjak az fy, fa/fe és fy/fe aranyokra kapott értékek. A nemzedékkoz
10,99-es értékei a tenyésztés szempontjabdl idealisnak nem tekinthetd, mivel idéegység
alatt csokkentheti a genetikai diverzitast. Minél hosszabb a nemzedékkoz a génmegoOrzés
szempontjabol annal tovabb fenn tud maradni egy-egy genealdgiai vonal, kancacsalad, a
ritka pedigréjiinek tekinthetd egyed, ezaltal a genetikai diverzitas fenntarthato. A hucul
lovat tenyésztd orszagokbol olyan genotipusii egyedek tenyésztésbe allitdsa javasolt,
amelyek a magyarorszagi allomanyban nincsenek. A HIF tagorszagok alloméanya kozotti
genetikai kapcsoltsag miatt ilyen lovat taldlni nem lehetetlen, de nem egyszerti feladat.
Konnyebben megoldhato feladatnak latszik, a genetikai diverzitdst novelheti a
Magyarorszagon nem létez6, vagy ritka allélokat hordozo egyedek felkutatasa, amire igen

0o esély kindlkozik az 4llomanybol hidnyzo6 kancacsaladok egyedeinek megszerzésével.
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45 Az eurdpai allomany elemzése, szubpopulaciok (orszagok) kozotti

kapcsoltsag felmérése

A fejezetben vizsgaljuk a kelet-europai adatbazisban 1évé allomany egyes
populacidgenetikai értékeit tgy, mint az atlagos rokonsagi fokot, a beltenyésztési
egylitthatot, pedigrételjesség értékeket, effektiv populdcio méretet, nemzedékkozt, nagy
genetikai hatast kifejté 6soket. Kiilonos figyelmet forditunk a szubpopulaciok kozotti
kiilonbségek €s azonossagok feltardsara, amelyet Nei-féle genetikai tavolsaggal és F-
statisztikaval szamitunk. Ezen feliil orszagonként a kancacsalddok és a méntdrzsek

megoszlasat kutatjuk.
Atlagos rokonsagi fok

A kelet-eur6pai adatbazis allomanyaban szerepl6 egyedek atlagos rokonsagi foka 10,77
szazalék. A legkisebb érték 0,01 szazalék, a legnagyobb 17,93 szazalék. A 2016-0s
magyarorszagi teljes populacio atlagos rokonsagi fokatol (10,39 szazalék) nagyobbat
(p<0,01) kaptunk a kelet-eurépai adatbéazis allomanyéra. Erdekes modon, ez az érték
alatta maradt (p<0,01) a 2016-0s magyarorszagi referencia allomany hasonlo
mutatdjanak (12,67 szazalék). Azért érdekes ez, mert a genetikai variabilitas novelése
érdekében tobb importra is sor keriilt az utobbi években. Feltehetéen arrél van szo, hogy
az importok rokonsagi foka magas volt, ami aztan tiikr6z6dik a szamokban. A kelet-
europai adatbazisban Osszesitett allomany jellemz6it6l 1ényegesen kisebbet kozoltek
MACIEL et al. (2014) a brazil creole lovakra (1,58%) és PJONTEK et al. (2012)
szlovakiai hucul allomanyra kapott értéke (9,34%) is alatta marad. PINHEIRO et al.
(2013) sorraia lovakra szamitott 46,26 szazalékos értéke felilmulja a kelet-eurdpai

alloményét.
Beltenyésztési egyiitthato

A kelet-europai adatbazisban szerepl6 allomany atlagos beltenyésztési egylitthatdja 6,7
szazalék, ami 0 és 36,02 szazalék kozotti szélsoértékkel jellemezhetd. A Kkelet-europai
adatbazis allomanyaban szerepeltetett 9942 egyedbdl 9049 egyed beltenyésztett, vagyis
a beltenyésztett egyedek ardnya 91,01 szazalék. Ez a jovObeni tenyésztés nehézségére

utal. A 6,7 szazalékos beltenyésztési egyiitthatohoz képest nagyobbat (p<0,05) kaptunk a
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2016-ban  torzskonyvi nyilvantartdsban  4ll6 magyar referencia  dllomany
beltenyésztettségére (7,18%), viszont a teljes magyar populaciéra vonatkozo érték
(5,57%) kisebb (p<0,01). A kelet-europai adatbazis allomanyara kapott érték 1ényegesen
nagyobb, mint amit a VOSTRY et al. (2011) néri lovakra (1,51%) és sziléziai nori lovakra
(3,23%) szamitottak. A 6,7 szazalékos érték alatt maradt MACKOWSKI et al. (2015) a
lengyelorszagi hucul lovakra szamitott beltenyésztési egylitthatoja (6,26%). A szlovakiai
hucul allomany beltenyésztési egyiitthatoja egy egésszel nagyobb (7,7%), ahogyan az
ismertté valt PJONTEK et al. (2012) munkajabol. A 6,7 szazalékos beltenyésztési
egyiitthatotol nagyobbat kaptak AVDI és BANOS (2008) a skyros kislonal (11%) és
SEVINGA et al. (2004) a friz lovaknal 15,7%.

Pedigrételjesség

A Kkelet-europai adatbazisban szereplé allomanyra harom féle pedigrételjesség értéket
szamitottunk. Ennek a mesterségesen képzett populécionak a teljes generacios ekvivalens
atlagos értéke 7,07 (0 és 10,48 széls6 értekekkel). A teljes magyar populaciora atlagosan
Kisebbet 6,07-et értéket kaptunk, mig a 2016-0s referencia allomanyra nagyobbat
szamitottunk 8,75-6t. A kelet-europai adatbazis allomany Osszes egyedére nézve a
maximalisan ismert nemzedékek szamanak atlagos értéke 16,34 (0-23). A leghosszabb
pedigrérészek 23 nemzedékig kovethetok, majd az alapitdé 6s6k kovetkeznek. Ez egybe
esik a 2016-ban rogzitett allomanyra szamitott értékkel. A magyarorszagi teljes
allomanyra kevesebbet 14,11-et, mig a 2016-0s referencia allomanyra tobbet 19,16-0t
szamitottunk. A pedigrételjességre vonatkozd harmadik mutat6 a teljes ismert dsi sorok
szama, aminek atlagos érték 4,16 (0-7). A magyarorszagi teljes allomany 3,77-es értéke
elmarad ettdl, amire magyarazat az Anghy Csaba altal mentett dllomany ismeretlen
szarmazasa. A 2016-0s referencia allomany 5,50-es értéke felé emelkedik a kelet-eurdpai
adatbazis 4alloméanyénak, vagyis a nemzedékvaltasokkal a magyar allomany
pedigrételjessége javult.

Mas szerzOk altal kapott érékekkel Osszehasonlitva a teljes generacios ekvivalens
mutatora 1ényegesen kisebbet szamitottak ROYO et al. (2007) asturcon ponikra 2,97
generaciot. PJONTEK et al. (2012) szlovak hucul populacidra leirt 7,1 generacioja szinte
egybe esik a kelet-eurépai allomanyéval. MACKOWSKI et al. (2015) a lengyel hucul
alloméanyra nagyobbat (8,72-t) kaptak. VOSTRA-VYDROVA et al. (2016) kétszer

akkora (15,1 generacid) mutatot szamitottak a hosszu torténelmi multa o6-kladrubi
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lovakra. DUNNER et al. (1998) az asturcon ponikra 2,35 generacidos maximalisan ismert
nemzedékek kozoltek, mely 1ényegesen alatta marad az altalunk szamitottnak. Hasonlo
értéket kaptak PJONTEK et al. (2012) a szlovakiai hucul allomanyra (17,54 generacio).
Lényegesen hosszabb PJONTEK et al. (2012) shagya arabra leirt 34,82 nemzedékes
mutatoja. A teljes ismert Osi sorra TEEGEN et al. (2008) trakehneni lovaknal (1,86
generaciot) kisebb értéket adtak meg. Hasonlot kozoltek az altalunk kapotthoz PJONTEK
etal. (2012) a szlovak hucul populaciora (4,29 generaciot). BOKOR et al. (2013) az angol

telivérekre nagyobb mutatét (6,69 generacio) szamitottak.

Az 1d0 eldrehaladtaval elmondhatd, hogy a pedigrételjességek egyre hosszabbak és
teljesebbek, ami a szadrmazdsok gondos vezetésének koszonhetd ¢€s ismerete az
allattenyésztési kultaranak elengedhetetlen velejaroja. Kiilondsen az 1. vildghabort
idészaka alatt sok szarmazasi lap, tenyésztésre vonatkoz6é okmdany sajnalatos moédon
elveszett, vagy megsemmisiilt, ami aztan nehezitette a pontos szarmazasi utak leirasat és

a jelen kutatoinak a valosagosnal kedvezdtlenebb szamitott eredményeket ad.
Effektiv populacié méret

A Kkelet-europai adatbazis allomanyanak effektiv populacio (Ne) mérete 57,78. Ezen érték
meghaladja a génmegdrzés tudomanya 4ltal a fenntarthatdsag érdekében kritikusnak vélt
50-es effektiv populacio nagysagot. Ennek alapjat az a tapasztalat, hogy ekkora effektiv
populacid mérettel elfogadhatd szinten lehet tartani a beltenyésztési koefficiens
nemzedékenként novekvd értékét. A magyar referencia allomanyra (2016-ban
torzskonyvi ellendrzés alatt tartott alloméany) kapott 52,3-as érték elfogadhatonak
tekinthetd. Kisebb értékeket kaptak VOSTRY et al. (2011) sziléziai nori lovakra 43,14-
et és PJONTEK et al. (2012) a szlovakiai hucul allomanyara 47,67-et. MACIEL et al.
(2014) altal szamitott brazil creole lovakra kapott 95,19-es érték, valamint BOKOR et al.
(2013) angol telivér lovak 159,12-es mutatdja Iényegesen nagyobb az 57,78-tol.

Nemzedékkoz

A kelet-eurépai adatbazis allomanyaban szerepld egyedek nemzedékkdz értékeit a 27.
tablazatban foglaltuk 0ssze. Az itt szerepld allomany atlagos nemzedékkoz értéke 10,35

év. A magyarorszagi 2016-0s referencia allomany és teljes populacié 10,99-es értékei
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felette van (p<0,001) a kelet-eurdpai adatbazis allomanyara szamitott értéknek. Révidebb
nemzedékkoz értéket kozoltek munkajukban PIRAULT et al. (2013) a franciaorszagi
l6populaciora 6,3 évet. ALVAREZ et al. (2010) a malorkai lovakra nagyobb értéket
szamitottak (11,1 évet) és PJONTEK et al. (2012) a szlovakiai hucul lovakra 11,14 évet
kozoltek.
Leghosszabb nemzedékkozt a kancaeléallito ménre, kicsivel kevesebbet méneldallitd
ménre kaptuk. Sorban, majdnem azonos értékkel koveti ezt a kancaeléallito kancakra és
ménel6allitdo kancakra vonatkozo szamérték. A kelet-eurdpai adatbazis allomanyanak az
Osszevont mén-utdd leszdrmazasi uton szignifikansan (p<0,05) hosszabbat szamitottunk,
mint a kanca-utdd 6sszevont utra. Ennek magyarazata az, hogy a mének sokkal szigorabb
szelektalason esnek at, ezaltal a nemzedékkoz értékek hosszabbak, mint a kancak
eseténben. Szignifikans kiilonbséget (p<0,05) kaptunk a kovetkezd leszarmazasi utak
ko6zott: ménel6allitd mének és méneldallitd kancak, ménel6allitd mének és kancaelballitd
kancak, kancaelGallito mének és méneldallité kancak, valamint kancael6allito mének és
kancael6allito kancak.

27. tablazat

Nemzedékkoz értékek

Sziilo-ivadék leszarmazasi utak | Lovak szama | Nemzedékkoz (év)
méneldallitd mén 605 11,27
kancaeldallitd mén 2895 11,42
meéneldallito kanca 580 9,27
kancaeldallito kanca 2813 9,28
mén-utodd dsszevont 3500 11,34
kanca-utod Osszevont 3393 9,27
atlagosan 6893 10,35

Alapité 6sok effektiv szama, nem alapit6 0sok effektiv szama, nem alapité és alapito
0sok effektiv szamanak aranya, alapité 6sok genom ekvivalense, alapité 6sok genom

ekvivalens értékének és az alapito osok effektiv szamanak aranya

A kelet-europai adatbazis allomanyara nézve az alapitd 6sok szama 219 és az alapito 6s6k
effektiv szama (f¢) 28. A nem alapité 6s6k szama 222 és a nem alapitdo 6sok effektiv

szama 22. A nem alapitdé 0sok és az alapitdé 0sok effektiv szamanak aranyabol (fa/fe)
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kapott 0,7857 érték alatamasztja az id6k folyaman sajnalatosan érvényesiilé palacknyak
hatds tényét (az alapitd Osok effektiv szdma nagyobb volt, mint a nem alapité 6sdk
szdma). Az alapitd 6sok genom ekvivalens értéke (fy) 9,28. A genetikai diverzitas
csokkenését alatdmasztja az is, hogy az alapitd 6sok genom ekvivalens értéke kevesebb,
mint az alapitd és nem alapitd 6sok effektiv szama. Az alpopulacidkban (orszagokban)
eltérd értékeket kaptuk, amelyek a kovetkezok: Csehorszadg 7,63; Szlovékia 7,12;
Romania 6,65; Lengyelorszag 6,25; Magyarorszag 6,14; Ausztria 5,88; Németorszag
4,35. Az alapité 6sok genom ekvivalens értékének €s az alapitd 6sok effektiv szdmanak
aranya (fg/fe) 0,331. A kapott érték bizonyitja a populacioban bekovetkezett genetikai
sodrodast, mely az allélfrekvencia véletlenszerii valtozasat jelenti az egyik generaciorol
a masikra, addig folytatodik az allélgyakorisag valtozasa, mig az adott allél kiesik vagy
fixalodik, ezzel megvaltoztatva az eredeti génkészletet.

A kelet-eurépai adatbazis allomanyara szamolt értékeket Osszevetettik az altalunk
szamolt magyarorszagi 2016-os elemzésben szerepld adatokkal. A referencia allomanyra
(16) és teljes populacidra is (23) szdmitott alapitd 6sok effektiv szdma, kisebb értéket vett
fel, mint a kelet-europai adatbazis allomanyra kapott érték (28). A 2016-0s referencia
allomany 16-os értéke és a teljes populacio 20-as értéke alatta marad a kelet-eurdpai
adatbazis allomanynak a nem alapité 9sok effektiv szamahoz képest. A kelet-europai
adatbazis allomanynak nem alapit6 6sok és alapitd 6sok effektiv szamanak aranya (fa/fe)
0,7857, ettdl az értékétd]l kevesebbet kaptunk a 2016-0s referencia allomany értékre
(0,6956), mig a teljes populaci6é valamivel meghaladja (0,8695) azt. A kelet-eurdpai
adatokbol képezett adatbazis allomanyanak az alapitd 6s6k genom ekvivalens értékét (fg)
(9,28) kicsivel meghaladja a magyar teljes populacio értéke (9,61), mig a 2016-0s
referencia allomany¢ elmarad ettdl (5,79). Az alapitd 6s6k genom ekvivalens értékének
és az alapitd 0sok effektiv szdmanak aranya (fg/fe) valamivel nagyobb a 2016-0s
referencia allomanyban (0,361) és a teljes magyar populacioban (0,481), mint a kelet-
eurdpai adatbazisban szerepl6 allomanynak (0,331).

PINHEIRO et al. (2013) az alapitd 6sok effektiv szamara sorraia lovaknal 7,46-ot
szamitottak, ami alatta marad az altalunk kapottnak. A hucul fajta szlovakiai allomanyara
kisebb mutatot, 26-ot adtak meg PJONTEK et al. (2012). A lengyel hucul allomanyra
sokkal magasabb értéket (40) irtak le MACKOWSKI et al. (2015). Nem alapit6 6sok
effektiv szamat 16-nak adtak meg MACKOWSKI et al. (2015) és PJONTEK et al. (2012)
lengyel és a szlovak hucul allomanyokra. Ezek kisebbek, mint az altalunk szamitott 22.
MACIEL et al. (2014) brazil creole 16ra joval nagyobb, 75-6s értéket kaptak. A nem
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alapité 0Osok effektiv szdmanak ¢és alapitdé 0Osok effektiv szdmanak ardnyara
MACKOWSKI et al. (2015) 0,4-es értéke (hucul lovak) kisebb az altalunk szamitottol.
Az alapitdo 6sok genom ekvivalens értékére az altalunk leirtakhoz hasonldt (6 és 10)
kozoltek MACKOWSKI et al. (2015) a lengyel hucul populaciora. DRUML et al. (2009)
osztrak nori fajtaju igaslovakra (10,63) nagyobbat adtak meg. Az alapité 6s6k genom
ekvivalens értékének és az alapitd 6sok effektivszamanak aranya VOSTRA-VYDROVA
et al. (2016) az 6-kladrubi lovakra szamolt értéke (0,05) nagyobb az altalunk kapott
értekkel.

Nei-féle genetikai tavolsag

A hucul lovat tenyésztd orszagok adataibol feléptett adatbazis értékelése soran az
adatbazisban 1évé egyedek és az orszdgok dllomanya kozotti Nei-féle genetikai
tavolsagokat vizsgaltuk. A kelet-eur6pai adatbazis allomanyaban 1évé egyedekre
0,023426-0s értéket kaptunk, ami 1ényegében a nullahoz kozelit. Szakmailag ez annyit
jelent, hogy az allélgyakorisagban sok az azonossag, ami a heterozigdtak kevés szamara
utal.

9. dbra: Nei-féle genetikai tavolsag értékelés a Kiilonboz6 orszagok allomanya

(alpopulaciok) kozott
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Az orszagok kozotti tavolsagot grafikusan is dbrazoltuk (9. abra). Az dbra szinskaldjan a
viladgos szin az egymashoz kozeliséget, a sotétebb a nagyobb genetikai tavolsagot jeloli.
Genetikailag két legkozelibb allomany a cseh €s a szlovak. Erre torténelmi magyarazat
van, hiszen a két nemzet kozel 70 évig egy orszagot jelentett, igy a tenyésztésre kozos
bazis volt jellemzd. A két nemzet kiilon orszagga valasa kovetkeztében el6alldo nemzeti
sajatossagok nem érzékeltetik még a hatasukat, masrészt a HIF (Hucul International
Federation) 1992-es alapitasa Ota az alapitd orszagokban egyeztetett tenyésztéspolitika
folyik.

Ugyancsak kicsi a genetikai tavolsdg az osztrak ¢és a lengyel populacido kozott. Bar
Lucsina ¢és a lucsinai tenyészet a Csaszari ¢s Kiralyi (K. u. K) hadsereg iranyitasa alatt
volt és az 1. vilaghaboru harcai el6l a csaszarvarosba (Kottingbrunnba) menekitették az
allomanyt, am az Osztrak-Magyar Monarchia utddéallamai koziil Ausztria nem tartott meg
tenyészanyagot az eredeti allomanybdl. Mig az utdédallamokban (Ausztria kivételével)
100 év ota folyik a hucul fajta tenyésztése, Ausztriaban 1ényegében 1992-ben indult el
Ujra, elsésorban lengyel eredetii tenyészanyaggal. A 2000-es évektdl magyar tenyésztok
kozvetitésével mar Lucsindrdl szdrmazo allomany is keriilt ide, de ez nem tudta
megvaltoztatni a lengyel dlloméannyal valo szoros genetikai kapcsolatot.

Igen kicsi a genetikai tavolsdg a magyar €és a roman allomany kozott. Ez tapasztalati titon
ismert volt, de immar tudomanyos kimutatast is nyert ez. Az 1990-es évek ota szinte
folyamatos a Lucsinarol érkezé import. Ennek segitségével sikeriilt a magyarorszagi
allomanyban a kancacsaladok és a méntorzsek szamat gyarapitani, ezzel a magyar
allomany genetikai diverzitasat igy novelni, hogy a fajtafenntartas soran genetikai okbol
nehézsége ne legyen a fajtafenntartasért felelds tenyésztdszervezetnek.

A lengyel és a roman tenyészanyag kozott a legnagyobb a genetikai tdvolsag. Ausztria
kivételével a hucul lovat tenyésztd tobbi orszdg allomanya tavolabb all a lengyel
allomanytol, mint barmelymas 6sszehasonlitas. Igaz, hogy a lengyel allomanyba idonként
keriilt Lucsinar6l tenyészanyag, de az orszag allomanyanak nagysagaban ez felolvadt és
genetikailag érdemben nem kozeledett ahhoz. Gyakorlati tapasztalatok is megerdsitik ezt
a tényt. Fenotipusosan is jelentds kiilonbség van a lengyel a romén hucul kozott. Ma a
HIF tagorszagok mindegyike torekszik a fajtdban létezd legtobb kancacsalad birtoklasara,
ennél fogva a minden irAnyt migracio egyre erésebb. Erdekes lenne néhany 16generéacio
mulva megismételni ezt a kutatast.

Németorszagban nem jelentds a tenyésztok kore, inkabb hasznaljak és nem tenyésztik a

hucul lovat. Alloméanyuk genetikai osszetételét vizsgalva szembetiing, hogy kozel allnak
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a lengyelorszagi, az ausztriai, a szlovakiai, a magyarorszagi allomanyhoz ¢és

allomanyszinten minden mas orszag allomanyatol genetikai értelemben tavol allnak.

Wright féle F statisztika

A kelet-eurdpai adatbazisban szerepld l6allomany és a kutatasban szerepld orszagok
allomanya kozotti és az egyedek kozotti differencialtsagot F statisztika segitségével is
meghatéroztuk.

Az alpopulaciok (az egyes orszagok allomanya) k6zotti valtozatossagra (Fst) 0,02476-0s
értéket kaptunk. Az eredmény a nulldhoz kozelit és 0,05-nél kevesebb értéket vesz fel,
igy elmondhatd, hogy csekély mértékii differencidltsdg mutathatd ki az alpopulaciok
kozott.

A teljes adatbazis valtozatossagéra (Fit) 0,01393 értéket szamitottunk. A szadm pozitiv
adattartomanya a heterozigozitas mérsékelt voltara (beltenyésztettséget is feltételezve),
tovabba a fajtan beliili kismértékii elszigeteltségre/fragmentaciora utal.

Az alpopulacion beliili, vagyis az egyedek kozotti valtozatossagra (Fis) - 0,01110-et
kaptunk. A mutaté negativ tartomanyba esése a heterozigotak tobbletére utal, ami azt
jelenti, hogy az egyedek kozotti valds heterozigota gyakorisaga nagyobb volt, mint

ahogyan azt a Hardy-Weinberg egyensuly alapjan varni lehetne.

Az orszagok kozotti genetikai tdvolsdgokokat F statisztika (Fst) alapjan grafikusan is
abrazoltuk (10. abra). A vilagos szin a kisebb, mig a sotétebb szin a nagyobb
differencialtsagot jeloli a szinskdlan. Az legnagyobb differencialodast Roménia és
Csehorszag, valamit Romania és Lengyelorszag kozott kaptunk. Nagyobb mértekii a
differencidlodas Csehorszag és Magyarorszdg, Romania és Szlovakia, Németorszag és
Ausztria kozott. A differencialédas alacsonyabb szintjét lathatjuk Szlovakia és
Csehorszag allomanya kozott (amire a kozds mult ad magyarazatot), valamint Ausztria
¢s Szlovakia tenyészete kozott. A német dllomanyban a legkisebb a differencidlodas
mértéke, amit a kisebb méretli populacid indokol, egyben utalds az importoktdl valod
elkiiloniilés hidnydra (a sajat tenyésztésii nemzedékek szama kevés) A kapott értékek
(0,002 ¢s 0,117 koz6tti) enyhe differencidlodési szintet mutatnak. A 0,05-6s hatarértektol

elmaradnak el, hiszen a legnagyobb érték is 0,017.
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10. abra: Az orszagok (alpopuliaciok) kozotti genetikai tavolsagok F

statisztikaval szamolva (FsT)
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Legnagyobb genetikai hatast kifejté 6sok

A kelet-eurdpai adatbazis allomanyaban szerepld egyedek genetikai valtozatossagat 222
0s adja, ugyanakkor minddssze 9 mén €s 1 kanca felelds a teljes genetikai variabilitas
58,89 szazalékaért (28. tablazat). Ez a 10 6s harom orszagban van jelen a hucul fajtat
tenyészté hét orszagbol. Ketté Szlovakiabol szarmazik (4612 Cukor Gurgul-5 (9,66%),
valamint 51 Hroby V-22 (9,59%)) és egyiittesen 19,25 szazalékban felelések a genetikai
variancidért. Természetes tényként foghaté fel, hogy négy mén és egy kanca a
legrégebben alapitott lucsinai ménesbdl kertilt ki és fejtett ki hatdst a fajta egészére. A
Goral 111 (8,17%), a Hroby (5,96%), a Goral (4,96%), a 76 Taras kanca (3,06%), és a
Miszka 1 (2,62%). Az 1. vilaghdboru utan torzsalapitova valt az Ousor (4,49%) is, a
genetikai valtozatossadgért nagymértékben felelés 0sok kozé keriilt. Ezek az egyedek
egyiittesen 29,26 szazalékban felelések a mai hucul dllomany genetikai Osszetételéért. A

meglepetés erejével hat, hogy a fajta tenyé€sztésében mindig nagy szerepet jatszo és mara
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mar az egyik legnagyobb hucul lovat tenyészté kozosséggé valt lengyel tenyésztés
minddssze két egyeddel, a 8 Goral Cedryt (5,93%) és a 5199 Orzech (4,45%) gyakorolt
nagy hatast a fajtara. Egytittes értékiik 10,38 szazalék.

28. tablazat

A kelet-eurépai adatbazis allomanyaban szereplé 10 legnagyobb genetikai hatasat

kifejté 6s

A variabilitas
Egyed lvar Sziiletési év | lefedettségének

aranya (%)
4612 Cukor Gurgul-5 (Sk) mén 1953. 9,66
51 Hroby V-22 (Top) mén 1962. 9,59
Goral 111 (Lu) mén 1926. 8,17
Hroby (Bukovina) (Lu) mén 1895. 5,96
8 Goral Cedryt (Pol) 2829 Cedryt (Pol) mén 1949. 5,93
Goral (Halicsi) (Lu) mén 1898. 4,96
Ousor (Lu) mén 19209. 4,49
5199 Orzech (Pol) mén 19509. 4,45
76 Taras (Lu) kanca - 3,06
Miszka | (Lu) mén 1883. 2,62
Osszesen 58,89

Az egyes orszagokban talalhato hucul l6fajta kancacsaladjainak és méntorzseinek

osszehasonlitasa

A fejezetben targyaltak meghatdrozasahoz kijelolésre keriilt egy vizsgalati allomany,
mely a nemzedékkoz atlagos értékének (10,35 év) masfélszerese. Ez azt jelenti, hogy a
vizsgalti idéintervallum 2000 és 2016 kozotti idore terjedt, a vizsgalati allomany az ebben
az iddintervallumban sziiletett egyedekre vonatkozott. Az orszagonkénti allomanyok

eltérésének szemléltetésére kordiagrammot alkalmaztunk.

87




Kancacsaladok vizsgalata

7. kép: Prislop X-5 hucul kanca

Foté: Kopocs Tamas

8. kép: Prislop Malna hucul kanca

Fot6: Haga Zsuzsanna

A vizsgalati idoszakban megjelent kancacsaladok szama Osszesen 42, melyet a 29.

tablazatban foglaltuk Ossze.
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Kancacsaladok és adatai

29. tablazat

Kancacsalad | Sziiletési | Sziiletési orszag Kancacsalad Sziiletési | Sziiletési orszag
év év

1 Panca 1906. Romania 84 Polonia 1926. Lengyelorszag

108 Morza 1948. Szlovakia 86 Deremoxa 1926. Romaénia

11 Rotunda 1910. Romania 862 Dagmar 1944, Szlovakia

11 Zuza 1938. Szlovékia 882 Gelnica 1947. Szlovékia

111 Rumina 1943. Szlovékia 90 Machocha - Szlovakia

12 Sarata 1913. Romania Agatka - Lengyelorszag

17 Aglaia 1917. Romania Arvécska 1957. Magyarorszag

18 Barna - Szlovakia Aspirans 1959. Magyarorszag

19 Kavka - Szlovéakia Bajkalka 1944, Lengyelorszag

2 Lucina 1912. Romania Bukovina 1935. Szlovakia

2 Ritka - Romania Czeremcha 1941. Lengyelorszag

23 Klapta 1942, Szlovakia Jagoda 1937. Lengyelorszag

3 Tatarca 1913. Romania Laliszka 1945. Lengyelorszag

39 Franca - Szlovékia Nakoneczna 1934, Lengyelorszag

4 Kitca 1910. Romania Reda 1948. Lengyelorszag

48 Mulica 1940. Lengyelorszag Szroczka 1947. Lengyelorszag

5 Plosca 1906. Romania Valuta - Szlovékia
Magyarorszag, de

70 Sekacka 1945, Szlovakia Wolga 1936. Lengyelorszigban
alapitott
kancacsaladot*
Magyarorszag, de

71 Réza - Szlovakia Wrona 1934. Lengyelorszgban
alapitott
kancacsaladot*
Magyarorszag, de

825 Agla 1941. Szlovakia Wydra 1929. Lengyelorszégban
alapitott
kancacsaladot*

84 Hurka 1946. Szlovékia Zyrka - Lengyelorszag
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*A Magyarorszagon sziiletett Wolga, Wrona ¢s Wydra alapitok lengyelorszagi
kiterebélyesedésére magyarazat, hogy a Il. vilaghabort frontja el6l Magyarorszagrol
menekiilve Németorszagban egy szérumtermeld telepen kotott ki kéttucatnyi hucul 106,
ahonnét a lengyelek mas fajtakkal egyiitt tobbet kimenekitették. Ezutan a Wolga, Wrona

és Wydra csaladda formalodasa és kiterebélyesedése Lengyelorszagban ment végbe.

Romania

Osszesen 9 kancacsalad (1 Panca, 11 Rotunda, 12 Sarata, 17 Aglaia, 2 Lucina, 4 Kitca, 5
Plosca, 825 Agla, 86 Deremoxa) képviseli magat a romaniai allomanyban (11. 4bra),
ezekbdl egy kivételével (825 Agla) mind lucsinai szarmazast csalad. A 4 Kitca kozel
felét, 40,54 szazalékat teszi ki az allomanynak. Tovabbi jelentds csalddok a 12 Sarata
(12,16 szazalék), a 11 Rotunda (10,81 szazalék) és a 17 Aglaia (9,46 szazalék). A négy

kancacsalad ivadéka a teljes allomanyt 72,97 szazalé¢kban uralja.

11. abra: Romania kancacsaladjainak szazalékos megoszlisa

Romania = 86 Deremoxa 8,11 %
® 1Panca8,11%

® 825 Agla2,70%

m 5 Plosca 4,05 %

—

= 11Rotunda 10,81 %

< = 12 Sarata 12,16 %

—~ 17 Aglaia 9,46 %

\ = 2 Lucina 4,05 %

" 4 Kitca 40,54 %

90



Lengyelorszag

Lengyelorszagban (12. 4bra) a Hucul International Federation altal elfogadott 42
kancacsaladbol 23 kancacsaldddal (1 Panca, 17 Aglaia, 2 Ritka, 39 Franca, 4 Kitca, 71
Roéza, 825 Agla, 84 Polonia, 90 Machocha, Agatka, Aspirans, Bajkalka, Bukovina,
Czeremcha, Jagoda, Laliszka, Nakoneczna, Reda, Szroczka, Wolga, Wrona. Wydra,
Zyrka) folytatnak tenyésztést. A legelterjedtebb kancacsaladok dontd része lengyel
eredetli. Kiemelkedden magas hanyadban van jelen a Wydra (18,38 sz4zalék) (érdekes
modon ezt, a Wolga és Wrona csalddokat magyar alapitd Osre vezetik vissza) és 84
Polonia kancacsalad (18 szazalék) is. A tobbi lengyel eredetii kancacsalad az aldbbiak
szerint koveti egymast: Wolga (10,77 szazalék), Agatka (7,54 sz4zalék), Szroczka (6,88
szazalék) és a Laliszka (6,47 szdzalék). A hat kancacsalad 68,04 szdzalékat teszi ki az

egésznek.

12. abra: Lengyelorszag kancacsaladjainak szazalékos megoszlasa

= 17 Aglala 3,37% 39 Franca 0,28 %

Lengyelorszag

llPancaO45% = 2Ritka 0,07 %

® 4 Kitca 0,55%
= Zyrka 1,79 %

u 825 Agla 0,14 %
’ /\' 71 R6za 0,41 %
= Wydra 18,38 %
\ = 84 Polonia 18,00 %
= Wrona 4,96%
= 90 Machocha 0,45 %

= Wolga 10,77 %

l_ = Agatka 7,54 %

\ ® Aspirans 0,03 %
\ = Bajkalka 5,02 %

\ ® Bukovina 0,03 %

= Czeremcha 3,30 %
Jagoda 4,54 %

® Szroczka 6,88 %
= Reda 2,10 %

= Nakoneczna 4,47 % Lallszka 6, 47 %
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Magyarorszag

A HIF éltal elfogadott 42 kancacsaladbol a magyarorszagi (13. dbra) hucul 164llomanyban
16 (1 Panca, 11 Rotunda, 12 Sarata, 17 Aglaia, 2 Lucina, 3 Tatarca, 4 Kitca, 5 Plosca, 70
Sekacka, 86 Deremoxa, 882 Gelnica, Arvacska, Aspirans, Bukovina, Wrona, Wydra) van
jelen. Ez kevesebb a tobbi orszag allomanyahoz képest, ugyanakkor tekintélyes szdm, ha
ismerjiik a fajta hazai tenyésztéstorténetét. A 11. vilaghabora szétzildlta az dlloményt, a
megmentett egyedekbdl kettd terebélyesedett ki, azt is el kellett fogadtatni a Hucul
International Federation tenyésztd bizottsagaval. Ennek megtorténte utdn nagy
erbfeszitéseket tett a hazai tenyésztészervezet a diverzitds novelésére, a kancacsaladok
szaméanak gyarapitasara. Igy aztan nem meglepetésszerii, hogy a magyar hucul
l64lloméanyban két magyar eredetli kancacsalad képviseldi szinte uraljdk az allomanyt.
Az Arvacska nevii kancacsalad 26,48 szazalék, az Aspirdns nevi 19,51 szazalékot
képvisel az egészen belill. Igen jelents az aranya a lucsinai eredetii a 4 Kitca (14,29
szazalék), a 12 Sarata (14,17 szazalék) és a 86 Deremoxa (6,16 szazalék) alapitok altal
képviselt kancacsaladoknak. Szadmottevd a szlovéakiai tenyésztésbdl szarmazd 882
Gelnica (8,13 szazalék). A megnevezett 6 kancacsalad 88,74 szazalékkal uralja a magyar
tenyesztést.

13. abra: Magyarorszag kancacsaladjainak szazalékos megoszlasa

Magyarorszag Wydra 0,35 %

Wrona 0,12 %
= 1P 2,90 %
Bukovina 0,12 %_\\ /— anca 2,90 %
= 11 Rotunda 3,14 %
= Aspirans 19,51 %/

i
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= 12 Sarata 14,17 %

17 Aglaia 1,16 %

-

® 2 lucina1,39%

\ = 3 Tatarca 0,35%

\_ ® 4Kitca 14,29 %

m Arvacska 26,48 % \

\x- 5 Plosca 1,39 %
| = 70 Sekacka 0,35 %

® 882 Gelnica 8,13 % = 86 Deremoxa 6,16 %



Szlovakia

Szlovékia (14. abra) sok kancacsaladdal tenyészt. A nala megtalalhat6 20 kancacsaladbol
(1 Panca, 11 Rotunda, 17 Aglaia, 19 Kavka, 39 Franca, 4 Kitca, 48 Mulica, 70 Sekacka,
825 Agla, 84 Polonia, 86 Deremoxa, 862 Dagmar, 882 Gelnica, 90 Machocha, Arvacska,
Aspirans, Bajkalka, Bukovina, Nakoneczna, Szroczka) a szlovdk eredetiick
terebélyesebbek. Ide sorolhatd a Bukovina (19,35 szazalék), a 825 Agla (17,81 szazalék),
a 90 Machocha (13,18 szazalék) és a 882 Gelnica (8,73 szdzalék) kancacsalad.
Leszarmazotti 1étszam tekintetében ezeket a lengyel eredetti 84 Polonia (14,73 szézalék)
koveti. Szlovéakia kancacsaladjainak 73,8 szazalékat fedi le az el6zdekben felsorolt 6t

csalad.
14. abra: Szlovakia kancacsaladjainak szazalékos megoszlasa

. = 11 Rotunda 3,94 %
Szlovakia = 1Panca0,86 %

— .\

= 17 Aglaia 4,97 %
/ 19 Kavka 2,74 %
// = 39 Franca 0,68 %
— m 4Kitca0,51%

/\N 48 Mulica 2,23 %
® 70 Sekacka 0,34 %

\ = 825 Agla 17,81 %

® Szroczka 4,45 %

Nakoneczna 0,51 %

Bukovina19,35% _— A

Bajkalka 0,17 %
Aspirans 0,34 %7

Arvécska 0,34 %

" 90 Machocha 13,18 %

= 84Polonial4,73%

= 882Gelnica873%

® 862 Dagmar 1,54 %J \ ® 86 Deremoxa 2,57 %

Csehorszag

Az orszagok koziil a legtobb kancacsaladdal (25) (1 Panca, 108 Morza, 11 Rotunda, 11
Zuza, 111 Rumina, 12 Sarata, 17 Aglaia, 18 Barna, 19 Kavka, 2 Lucina, 2 Ritka, 23
Klapta, 39 Franca, 4 Kitca, 48 Mulica, 70 Sekacka, 825 Agla, 84 Hurka, 84 Polonia, 862
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Dagmar, 882 Gelnica, Bukovina, Nakoneczna, Szroczka, Valuta) Csehorszagban (15.
abra) tenyésztenek. Az 6t legnagyobb létszdmmal rendelkez6 kancacsalad a 862 Dagmar
17,05 szazalék, 825 Agla 15,21 szazalék, Bukovina 10,60 szazalék, 70 Sekacka és 111
Rumnia 6,91 szadzalék. Ezek a teljes allomany 56,68 szdzalékat teszik ki. A felsorolt
kancacsalddok szlovdk szarmazasuak, amire a két orszadg torténelmi multja kelld

magyarazatot ad.

15. abra: Csehorszag kancacsaladjainak szazalékos megoszlasa

= Valuta 2,76 % 1Panca046%_ o 108 Morza 2,76 %
= 11 Rotunda 1,38 %

Csehorszag

= Szroczka 2,76 % / 11 Zuza 2,30 %
\ / = 111 Rumina 6,91 %
R

® Nakoneczna 0,92 % /
/_ ® 12 Sarata 0,46 %
/ w17 Aglaia 2,76 %
g = 18Barna4,61%
/ __ m 19Kavka 0,92 %

" Bukovina10,60% A8
——_ ® 2lucinal,84 %

= 882 Gelnica 3,69 %

= 862 Dagmar 17,05% __ | \\ \\_
\

s = 4Kitca 1,38 %
\ 48 Mulica 0,92 %
70 Sekacka 6,91 %

® 2 Ritka 0,46 %
® 23 Klapta 6,45 %
= 39 Franca 0,46 %

s 84Polonia4,15% —

= 84 Hurka 1,84 %/

= 825 Agla 15,21 %

Ausztria

Ausztriaban (16. abra), a hucul fajat tenyésztd orszagokban eléfordul6 kancacsaladoknak
kicsivel tobb mint a fele, 23 allt tenyésztésben a vizsgalati fazisban. Ezek a kdvetkezok:
1 Panca, 11 Rotunda, 12 Sarata, 17 Aglaia, 2 Lucina, 4 Kitca, 5 Plosca, 825 Agla, 84
Polonia, 86 Deremoxa, 882 Gelnica, 90 Machocha, Aspirans, Bajkalka, Bukovina,
Czeremcha, Jagoda, Laliszka, Nakoneczna, Szroczka, Wolga, Wrona és Wydra. A hét
orszagban fellelheté kancacsalddok koziil legtobb egyeddel, ebbdl kdvetkezden
szdzalékosan kifejezve a legnagyobb ardnyban a lengyel eredetli 84 Polonia (20,18

szazalék) csalad képviseli magat. Koveti ezt a 12 Sarata (romdn) és Laliszka (lengyel)
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11,4 szazalékkal, majd a Nakoneczna (lengyel) (7,89 szazalék) és a 86 Deremoxa (7,02
szazalék) (roman). Ezen 5 kancacsalad az egyedek az eléfordulasanak 57,89 szazalék at

teszi ki.

16. dbra: Ausztria kancacsaladjainak szazalékos megoszlasa

. o = Wydra 0,88 %
Ausztria " Wrona 3,51% " 1Panca3,51%

= Wolga 0,88 % \ / = 11 Rotunda 0,88 %
= Szroczka 1,75 %_4\\ /

“ = 12 Sarata 11,40 %
= Jagoda 0,88 % —\ : = 4Kitca 9,65 %
Czeremcha 2,63 %_\/
Bukovina 0,88 % __—— \\ ® 5 Plosca 0,88 %
" Bajkdlka4,39% __— \
" Aspirans 1,75 %/ T B e na
® 90 Machocha 0,88 ‘V// \_

= Nakoneczna7,89%__

o
17 Aglaia 1,75 %
/—

___ ® 2lucina3,51%

= Laliszka 11,40 %\

= 84 Polonia 20,18 %

H ()
" 882 Gelnica 2,63 % = 86 Deremoxa 7,02 %

Németorszag

Németorszag (17. abra) késoi bekapcsolodasa és szerény mértékii a hucul 16 tenyésztése
eredményezi, hogy minddssze 10 kancacsalad (12 Sarata, 4 Kitca, 825 Agla, 84 Polonia,
86 Deremoxa, 862 Dagmar, Agatka, Bukovina, Jagoda, Valuta) jelent meg az orszagban.
Magyarorszagon altalanos vélekedés, hogy a németek elsésorban a lengyelektdl
vasaroltak, amire ez a tudomanyos vizsgalat racafolt. A romaniai eredetii 12 Sarata
kancacsalad a teljes allomany genetikai varidbilitdsanak 55,8 szazalékért felelds. Koveti
a rangsorban a szintén roman szdrmazasu 86 Deremoxa (9,30 szézalék). A tobbi nyolc

kancacsalddnak néhany egyede van Németorszagban.
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17. abra: Németorszag kancacsaladjainak szazalékos megoszlasa

Nemetorszag = Jagoda 2,33 % = Valuta 2,33%

\'\ ‘/I

= 4 Kitca 6,98 %

® Bukovina 6,98 %

m Agatka 4,65 %
~_

= 862 Dagmar 4,65 %

= 86 Deremoxa 9,30 % \

84 Polonia2,33%__——

" 825Aglad,65% —

Legveszélyeztetettebb kancacsaladok

30. tablazatban Osszefoglaltuk a kelet-europai adatbazis allomanyaban szerepeltetett,
2000-2016 kozotti vizsgalati idészakdban megjelent kancacsalddok szazalékos
részesedéseit. A tablazatbol kideriil, melyek a legveszélyeztetettebb kancacsaladok. A
legritkabb kancacsaladok (részesedésiik egy szazalék alatti) a vizsgalt idGszakban: 2
Ritka, 3 Tatarca, 84 Hurka, 11 Z4za, 108 Morza, Valuta, 18 Barna, 71 Ro6za, 39 Franca,
23 Klapta, 111 Rumina, 48 Mulica, 5 Plosca, 19 Kavka, 70 Sekacka és 2 Lucina. A
legnagyobb részesedéssel 84 Polonia (13,38%) kancacsalad volt jelen, ezt kdveti sorban
Wydra és Wolga. Napjainkban a legnagyobb hucul allomannyal Lengyelorszag

rendelkezik, mely a csaladok szazalékos eloszlasaban is megjelenik.
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30. tablazat

A kelet-europai adatbazis (2000-2016 ) osszesitett kancacsaladok szazalékos

részesedései
Kancacsalad | Szazalék Kancacsalad | Szazalék
2 Ritka 0,06 86 Deremoxa 1,79
3 Tatarca 0,06 90 Machocha 1,90
84 Hurka 0,08 Czeremcha 2,06
11 Zuza 0,10 882 Gelnica 2,75
108 Morza 0,13 Jagoda 2,79
Valuta 0,15 Bukovina 2,96
18 Barna 0,21 Nakoneczna 3,00
71 Roza 0,25 825 Agla 3,04
39 Franca 0,27 Wrona 3,10
23 Klapta 0,29 17 Aglaia 3,17
111 Rumina 0,31 Bajkalka 3,17
48 Mulica 0,31 12 Sarata 3,52
5 Plosca 0,33 Aspirans 3,60
19 Kavka 0,38 4 Kitca 3,94
70 Sekacka 0,42 Laliszka 4,19
2 Lucina 0,48 Agatka 4,61
862 Dagmar 1,00 Arvécska 4,79
Zyrka 1,08 Szroczka 4,88
1 Panca 1,13 Wolga 6,54
Reda 1,27 Wydra 11,21
11 Rotunda 1,29 84 Polonia 13,38

Kutatdsunk soran fény deriilt arra, hogy a HIF altal elfogadott 42 kancacsaladbol a 4
Kitca, mindegyik HIF tagorszagban el6fordul. Hat orszagban tenyésztik az 1 Panca, a 17
Aglaia, a 825 Agla, a Bukovina csalddokat. Csak Csehorszdgban van jelen a 108 Morza,
a 11 Zuza, a 111 Rumina, a 18 Barna ¢s a 84 Hurka csalddok. Csak Magyarorszagon
fordul mar eld a 3 Tatarca kancacsalad és Lengyelorszagnak is van egy kiilonlegessége a
Zyrka kancacsalad. Jellemzéen mindegyik HIF tagorszdgban a tenyészkanca allomany

félét 4-6 kancacsalad tagjai teszik ki. Az is torvényszeri, hogy a hosszabb
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tenyésztésmultu orszagokban az adott orszagokbol kikeriilt alapitok leszarmazottjai nagy
jelentéséggel birnak. A fajta veszélyeztetettségének novekedésével a HIF 6sztonzésével
indult meg a tenyészallatcsere, vagy vasarlas a genetikai variancia nvelése, fenntartasa

érdekében.

A fajta méntorzseinek vizsgalata

9. kép: 5596 Hroby Csatar mén

Fot6: Haga Zsuzsanna
el o el

,,,,,,

10. kép:5572 Goral Elemér mén

Foto: Haga Zsuzsanna
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A 2000-2016 idotavra vonatkoztatva elvégzett kutatdsban a fajta valamennyi
torzsalapitoja (Hroby (1895), Goral (1898), Gurgul (1927), Ousor (1929), Polan (1929),
Pietrosu (1930) és Prislop (1932)) a leszarmazottak képében megjelent. Alabb ezek
helyzete kertil részletezésre:

Romania

Romaniaban (18. abra) minddssze 5 torzs volt jelen. Legnagyobb részesedést a Pietrosu
29,76 széazaléka tette ki. Kdzel azonos szazalékkal az Ousor (25,00 szazalék) és a Hroby

(23,81 szazalék), majd Prislop (16,67 szazalék) kdvette a sorban.

18. dbra: Romania méntorzseinek szazalékos megoszlasa

Romania = Goral 4,76 %

= Prislop 16,67 %_\

Pietrosu 29,76 %

~~__ = Qusor 25,00 %

Lengyelorszag

Mind a hét torzs egyedeivel tenyészt Lengyelorszag (19. abra), azonban harom torzs
leszarmazottjai lefedik a ménpark kozel 70 szazalékat (Hroby 23,50 szazalék, Gurgul
23,16 szazalék és a Goral 20,91 szazalék). A Gurgul torzson beliil igen nagy képviselettel

van jelen a 1977-ben sziiletett Gurgul Jasmin nevii mén fedezémén ivadékcsoportja,
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beleértve az unokakat és a dédunokakat is. A Pietrosu leszarmazottak 14,92 szazalékot
tesznek ki a ménparkon belill és 10,32 szizalék részesedési ardnya az Ousor

leszarmazottaknak.

19. abra: Lengyelorszag méntorzseinek szazalékos megoszlasa

Lengyelorszag = Prislop 3,44 %

= Polan 3,75%

= Pietrosu14,92% — 4 \‘

Ousor 10,32 %

= Goral 20,91 %

= Gurgul 23,16 %

= Hroby23,50% —

Magyarorszag

Magyarorszagon (20. abra) mind a hét méntorzs megtalalhato volt a vizsgalt idészakban.
Legnagyobb aranyt a Hroby torzs (36,55 szazalék) képviselt. Sorban kovette a Goral torzs
21,38 széazalékkal, majd 15,63 szédzalé¢kkal az Ousor torzs kovetkezett. Kozel azonos
aranyban jelentek meg egyedei a Prislop (8,97 szdzalék), a Polan (8,85 szazalék) és a
Pietrosu (7,59 szazalék) torzseknek. K6zottiik érdemi kiilonbséget nem lehetett kimutatni.
A Gurgul torzsnek hosszu idon 4t minddssze egy fedezémén leszarmazottja volt az

orszagban.
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20. abra: Magyarorszag méntorzseinek szazalékos megoszlasa

Magyarorszag ® Prislop 8,97 %

= Polan 8,85 %

= Pietrosu 7,59% ‘l

= Qusor 15,63 %

—¥

= Goral 21,38%

P - cursul 105%

= Hroby 36,55 %

/

21. abra: Szlovakia méntorzseinek szazalékos megoszlasa

Szlovékia
" Prislop 8,87 %

\
/
= Qusor 14,12 %\ .

= Hroby 31,20%

= Goral 22,82 %

T~ = Gurgul 22,99 %

TN
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Szlovakia

Szlovadkidban (21. 4bra) ugyancsak 5 torzsalapit6 mén leszarmazottait tartotta
tenyésztésben a vizsgalt iddintervallumban. Legnagyobb mértékben a Hroby (31,20
szazalék), majdnem azonos mennyiséggel a Gurgul (22,99 széazalék) és a Goral (22,82
szazalék) torzs jelent meg. Az Ousor torzs 14,12 szazalékkal és a Prislop torzs 8,87

szazalékkal volt jelen. Szlovakia nem tenyészt a Pietrosu €s a Polan torzsekkel.
Csehorszag

Csehorszagban (22. dbra) a Polan kivételével mindegyik torzs megjelent a tenyésztésben.
A legtobb egyedet szintén a Goral nevii alapitomén leszarmazottjai jelentik (40,25
szazalék). Az Ousor (24,07 szazalék) és a Gurgul (21,16 szazalék) torzsek kdzel azonos
aranyban vannak jelen. Nem elhanyagolhat6 a Hroby torzs képviselete sem (9,54

szazalék). Pietrosu torzs csupan 1,24 szazalékkal részesedik a teljes allomanybol.

22. abra: Csehorszag méntorzseinek szazalékos megoszlasa

Csehorszag = Prislop 3,73 %

= Pietrosu 1,24 %_\ |
Ousor 24,07 %/ \l

= Hroby9,54% _ _—

|~ . Goral 40,25 %

|
= Gurgul 21,16 %
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Ausztria

Ausztriaban (23. abra) mind a hét torzs ménjeivel tenyésztenek. A leggyakoribb a Goral
torzs (kozel 40 szazalek), majd a Gurgul (17,54 szdzalék), a Prislop (12,28 szdzalék) és
végiil a Hroby torzs a gyakorisagi sorrend 7,89 szazalék). Az Ousor (4,36 szazalék)
torzsbéli mének szama a legkevesebb, de a Polan torzs is mindossze 5,26 szazalékkal van

jelen.

23. abra: Ausztria méntorzseinek szazalékos megoszlasa

Ausztria

= Prislop 17,54 %

= Goral 39,47 %

Y

= Polan 5,26 %_\

= Pietrosu 13,16 %

Ousor 4,39 %/

= Hroby 7,89%_/ \ = Gurgul 12,28 %

Németorszag

Nem irhato a véletlen szamlajara, hogy Németorszagban (24. dbra) a hét torzsbdl csupan
négy jelent meg a vizsgalati idészakban és ebbdl tobb mint a feléért, 63,64 szazalékért
egyetlen torzs a Gurgul felelés. A Gurgul mellet még a Goral torzs jelentds (29,55
szazalék) és akar alarendeltnek is lehet tekinteni az Ousor (4,55 szazalék) és a Prislop
(2,27 szazéalék) torzsek szerepét a tenyésztésben. Nem kétséges viszont, hogy a teljes

allomany genetikai sokféleségéhez hozzéjarulnak.
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24. abra: Németorszag méntorzseinek szazalékos megoszlisa

Németorszag Prislop 2,27 %

= Qusor4,55%

= Goral 29,55 %

= Gurgul 63,64 %

Legveszélyeztetettebb méntorzsek

Az 0Osszesitett adatok alapjan a legkevesebb egyeddel, 4,23 szazalékos részesedéssel a
Prislop torzs jelent meg, ezzel a legritkabb méntorzsnek mutatkozik. A masodik legkisebb
értéket (7,7 szazalék) a Pietrosu torzs érte el. Nem sokkal nagyobbat 9,33 szazalékot az
Ousor torzs kapta. Tiz szazalék feletti értéket szamitottunk Gurgul (14,08 szazalék),
Goral (16,77 szazalék) és Polan (17,03 szazalék) torzseknek. Legtobb egyeddel a Hroby

torzs képviseltette magat, 0sszesen 30,85 szazalékkal, kozel egyharmad részesedéssel.

Ausztriaban, Magyarorszagban ¢s Lengyelorszagban, mind a hét torzs képviseldi
eléfordultak. Csehorszagban a Polan torzs kivételével hat térzs kapott szerepet az
adatbdazis tanusaga szerint, ravetitve a vizsgalt iddszakra. Szlovakiaban Pietrosu és Polan
torzsek, mig Romanidban a Gurgul és Polan torzsek egyedei nem jelentek meg. A
kislétszammal rendelkezé Németorszagban a Goral, Gurgul, Ousor és Prislop torzsek
képviseltették magukat. A hét orszagban Gsszesen a Hroby torzs a legjellemzobb, fele
annyi egyeddel Goral, Polan és Gurgul torzsek kovetik. Majd az Ousor, Pietrosu és

legkevesebbel a Prislop torzs jelent meg.
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Osszegzés

A kelet-eurépai adatbazis allomanyaban szereplé egyedek atlagos rokonsagi fokként
szamitott 10,77 szazalékos értéke nem kedvezd. A 6,7 szazalékos beltenyésztési
egyiitthatd sajnos magas, amit nagyon sok egyed (91,01 szazalék) beltenyészettségébdl
kovetkezik Az 1d6 elérehaladtaval elmondhaté, hogy a pedigrételjességek egyre
hosszabbak és teljesebbek, ami a szarmazasok gondos vezetésének koszonhetd é€s
ismerete az allattenyésztési kultiranak elengedhetetlen velejardja. Sajnalatos modon a
haborti idészaka alatt sok szarmazasi lap, tenyésztésre vonatkozd okmanyelveszett,
megsemmisiilt, ami aztdn nehezitette a pontos szarmazasi utak leirasat és a valésagosnal
kedvezdtlenebb szamitott eredményeket adott. Legtavolabb 23 &si sorra tudtuk
visszavezetni a pedigrérészeket és a teljes ismert dsi sorok maximuma 7 generacio volt.
Az effektiv populaciéo méretre a minimalis 50 érték felettit 57,78 kaptunk, amely a fajta
hosszl tavl fennmaradasa szempontjabol megfelelének tekinthetd. Nemzedékkoz értéke
10,35 év. A nem alapitd 0sok effektiv szama 22 és az alapitd 0sok effektiv szama 28,
amely értékekbdl szamolt hanyados (0,7857) alatamasztja az egykori palacknyak hatas
érvényesiilését. Az alapitdé 06sok genom ekvivalens értéke a genetikai diverzités
csokkenést, valamint az alapitd6 0s0k genom ekvivalens és az alapité Osok eftektiv
szamanak aranya alatdmasztja a populacioban bekovetkezett genetikai sodrodast. Nagy
hangsulyt fektettiink az alpopuldcidk (tulajdonképpen az egyes orszdgok allomanya)
kozotti genetikai tadvolsaganak felmérésére. Szamitasaink alapjan bebizonyosodott, hogy
a Nei-féle genetikai tavolsag alapjan kicsi a genetikai tavolsag az egész allomanyban és
az orszagok kozott is. A torténelmi multat igazolta az altalunk kapott dbra, amelyben
lathat6, hogy ha az egykori orszdgok szétvalasa utdn megmaradt a kereskedelmi
kapcsolat, akkor genetikai értelemben az allomanyok is kozel maradtak egymashoz, mig
ahol az allomany zarttd valni kényszeriilt, megindult a drift folyamata. Az allomanyok
kozotti genetikai tavolsag egyre nott.

Az F statisztikdval is sikeriilt alatdmasztanunk az orszagok kozotti diverzitas csekély
mértékét. Az orszadgok (szubpopulaciok) elemzésébdl kideriilt, hogy orszagonként 4-6
kancacsalad felelés az allomanyok tobb mint a feléért. Tovabba egyes csaladok, mind a
hét tenyészté orszagban, mig masok csak egy-egy orszagban jelentek meg. Méntorzsek
vizsgalatabol kideriilt, hogy a hét torzs képviseldi megjelentek Ausztridban,
Magyarorszagban ¢s Lengyelorszagban. A tobbi vizsgalt orszagban kevesebb torzsbéli

egyeddel tenyésztenek. Mind csaladok ¢és mind torzsek esetében egyértelmii
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kiilonbségeket lathattunk. A 42 kancacsaladbol a vizsgalt idészakban a leginkabb
veszélyeztetett a 2 Ritka, 3 Tatarca, 84 Hurka, 11 Zaza, 108 Morza, Valuta, 18 Barna, 71
Roéza, 39 Franca, 23 Klapta, 111 Rumina, 48 Mulica, 5 Plosca, 19 Kavka, 70 Sekacka és
2 Lucina kancacsaladok. A méntorzsek koziil a lekisebb mértékben a Prislop és a Pietrosu
torzsek vannak jelen. Egy-egy orszag tovabbi sikeres fajtafenntartasa érdekében olyan a
tenyészallatok cseréje javasolt, amely torzsek és kancacsaladok az adott allomanybol
hidnyoznak. A tenyésztési program kortltekintd felépitése, a célparositasok rendszeres
alkalmazasa, az effektiv populacié méret novelése segitséget nyujthat a fajta biztosabb

fennmaradasaban.
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5 KOVETKEZTETESEK, JAVASLATOK

A vizsgalatbol kidertil, hogy az évek folyaméan a magyar allomany atlagos rokonsagi foka
szignifikansan novekedett (p<0,01) és beltenyésztettsége is modosult (p=0,075). A
fajtafenntartas kovetkezetes €s kitartd tenyésztéi munkafolyamataban sem sikeriilt a
rokon egyedek parositasat elkeriilni. Tovabba kedvezétlen, hogy nagymértékii a
beltenyésztett egyedek aranya, hiszen magas foku beltenyésztettség magaban hordozhatja
a beltenyésztéses leromlast, s az amugy is veszélyeztetett hucul 16fajta hosszh tavon valo
fenntartasanak esélyeit csokkenti. A beltenyésztettségi szint novekedési iitemének
lassitasa egyre nagyobb kihivast fog jelenteni a tenyésztoszervezetek szamara.

Ezért javasoljuk a HIF tagorszagainak tenyészetében 1év0, a magyar dllomanyban ritka
pedigréjiinek szamitd egyedekkel, hidnyzo kancacsaldd tagjaival vald parositdsok

megszervezesét.

A kutatasbol kideriilt és egyben bizonyitja javaslatunkat, miszerint az importok pozitiv
hatassal vannak a genetikai diverzitasra. Az atlagos rokonsagi fokot és a beltenyésztettség
mértékét csokkentették (p<0,01) a behozott lengyel szarmazasu egyedek. Az immigracio
kovetkeztében, olyan 6sok keriiltek be az allomanyba, melyek azel6tt még elétte nem
jelentek meg, ezzel gazdagitottdk a génkészletet és egyben aldtdmasztja a genetikai
diverzitas novekedését a hazai dllomanyban. Ilyen egyed a 3139 Polan (Pol) mén. Altala
keriilt be Magyarorszagra a Polan torzs, ezaltal nagy mértékben megvaltoztatta a torzsek
és még a kancacsaladok kozotti genetikai tavolsagokat. Szamtalan ivadékaval,
leszarmazottjaval a masodik legmeghatarozobb 6ssé valt a magyar allomanyban. Bar
2016-o0s allomanyban valamelyest csokkent a genetikai lefedettségi részesedése, de a

torzsek egyensulyanak megtartdsa szempontjabol, tilzott hasznalata sem javasolt.

A disszertacio masik vonulatabol lathatjuk, hogy a kelet-eurdpai allomany beltenyésztett,
az ilyen egyedek aranya nagymértékii (91 szazalék), és sajnos a beltenyésztettségi szintje
magas. Ez megneheziti a javasolt tenyészallat cseréket, de az egyre pontosabban vezetett
szarmazasi lapoknak koszonhetden, egyre nagyobb pedigré értékeket kaptunk. Ami
lehetové teszi, azon egyedek kivalasztasat, mely parositasabol kisebb beltenyésztettségi
szintet érhetiink el. Segitséget nylijt tovabba az egyes orszagok kozotti Nei-féle genetikai

tavolsag elemzése, amely ramutat szorosabb vagy tavolabbi genetikai kapcsolatokra.
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Tovabbi lehetdséget ad a kancacsaladok és méntorzsek elemzése, amibdl kivilaglik, hogy
melyik orszag (netan orszagok) rendelkezik (rendelkeznek) a fajta teljes génkészletét
felolelé (vagy azt igen jol megkozelité) allomannyal, valamint a fajta legritkabb
kancacsaladjait és méntorzseit 0sszefoglald elmezés is segitséget ad. Ez alapjat képezi a
megokolt, tervszerl, a génmeglérzés szabdlyai szerinti tenyésztést tamogatd
tenyészallatimportnak, tenyészallatcserének.

A tipusOrzés fontossagara tekintettel kiemelkedd szerepe van a kiilsé ¢€s belso

tulajdonsagokra egyarant gondot fordito kivalasztasnak.

Javaslatot tesziink a magyar dllomany idészakos jboli vizsgalatat, amellyel felmérhet6
a bekovetkezett valtozas és szilikség szerint cselekvési terv készithetd. Igen fontos lenne
a jol miikodo nemzetkozi regiszter megvaldsulasa, mert segitséget nyujtana az indokolt
vérfrissitésre szant egyedek kivalasztasaban, vagyis a genetikai sokféleség tudatos

Orzésében.

A nemzetkozi regiszter felépitésekor megkeriilhetetlen a szarmazasi adatok Gsszevetése,
mert a multban gyakori volt az import egyedeknek honositott nevet adni, s igy az azonos
szdrmazas tobb lovat is feltiintethet. A duplikaciok csokkentik a populdcidgenetikai
szdmitasok pontossagat, végso soron félrevezetik a tenyésztdt, hamisitjdk a mutatdkat,

értelmetlenné teszik a fajta hosszl tdva fennmaradéaséaért folytatott kiizdelmet.
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6 UJTUDOMANYOS EREDMENYEK

1. A magyar allomany genetikai diverzitasanak valtozdsa nem szerencsésen alakul,
mert a 2002-2016 kozotti iddintervallumban az allomany atlagos rokonsagi foka
11,17 szazalékrol 12,67 szézalékra szignifikansan (p<0,01) nodvekedett és az
atlagos beltenyésztettségi értéke 6,21 szazalékrol 7,18 szazalékra (p=0,075)
modosult. Az alapitd 0sok effektiv szama 26-r6l 23-ra csokkent, a nem alapitd
6sok effektiv szama 15-r61 16-ra nétt. Ez az eredmény alatamasztja a palacknyak
hatas bekovetkezését, s nem lehet kétségbe vonni a genetikai sodrodast.
Kedvezd, hogy szignifikansan novekedett (p<0,01) a nemzedékkoz 9,98 évrol
10,99 évre, ami id6tavlatban és nem allatnemzedékekben kitolja a fajtafenntartas

sikerességét.

2. A magyarorszagi hucul allomanyba bekeriilt hét lengyel szarmazasu egyeddel
addig még hianyzo 6sok (€s alapitd 6sok) keriiltek be a tenyésztésbe, kedvezd
hatast gyakoroltak a genetikai diverzitasra és szignifikansan csokkentették
(p<0,01) a referencia allomany atlagos rokonsagi fokat, valamint
beltenyésztettségét. A Polan torzs bekeriilése a hazai populacidoba megnovelte a

torzsek és a kancacsaladok kozotti Nei-féle genetikai tavolsagokat.

3. A kutatasbol kideriilt, hogy a kelet-europai allomanyaban 1év6 egyedeknek a
kivanatosnal nagyobb az atlagos rokonsagi foka, valamint a beltenyésztési
egylitthatoja. Nem alapité O0sok effektiv szamdnak és alapité Osok effektiv
szamanak aranya alatamasztotta bekovetkezett palacknyak hatast. A genetikali

diverzitas csokkenését az alapitd ds6k genom ekvivalense bizonyitotta.

4. Reményt ad a fajta effektiv populacié mérete, mert a kritikussag szempontjabol
az elméleti hatdrnal kedvezdbb az értéke (57,78). Az orszagok allomanya kozott
kismértékii a Nei-féle genetikai tavolsag. Az F statisztika arra utal, hogy az
egykoron egy tenyésztdi kozpontbol 1étrejovo tenyeszetek 100 évet kdvetden is
szoros genetikai rokonsagban maradtak. Az orszagok allomanya kozott csekély

diverzitas.
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5. Csupan 4-6 kancacsalad uralja az allomanyok tobb mint felét. Egyes
kancacsaladok csak egy-egy orszdgban, mig masok a fajtat tenyésztd Osszes
orszagban el6fordulnak. A vizsgalt iddszak leginkdbb veszélyeztetett
kancacsaladjai a 2 Ritka, 3 Tatarca, 84 Hurka, 11 Zaza, 108 Morza, Valuta, 18
Barna, 71 Roéza, 39 Franca, 23 Klapta, 111 Rumina, 48 Mulica, 5 Plosca, 19
Kavka, 70 Sekacka és 2 Lucina.

A fajta hét méntorzse csak Lengyelorszagban, Magyarorszagon €s Ausztriaban

talalhaté meg. Legkisebb Iétszdmban a Prislop €s a Pietrosu méntdrzs fordul eld.
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7 GYAKORLATBAN ALKALMAZHATO EREDMENYEK

1. Az elkésziilt munka segitséget ad a magyarorszagi hucul 16allomany tenyésztési
programjanak kidolgozasahoz, illetve a meglévd tenyésztési program tudatos
modositasahoz. A kutatasbol megismert magas beltenyésztési koefficienssel
jellemezhetd egyedek célparositassal torténd szaporitdsa, lehetévé teszi az

allomany beltenyésztési egyiitthatdo ndvekedésének lassitasat.

2. Az orszagok (tenyészetek) kozotti Nei-féle genetikai szamitdsaink eredményei
segitséget adnak a migraci6 iranyanak meghatarozasahoz. A kancacsaladok és
méntdrzsek  helyzetének  pontos  felmérése  céltudatossd  teszi a
tenyészallatcseréket, vagy egyszerlien csak az immigraciot. A fajtafenntartasért
felelés tenyésztoszervezet szamara egyértelmiivé valt, milyen intézkedésekkel

tudja megvalositani az idében kifejezett hossza fajtafenntartast.

3. A genetikai diverzitas ndvelésének érdekében minél tobb kancacsaldd és méntdrzs
felallitasa sziikséges. A kutatdmunka soran kidertilt, melyik hucul lovat tenyésztd
orszag tud mas orszagban ritkanak szamitdé kancacsalad (de méntorzs is)

népesedésének noveléséhez hozzajarulni.

4. A nemzedékvaltaisok kimutatdsa felhivija a fajtafenntartasért felelds
tenyésztészervezetek figyelmét a rovid idejii nemzedékvaltasokra, egyben arra,
hogy e vonatkozasban jelentds tartalékkal rendelkeznek. Ha e kutatasi eredmény
figyelembevételével okszerlien tenyésztenek és kitoljak a nemzedékvaltasok
idejét, egységnyi iddre vetitve csokkenthetik a genetikai diverzitas csokkenésének

utemét.
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8 OSSZEFOGLALAS

A kutatas alanya a veszélyeztetett hucul l6fajta, amelynek sikeres tenyésztése érdekében
Hucul International Federation (HIF) néven nemzetkozi szervezet is alakult. A vizsgalat
célja populacidogenetikai mutatokon keresztiil jellemezni ezt az egyediilalld 16fajtat.
Kiemelt figyelmet forditottunk a hazai (magyarorszagi) allomany vizsgalatara, aminek
populdciogenetikai mutatoszamait kiilonb6z6 idOpontokra ¢és iddintervallumukra
jellemz6 allomanyon hataroztuk meg. A disszertacid masik fontos vonulata lett a hucul
l6fajtat tenyészto orszagokban 1évé allomanyok elemzése, valamint a tenyészetek kozotti

genetikai diverzitas feltarasa.

A vizsgélat alapjat egy Access adatbazis képzése adta, amelyben az egyedek szarmazéasa
(genetikai kapcsolodasa), sziiletési ideje és helye (orszagok) kancacsaladja, valamint
méntdrzse keriilt rogzitésre. Az ehhez sziikséges adatokat az egyes orszagok
tenyésztdszervezeteitdl kaptam meg, valamint a tenyésztOszervezetek, vagy orszagok
online adatbazisait hasznaltam. Ennek sordn 9942 adatsor keriilt rogzitésre, amelyre
kelet-europai adatbazisként hivatkoztunk. A magyarorszagi teljes populaciot 3026 egyed
képezte (1895-2016) ¢és ennek referencia allomanyat a 2016-ban torzskonyvi
ellendrzésben tartott 336 egyed alkotta. Mintegy monitoringozasként elemzésre keriilt 10
év  idokiilonbséggel kiadott méneskonyvekben —talalhatd  egyedek  fontos
populécidgenetikai mérdszama. A felépitett adatbazisok az ENDOG program

segitségével kertiltek elemzésre.

A disszertacio egyik feladata lett feltarni a magyarorszagi allomany diverzitas valtozasat.
Az 1. méneskonyvi alloméany rokonsagi foka 11,17 szazalék, mig a II. méneskdnyvi
allomanynak mar 12,58 szdzalék, 2015-0s referencia allomanynal 12,7 szézalékra
novekedett (p<0,01), amit a 2016-os referencia allomany is megtartott (12,67 szazalék).

Az eredményekbdl kideriilt, hogy a 2002-ben (I. méneskonyv) torzskonyvi ellenérzésben
tartott allomany beltenyésztettségi koefficiens érteke 6,21 szazalék, ami kozel 10 évvel
késébb (2011) tenyésztett allomanyon (II. méneskonyv) 6,36 szazalékra, a 2015-ben
torzskonyvezett egyedeknél 6,8 szazalékra, mig 2016-0s referencia allomanynal mar 7,18
szazalékra nott (p=0,075). A beltenyésztési koefficiens novekedése egyértelmiisiti, hogy

nem sikeriilt elkeriilni a rokon egyedek parositdsat. A mutaté ndvekedési litemének
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lassitdsa egyre nagyobb kihivast fog jelenteni a fajtafenntartasért felelds
tenyésztoszervezetnek, s a fajtafenntartas folyamataban nem keriilhetd meg a tenyésztok
felel6ssége sem.

A nemzedékkoz értékek az évek folyaman kis mértékben novekedtek (p<0,01), ami
idéegységre nézve kedvez a fajtafenntartasnak. Ez a mutaté az I. méneskonyvi
allomanynal 9,98 év, tiz évet kovetdéen (II. méneskonyv) 10,63 év, a 2015-ben
torzskonyvezett referencia allomanynal 10,98 év és a 2016-0s referencia allomanyra
nézve 10,99 éves értéket vett fel. A hosszabb nemzedékkoz értékek lehetové teszik egy
egyed tovabb maradasat a tenyésztésben, ezaltal a genetikai sokféleség iddintervallum
beliili megtartasat eldsegiti.

Az alapito 0sok effektiv szama az . méneskonyvi allomanynél 26, mig a tovabbiakban
egységesen 23-ra csokkent. A nem alapitd 6sok effektiv szama 15-r61 16-ra emelkedett
2016-0s referencia allomanyban. A nem alapité és alapitd 6sok effektiv szamanak aranya
a kovetkezéek szerint alakult, I. méneskonyvi allomanyban 0,5769, II. méneskonyvi
allomanyban 0,6521, 2015-6s referencia allomanyban 0,6521, végiil 2016-0s referencia
alloméanyban 0,6956. Az alapité 6sok genom ekvivalens értére az 1. méneskonyvi
allomanyban 6,044-et, a II. méneskonyvi allomanyban 5,712-t, 2015-6s referencia
alloméanyban 5,757-et és 2016-0s referencia allomanyban 5,790-et szamitottunk. Az
alapitod 6sok genom ekvivalens értékének és az alapitd 0sok effektiv szaménak aranyara
0,2324-et (I. méneskonyv), 0,2483-at (II. méneskonyv), 0,2503-at (2015-6s referencia
allomany) és 0,2517-et (2016-os referencia allomany) kaptunk.

A teljes generacids ekvivalens az [. méneskonyvi dllomanyban 7,13 generacio, a Il.
méneskonyvi allomanyban 8,27 generacid, 2015-6s referencia allomanyban 8,72
generacio és a 2016-os referencia dllomanyban mar 8,75 generacios értéket adott. Az évek
folyaman egyre pontosabb pedigré vezetésnek kdszonhetjiik a magasabb értékeket.

A maximalisan ismert nemzedékek értéke az I. méneskonyvi allomanyban 17,21
generacid, a II. méneskonyvi allomanyban 18,54 generaciod, 2015-0s referencia
allomanyban 19,46 generaciora nott, majd a 2016-os referencia allomanyban valamelyest
kevesebb volt 19,16 generacio.

A teljes ismert Osi sorainak szama az 1. méneskonyvi allomanyban 4,36 generacio, a Il.
méneskonyvi allomanyban mar 5,21 generaci6, 2015-6s referencia allomanyban 5,45

generacio és a 2016-os referencia allomanyban 5,5 generacios értéket vesz fel.
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Miutan a XIX szazad utols6 harmadatdl kezd6déen ismertek a szarmazasok, minden
egyes generacioval javul a pedigrételjesség, ami a szamitott valamennyi mutatora nézve
megbizhatobb szamitasokat tesz lehetove.

A vizsgalati idészak folyaman kiemelkedden a Goral III (Lu), kisebb mértékben, de mas
méneket meghaladdan a 3139 Polan (Pol) mén gyakorolt igen nagy hatast a referencia
allomanyokra. A Goral III befolydsa a 2002-ben torzskdnyvi nyilvantartdsban 1évo
allomanyhoz képest 10 év alatt tovabb novekedett (12,70 szazalékrol 14,80 szazalékra)
majd a kutatas kiindul6 pontjat jelentd 2015. évre tovabb emelkedett. Ekkor elérte a 15,28
szazalékot. A Goral III. tenyészmiikddését kozel szaz év milva kovetd 3139 Polan (Pol)
mén genetikai hatast kifejté szerepe az alloméanyra nézve hasonl6 tendenciaju. Elébb
11,76 szazalékban, majd 11,91 szazalékban, a 2015-ben torzsi ellendrzésben tartott
alloményra nézve 12 szazalé¢kot meghaladd mértékben volt felelds az alloméany genetikai

diverzitasaért. Ezt kovetoen szereplik mar csokkent, a mének sorrendisége atrendez6dott.

A PhD munka jelentds fejezetének tekintjiik a lengyel importok hatasanak vizsgalatat az
orszag allomanya diverzitdsdra nézve. A nyomon kovetés a magyarorszagi 2015-0s
referencia allomanyon tortént. Az atlagos rokonsagi fok 13,69 szazalékrol 12,7 szazalékra
moédosult (p=0,196). Az immigracié hatasara a referencia allomany beltenyésztési
koefficiense értéke 9,06 szazalékrol 6,8 szazalékra mérséklodott (p<0,01). A teljes
generacios ekvivalens értéke megnovekedett (5,62-r61 6,06-ra p<0,01) a lengyel
tenyészetekbdl vasarolt lovak hatdsara. Szamszakilag a maximalisan ismert nemzedékek
szama is novekedett (p<0,01), (19,04 nemzedékrdl 19,46 nemzedékre), de a mutatd mégis
a lengyel és magyar allomany e tekintetben val6 azonossagat jelzi. A migracio révén 22
nemzedékrdl 23 nemzedékre ndvekedett a pedigré hosszusag, de a teljes ismert Osi sorok
szama 5,55 generaciorol 5,4 generaciora csokkent (p<0,15). Nemzedékkoz atlagos értéke
rovidilt (p=0,005) (11 év nélkiile és 10,98 év vele).

Az alapit6 6sok effektiv szama €s a nem alapitd 6sok effektiv szadma a lengyel egyedek
hatasara emelkedett 19-r6] 23-ra és 14-r6l 15-re. Ezen értékek is alatamasztjak, hogy az
immigracio altal Gjabb, eddig még a magyar alloméanybol hianyzo6 8sok kertiltek be, ezzel

gazdagitva a génkészletet.

A disszertacié masik vonulata volt a kelet-europai hucul allomany populacidgenetikai
jellemzdit feltarni, valamint az orszagok (tenyészetek) kozotti genetikai kapcsoltsagot

kimutatni. A kelet-europai adatbazis allomanyaban rogzitett lovak atlagos rokonsagi foka
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10,77 széazalék és beltenyésztési egylitthatoja 6,7 szazalék. Ha ezek az értékek nem is
aggasztok, semmi esetre sem kedvezok. Talan csak az effektiv populacié méretre 57,78-
as mérdszama kedvezo a fajtafenntartasi folyamatra.

A teljes generacios ekvivalens 7,07 generacio, a maximalisan ismert nemzedékek szama
16,34 generacio és a teljes ismert Osi sorok szama 4,16 generacio. A pedigrételjességek
egyre jobbak és hosszabbak lettek az id6 mulasaval. A pedigrében legtavolabb 23
nemzedékig lehetett nyomon kdvetni a szarmazast €s maximum 7 generacié a teljes
ismert 6si sorok szama.

Nemzedékkoz értéke 10,35 év. A nem alapitd 6sok effektiv szama 22 és az alapitd 6sok
effektiv szama 28, ketté hanyadosa (0,7857) alatamasztja a hucul alloményban
bekovetkezett palacknyak hatast. Az alapitd 6sok genom ekvivalens értéke (9,28)
valamint az alapit6 6sok genom ekvivalens és az alapitd 6sok effektiv szamanak aranya
(0,331) genetikai sodrodasra utal.

Az orszagok allomanya kozotti genetikai kapcsoltsagi vizsgéalatbdl kidertilt, hogy mind
az orszagok kozott, mind az dlloményon beliil kicsi a Nei-féle genetikai tavolsag.
Kivételt képez Csehorszag és Szlovakia dllomanya, ahol kicsi a genetikai tavolsag, mig a
roman allomany, amelyik politikai okbdl a migraciét minden iranyban elutasitja, a
genetikai sodrodas révén egyre tavolabb keriil a tobbitdl.

Az ,F” statisztika szintén aldtdmasztja az orszdgok alloménya kozotti jelentds genetikai
kapcsoltsagot. A kutatdbmunka ravilagitott arra, hogy a 4-6 kancacsaldd lefedi az
allomanyok tobb mint felét. Néhany kancacsalad csak egy-egy orszagban fordul eld,
illetve mindegyik orszagnak van jellemz6 kancacsaladja. Abban az értelemben is, hogy
uralja az adott orszag allomanyat és abban az értelemben is, hogy csak ott fordul eld.
Néhany kancacsaldd mindegyik hucul lovat tenyészté orszagban eléfordult. A vizsgalt
idészakban a leginkabb veszélyeztetett kancacsaladok a 2 Ritka, 3 Tatarca, 84 Hurka, 11
Zuza, 108 Morza, Valuta, 18 Barna, 71 Ro6za, 39 Franca, 23 Klapta, 111 Rumina, 48
Mulica, 5 Plosca, 19 Kavka, 70 Sekacka és 2 Lucina.

A  méntorzsek képviseletében is sajatsagos torvényszerliségek érvényesiilnek.
Ausztridban, Magyarorszagban ¢és Lengyelorszagban mind a hét térzs ma €16 egyedei
jelen vannak. Legkevesebb aranyt képviselnek a Prislop és a Pietrosu méntorzsek.

Az orszagonkénti kancacsaldd ¢és méntorzseloszlasok lehetéséget nytjtanak

tenyészallatok cseréjére, ezaltal az dllomanyok vérfrissitésére.
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9 SUMMARY

The subject of the research is the endangered horse breed, Hucul, for the conservation of
which, the Hucul International Federation (HIF) is responsible at the international level.
The aim of the study was to characterize the unique Hucul breed by using population
genetic indicators. Not only the Hungarian Hucul breed population but that of the
traditional breeding countries were also examined. Besides the analysis of the mentioned
populations, it was also an aim of the study to explore the genetic connections among
them. The population genetic indicators of the Hungarian Hucul population refer to
different dates and time intervals.

The research work was based on an Access database, in which the pedigree (genetic
connections), the date and place of birth (country) of each horse, its mare family and
stallion line were registered. Data were collected either directly from the breeding
associations, or, they were downloaded from the online database of each of the breeding
associations of the breeding countries (Austria, Czech Republic, Hungary, Poland,
Romania, and Slovakia). Altogether, 9,942 data series were recorded, and they were
referred to as Eastern-European database. The Hungarian Hucul population was
composed of 3,026 individuals (1895-2016). The reference population was represented
by 336 individuals registered in the studbook of 2016. Relevant population genetic
indicators estimated for the population registered in the studbooks of 2002 and 2011 were
compared to each other. Databases were analyzed by using the ENDOG software.

One of the aims of the research work was to explore how genetic diversity has changed
in the Hungarian Hucul population over the years. In the reference population of 2002
(Stud-Book 1), the average relatedness was computed to 11.17%, while in the reference
population of 2011 (Stud-Book I1) it was estimated at 12.58%. It increased (p<0,01) to
12.7% in the reference population of 2015, after that it remained at the same level in the
reference population of 2016 (12.67%).

The inbreeding coefficient of the Hucul population registered in the studbook of 2002
(Stud-Book 1) was estimated at 6.21%. The inbreeding coefficient of the Hungarian Hucul
population showed an increasing (p=0,075) tendency, with estimated percentages of
6.35% in 2011 (Stud-Book I1), 6.8% (in the reference population of 2015), and 7.18% (in
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the reference population of 2016). The increase in the inbreeding coefficient makes it
clear that the mating of related individuals was not avoided. It is going to be an increasing
challenge for the breeding associations responsible for conserving the breed to slow down
the rate of inbreeding. The responsibility of breeders in conserving the breed is either
inevitable.

The generation interval slightly increased (p<0,01) over the years that, per unit of time,
is favorable to the conservation of the breed. The generation interval in the reference
population in 2002 (Stud-Book I) was estimated at 9.98 years. In the reference population
of 2011 (Stud-Book II), it increased to 10.63 years. In the reference population of 2015
and in the reference population of 2016, the generation interval increased, even more, it
was estimated at 10.98 and 10.99 years, respectively. The longer the generation interval,
the longer a breeding animal is active in the breeding, which facilitates the conservation
of genetic diversity within the interval.

The effective number of founders in the reference population in 2002 (Stud-Book 1) was
26, while it decreased to 23 in the following years. The effective number of ancestors
increased from 15 to 16 in the population registered in the reference population of 2016.
The ratio of the effective number of ancestors and the effective number of founders was
0.5769 in the reference population of 2002 (Stud-Book 1), 0.6521 in the reference
population of 2011 (Stud-Book I1), 0.6521 in the reference population of 2015 and 0.6956
in the reference population of 2016. The calculated founder genome equivalent was
estimated at 6.044 in the reference population of 2002 (Stud-Book 1), 5.712 in the
reference population of 2011 (Stud-Book I1), 5.757 in the reference population of 2015
and 5.790 in the reference population of 2016. The ratio of founder genome equivalents
and the effective number of founders was computed to 0.2324 in the reference population
of 2002 (Stud-Book 1), 0.2483 in the reference population of 2011 (Stud-Book I1), 0.2503
in the reference population of 2015 and 0.2517 in the reference population of 2016.

The equivalent complete generations was estimated at 7.13 in the reference population of
2002 (Stud-Book 1), 8.27 in the reference population of 2011 (Stud-Book 1), 8.72 in the
reference population of 2015 and 8.75 generations in the reference population of 2016.
The revealed increase in the equivalent complete generations can be explained by the
growing number of generations of the breeding history.

The maximum number of generations showed an increasing tendency first, and then it

became lower again. It was 17.21 in the reference population of 2002 (Stud-Book 1),
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18.54 in the reference population of 2011 (Stud-Book Il), 19.46 in the reference
population of 2015 and 19.16 generations in the reference population of 2016.

The number of full generations traced was 4.36 in the reference population of 2002 (Stud-
Book 1), 5.21 in the reference population of 2011 (Stud-Book II), 5.45 in the reference
population of 2015 and 5.5 generations in the reference population of 2016.

Since pedigrees are known since the last third of the 19th century, the pedigree
completeness improves through each generation. Higher pedigree completeness allows
more reliable estimations of each population genetic indicator.

During the examination period, in particular, the stallion Goral 111 (Lu) made a huge
impact on the reference population. Other than him, also the stallion 3139 Polan (Pol) had
a significant impact on the reference population, although in less extent than Goral 11l
(Lu). Within 10 years, the impact of Goral Il increased from 12.70% to 14.80% in the
population registered in the studbook of 2002 and 2011, respectively. To 2015, his genetic
impact became even higher. In 2015, he was responsible for 15.28% of the gene pool.
After nearly 100 years, a similar tendency was identified. The genetic impact of 3139
Polan (Pol) in the pedigrees was estimated at 11.76% in 2002 and 11.91% in 2011. In the
population registered in the studbook of 2015, he was responsible for more than 12% of
the genetic diversity. From 2016 on, the genetic impacts of both Goral I11 and 3139 Polan
(Pol) became lower. The ranking of stallions, on the basis of the percentage of their share

from genetic diversity, changed.

The genetic impact estimation of the breeding animals imported from Poland on the
genetic diversity of the Hungarian Hucul population is considered to be a very important
chapter of the Ph.D. dissertation. Monitoring was made on the Hungarian reference
population of 2015. The average relatedness lowered (p=0,196) from 13.69% to 12.7%.
Due to the immigration, the inbreeding coefficient of the reference population decreased
(p<0,01) from 9.06% to 6.8%. The equivalent complete generations increased (from 5.62
to 6.06 generations p<0,01) by breeding with the individuals imported from Poland.
Although the maximum number of generations grew (from 19.04 to 19.46 generations),
the indicator revealed the very similarity of the Polish and Hungarian populations. Due
to the migration, the length of pedigrees increased from 22 to 23 generations, but the
number of full generations decreased from 5.55 to 5.4 generations. The average
generation interval was estimated at 11 years without the breeding stock imported from

Poland, and it was calculated to 10.98 years after inclusion of the imported individuals in
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the breeding of the Hungarian Hucul population. Shortly, the generation interval became
shorter (p=0,005).

Due to breeding with the imported breeding animals, the effective number of founders
and the effective number of ancestors increased from 19 to 23 and from 14 to 15,
respectively. The findings confirm that, due to the imported individuals, new founders,
earlier not present, were coming to the Hungarian Hucul population that contributed to

the enrichment of its gene pool.

Other than the examination of the Hungarian Hucul population, the other main focus of
the research work was to characterize the Eastern-European Hucul population on the basis
of population genetic indicators and to explore genetic connections among the
populations of the breeding countries. The average relatedness and the inbreeding
coefficient of breeding animals recorded in the Eastern-European database were
estimated at 10.77% and 6.7% respectively. Even if these values are not alarming, they
are not favorable at all. Perhaps, there is only the effective population size (57.78) that is
favorable to the conservation of the breed.

The equivalent complete generations, the maximum number of generations and the
number of full generations traced were estimated at 7.07, 16.34 and 4.16 generations,
respectively. Throughout time, the completeness of pedigrees became better and longer.
The maximum number of generations, up to which a pedigree could be traced back, was
23. The maximum number of full generations was 7.

The generation interval was computed to 10.35 years. The effective number of ancestors
(22), the effective number of founders (28) and the ratio of the effective number of
ancestors and the effective number of founders (0.7857) confirm the bottleneck effect that
occurred in the Hucul population. The founder genome equivalents (9.28), and the ratio
of the founder genome equivalents and the effective number of founders (0.331) refer to
genetic drift.

The examinations on genetic connections among the populations of the breeding
countries revealed that the Nei’s standard genetic distance was small not only among the
breeding countries but also within a population.

The Nei’s standard genetic distance is even smaller in the populations of the Czech
Republic and Slovakia. The Hucul population in Romania, where migration, out of
political reasons, is refused, becomes, due to genetic drift, further and further away from

the populations of other breeding countries.
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The “F” statistics, too, confirms a significant genetic relatedness among the populations
of the breeding countries. The research work revealed that 4-6 mare families are
responsible for more than 50% of the population. Some mare families are found only in
a specific country, and each country has a typical mare family. A “typical” mare family
can not only be found in a specific country, but it also dominates the population of that
specific country. Some mare families are present in each of the breeding countries. The
most endangered mare families in the analyzed period were 2 Ritka, 3 Tatarca, 84 Hurka,
11 Zuza, 108 Morza, Valuta, 18 Barna, 71 Ro6za, 39 Franca, 23 Klapta, 111 Rumina, 48
Mulica, 5 Plosca, 19 Kavka, 70 Sekacka, and 2 Lucina.

The representation of stallion lines shows characteristic patterns, too. In Austria,
Hungary, and Poland, all seven stallion lines are present. The least populous stallion lines
are that of Prislop and Pietrosu.The distribution of stallion lines and mare families among
the countries allows the exchange of breeding animals among the populations, through
which the populations can benefit from new blood.
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13 MELLEKLETEK

1. tablazat

Populaciogenetikai mutatok valtozasa a 2002-es és 2011-es 2015-6s és

2016-0s allomanyokban

Populiciégenetiaki mutatok 2002-es | 2011-es | 2015-0s | 2016-0s
allomany | allomany | allomany | Allomany

Atlagos rokonsagi fok 11,17 12,58 12,7 12,67
Beltenyésztési egylitthato 6,21 6,36 6,8 7,18
Teljes generacios ekvivalens 7,13 8,27 8,72 8,75
Maximalisan ismert nemzedékek 17,21 18,54 19,46 19,16
Teljes ismert Gsi sorok 4,36 5,21 5,45 55
Nemzedékkoz 9,98 10,63 10,98 10,99
Alapito 6sok effektiv szama 26 23 23 23
Nem alapito 6sok effektiv szama 15 15 15 16
Nem alapito 6sok effektiv szdmanak és
az alapit6 6sok effektiv szdmanak aranya 0,5769 0.6521 0.6521 0,696
Alapit6 0s6k genom ekvivalens értéke 6,044 5,712 5,757 5,790
Az alapit6é 6sok genom ekvivalens
értékének és az alapitod 0sok effektiv 0,2324 0,2483 0,2503 0,2517
szamanak aranya
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2016-0s allomanyokban

2. tablazat
A legnagyobb genetikai hatast kifejté 6sok a 2002-es és 2011-es 2015-6s és

Variabilitas lefedettségének aranya (%)

Egyed var Szii’letési
ev 2002-es | 2011-es | 2015-6s | 2016-0s
allomany | allomany | Allomany | Allomany

Goral 111 (Lu) mén | 1926. 12,70 14,81 15,28 15,18
3139 Polan (Pol) mén | 1984. 11,76 11,91 12,10 10,36
162 Ousor 02-7 Turek (Murany) | mén | 1969. 11,13 7,27 5,08 4,95
Hroby VIII (Lu) mén | 1933. 6,82 8,16 8,25 8,53
2967 Ousor VI-61 Tornad6 (Lu) | mén | 1980. 5,80 - - -
3254 Hroby Josag kanca| 1969. 4,96 - - -
224 Gurgul V-11 kanca| 1971. 4,89 - - -
117 Goral X (Top) Goral VII-1

(Lu) mén | 1957. 4,88 - - -
2539 Bravij (Ukr) mén | 1984, 4,41 - - -
307 Gurgul V-30 Lucka (Sk) kanca| 1976. 3,78 - - -
Ousor (Lu) mén | 1929. - 6,15 7,10 7,14
Pietrosu 1 (Lu) mén | 1937. - 5,93 6,12 6,45
Pietrosu VIII (Lu) mén | 1967. - 4,52 4,45 4,80
Hroby XXI (Lu) mén | 1983. - 4,30 - -
85 Manaila (Lu) kanca| 1924. - - 3,44 3,56
Hroby (Bukovina) mén | 1895. - 3,10 3,88 3,93
Goral I (Lu) mén | 1907. - 2,82 3,06 3,11
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Archiv VUK Brno, Tufi Remety 1930

Arabizovany hucul: 141 Hroby I-2, klisna,
nar. 1919 (Waldhof) po Hroby I-Luc.,Top.

z 61 Goral
1. kép: 3 Hroby I-1 mén archiv kép 2. kép: 141 Hroby I mén
Foto: Waltner Berta Foto: lengyel tenyészték szivességébol

Archiv VUK Brno, Topolgianky 194

g e

Tarpan-hucul: 457 Goral lll, klisna, nar. 1940 (Top.) po Goral lll-Top. z 422 Hroby |

3. kép: Goral | mén archiv kép 4. kép: 457 Goral III mén

Foté: Waltner Berta Foto: lengyel tenyésztok szivességébol

5. kép Polan Ordas kanca 6. kép: jellemz6 hucul 16szinek

Fot6: Aggteleki Nemzeti Park szivességéb6l Foto: Kistapolcsanyi Nemzeti Ménes szivességébdl
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14 NYILATKOZATOK

NYILATKOZAT

Ezen értekezést a Debreceni Egyetem Allattenyésztési Tudomanyok Doktori Iskola
keretében készitettem, a Debreceni Egyetem doktori (Ph.D.) fokozatanak elnyerése

céljabol.

Debrecen, 2019................. e ——————————————————————

a jelolt alairasa

NYILATKOZAT
Tantsitom, hogy Somogyvari Enikd doktorjelolt 2014-2017 kozott a fent megnevezett
Doktori Iskola keretében irdnyitasommal végezte munkajat. Az értekezésben foglalt

eredményekhez a jelolt 6nallo alkotod tevékenységével meghatirozdéan hozzdjarult, az

értekezés a jelolt 6nallo munkaja. Az értekezés elfogadasat javasolom.

Debrecen, 2019.................. e ————————————————————

a témavezeto alairasa

137



