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1 A doktori értekezés elozményei és célkitiizései

A kutatas alanya a 16f¢lék egyik fajtdja, az eurdpai allattenyésztés részben megmaradt
gyongyszeme a hucul, amelyik minden tekintetben egyediil allo 16fajta. Nem csak
megjelenésében sajatsagos, hanem abban az értelemben is, hogy viszonylag kicsiny
tenyész-korzetb6l, az Erdds-Karpatok északkeleti csiicskében, kelet-nyugati iranyban
mintegy 200, észak-déli irdnyban mintegy 100 kilométernyire terjedé hucul vidékrol
szarmazik. Az elsé vilaghdbora el6tt a hucul vidék (HUZULEI) harom orszag
hatarteriiletén (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 immigraci6 elhanyagolhaté mértékben valtoztatta.

A huculfold teriileti elhelyezkedése miatt Magyarorszag a fajta létezése 6ta kotddott a hucul
16hoz. A peremvidék mellett mar ekkor is eléfordult az orszag belsejében is néhany
nagybirtokon. Az els6 vilaghaborut lezar6 béketargyaldsok utdn Magyarorszag négy hucul
mént és tizenhadrom hucul kancat véasarolt az eredeti hucul anyagbodl. 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.
vilaghéaborua frontja eldl szinte a teljes magyarorszagi hucul 16 alloméany a németorszagi
Mansbachba keriilt. Egyhazi birtokokon maradt par 160 és az evakualas soran utkozben
elkallodott par egyed, amelyek talélték a II. vildghidborat. 1945 utan Anghy Csaba, a
Févarosi Allat- és Novénykert egykori igazgatoja a szétszorodott allomany par fellelt
egyedével megkezdte a fajtamentést. Csehszlovakiabol szereztek 1-1 mént, majd a civil
tenyésztésszervezés Ujjaalakulasaval, 1992-t61 a Poéni és Kislotenyésztok Orszagos
Egyesiilete fajtafenntartd jogot kapva felvéllalta a fajta tenyésztését. Legfontosabb
feladatanak az dllomanynovelést tartotta, s elobb lucsinai tenyésztésii 6t kancat €s két mént
egy Ousor ¢és egy Goral torzsbéli egyedet szereztek meg ¢€s 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 tenyésztésii, Polan torzsbeli mén kapott nagyobb
szerepet. Sokdig ez a harom mén és a két kancacsalad uralta a fajtat, majd az allomany 200
folé¢ emelkedésekor oridsi erdvel indult el a kancacsaladok szamanak a gyarapitdsa és a

fajta mind a hét torzsébol tenyészallatok keriiltek felallitasa.



Mara 300 feletti a kancalétszam ¢és 37 a tenyészmének szama, amelyek a Hroby, Goral,

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

Az els6é vilaghabora utdn a hucul vidék Roménidhoz, Lengyelorszaghoz ¢é&s
Csehszlovakiahoz keriilt. Az egykori ménes egyedibdl Lengyelorszag, Romania és Ukrajna
kapott. Ukrajna lemondott a hucul lovakrol, ezek utan Eichgrabenbe keriilt €z az allomany,
melyet késébbiekben Csehszlovakia és Magyarorszag vasarolt meg.

Romania ujra elkezdte a hucul 16tenyésztést és torekedtek minél tobb genealdgiai vonal
felallitasara. A mar meglévé Hroby és Goral mellé, Ousor, Prietrosu és Prislop torzseket
allitottak fel, emellett a kancdk szdmat is gyarapitottak és odafigyeltek a parositasokra.
Lengyelorszagban 1924 utan a koztenyésztés megszervezése utdn indult meg ismét
nagyerdkkel a hucul 16tenyésztés. 1937-ben mar 450 kancat regisztraltak. Valamint egy
ujabb vonalalapito mént a Polant vontdk be a tenyésztésbe, ezzel a torzsek szama hétre
novekedett. Az 1980-as években a tenyészkancak szama lecsokkent, majd az 1990-es évek
utan egyre novekedett az allomany. Tenyésztési programoknak koszonhetben, az egykori
kislétszamu allomanybol, mara nagylétszamuva 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 kés6bb 1923-ban Turjaremetére helyezte at az
allomanyt. 1936-ban feloszlattak a Kistapolcsanyi Ménest és 1939-ben ijra megalapitottak.
Csehszlovakia szétvalasa utan, mindkét orszagban tovabb folytatddott a hucul 16tenyésztés.
Kistapolcsanyban a fajtatiszta egyedekkel vitte tovabb a vonalat, a keresztezett egyedeket
nem hasznalta fel. Csehorszag is torekedett a fajtatiszta vonalak felallitasara.

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

A nemzetkozi szervezetének (HIF) dontése értelmében a tagorszagok tenyésztési
programjai kizarjdk a fajtdn kiviili immigraciot. A fajtan beliil a tenyészallatcserére

rakényszeriilnek a tagorszagok, ezzel segitve a hosszutdva fajta fenntartast.



Célkitiizés:

A kutatasi téma egyik vonulata feltarni a hazai allomany genetikai diverzitas

valtozasat populacidogenetikai mutatokon keresztiil.

Fontos figyelmet forditottunk a nélkiilozhetetlen tenyészallat cserék hatasara
bekovetkezett valtozasok vizsgalatara, amelyet a magyar allomanyba bevont

kiilfoldi tenyészallatok vizsgalatan keresztiil végeztiik el.

Kutatédsi téma tovabbi vonulata a tenyészetek (Iényegében az orszagok) kozotti

genetikai kapcsoltsag felmérése.



2 Anyag és modszer

2.1 Anyag

A szamitasok alapjat egy Access adatbazisba tomdritett halmaz szolgéltatja, amely a
tartalmazza az egyed nevét, azonositd szamat (amennyiben rendelkezésre all), nemét, apja
nevét, anyja nevét, sziiletési idépontjat, kancacsaladjat és genealogiai vonalat. A magyar
allomany a Hucul Méneskonyv I-1l. (ABAY et al., 2002), Hucul Méneskonyv I-11-111.
kotete (MIHOK, 2011), valamint a Péni és Kislotenyésztok Orszagos Egyesiilete
adatbazisara alapozva késziilt. A tanulmény a hucul 16fajtat tenyésztd orszagok szlovakiai
alloményét a Plemennd Kniha Huculskych Koni, Zvéazok 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 tenyésztd szervezettdl kapott legfrisseb adataibol épiilt fel.
A csehorszagi allomany Plemenna kniha huculského kon& CR, I. &ast, Plemenna klisny,
Svazek 1. (JALINEK, 2002) koényv alapjan és csehorszagi hucul 16 adatbazis
felhasznalasaval késziilt el. A romaniai allomany Calul hutul din R. P. R. (RADULESCU,
1957) konyvbdl 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), Ksigga stadna koni rasy huculskiej, (Khc) Tom
VIIl. (TOMCZYK-WRONA, 2004b) méneskonyvek, online méneskonyve és a
tenyésztdszervezettdl kapott Excel tablazatok alapjan kertilt 6sszeéllitasra. A németorszagi
allomanyt 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 kozolt 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 és
2016-ban torzskonyvi ellendrzésben 1év6 egyedeken keresztiil vizsgaltuk.

A 2002-es referencia allomany 85 (kancék 1étszama 72, méneké 13) egyedbdl allt. A
tablazat 1979 és 2000 kozott sziiletett lovakat tartalmazta. Osszehasonlitottuk a 2011-es



referencia allomannyal, ami az 1984-2008 kozott sziiletett egyedeket foglalta magaba,
Osszesen 274-et, melybol 251 kanca és 23 mén.

A 2015-6s referencia allomanynak (318 egyedet, melybdl 307 kanca ¢és 11 mén) a 2015-
ben torzskonyvi ellendrzésben tartott allomanyt vettiik, ami az 1988-2015 kozott sziiletett
egyedeket tartalmazta. A teljes populacio 1895 és 2015 kozotti idészakban keriilt
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 allitaisa hogyan modositotta a 2015-6s teljes
populacid és a referencia allomany populacidgenetikai jellemzoéit. A hét lengyelszarmazast
lovat, azok 0seit (amennyiben mas egyedeknek nem voltak 0sei), valamit
leszarmazottjaikat kivettiik a 2015-0s adatbazisbol. Az igy keletkezett lengyel lovak nélkiili
referencia allomany 1988-2015 kozotti idészakban sziiletett 165 egyedet (161 kanca és 4
mén) tartalmazta. A teljes populaci6 immigracié nélkiil 1895-2015 kozotti idészakban
sziiletett 2558 egyedet foglalta magaba 1963 kancéat és 595 mént.

2016-0s referencia allomanynak a 2016-ban torzskdnyvi ellendrzésben tartott 336 egyedet
(304 kanca 32 mén) tekintettiik. 1991 és 2015 kozott sziiletett egyedeket tartalmazza. A
teljes populacio 3026 egyedet (743 mén és 2283 kanca) tartalmazd magyarorszagi hucul
allomanyt 1895-2015 kozotti idéintervallumban vizsgaltuk.

A Kkelet-eurdpai adatbazis allomanya 1895-2016 kozott sziiletett egyedeket tartalmazta,
mely Osszesen 9942 (6490 kanca és 3452 mén) adatbdl all. Orszadgonkénti vizsgalt
1d6szakok a kovetkezOk: Romania 1895-2011, Lengyelorszag 1895-2016, Magyarorszag
1895-2015, Szlovakia 1895-2014, Csehorszag 1895-2012, Ausztria 1895-2014,
Németorszag 1895-2014.

Az orszadgok adataibol elkiilonitve egy-egy tablazat késziilt az Access adatbazisban,
amelyekbdl lekérdezések sorozata utan egy nagy kozos tablazat jott 1étre. A kozos tablazat
a teljes adatbazis elemzéséhez szolgalt alapul. A magyarorszagi tablazatbol késziiltek el a

magyar allomanynak a kiilonb6z6 szamitasai. Az Access adatbazisbol elsé 1épésben Excel
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formatumban kellett exportdlni a tablazatot, ezutdn a programnak megfeleld
datumformétumra alakitani, a nemek szoveges formajat (1= mén, 2= kanca 3= her¢lt)
szamformatumra modositani. A kozOs tablazat, melyre késobbiekben kelet-eurdpai
adatbazisként hivatkozunk, tartalmazza az orszdghoz tartozast, amely a genetikai
tavolsagok szamitasat tették lehetévé. Majd ezutdn valamennyi jellemzét az ENDOG
(GUTIERREZ és GOYACHE, 2005) szoftvercsomag alkalmazasaval becsiiltiik meg. A
genetikai tavolsdgok, mint az F-statisztika és Nei-féle genetikai tavolsag grafikus

abrazolasahoz az RStudio (RSTUDIO TEAM, 2015) statisztikai programot hasznaltuk.
2.2 Modszer

Atlagos rokonsagi fok (average relatedness)

Az atlagos rokonsagi fok annak a valoszinliségét mutatja meg, hogy a teljes populaciobol
véletlenszerlien kivalasztott all¢l az egyedhez tartozik.

PhD munkamban az atlagos rokonsagi fok meghatarozasara COLLAU (2002) képletét
alkalmaztuk, tekintettel arra is, hogy az ENDOG program is ezt hasznalja. A szadmitasi
moédja ¢’ = (1/n) I’A, ahol ¢’ sorvektorban ci a rokonsagi matrix egyedhez tartozé soranak

atlaga, és A a rokonsagi matrix, mérete n x n.

Beltenyésztési egyiitthaté (inbreeding coefficient)

A beltenyésztettség meghatarozasara beltenyésztési egyiitthatdt szadmitottunk, aminek
pontossaga fligg a pedigré hosszatol €s teljességétél (BOICHARD et al., 1997).
A WRIGHT (1922) alapjan, adott (X) egyed beltenyésztési koefficiense:

)n+n'+1

F=3(; (1+Fp),

ahol A az X egyed apai €s anyai szdrmazasi lancaban levd k6zos s, n és n’ az X egyed és
A 0Os kozotti generaciok szama az apai (n), illetve az anyai (n’) dgon, Fa a k6z0s 6s
beltenyésztési koefficiense. A X jel az X egyed apai €s anyai szarmazasi lancaban levd
Osszes kozos Osre €s leszarmazasi utra vonatkozo 6sszegzést jelenti.

Az ENDOG program a beltenyésztési egyiitthatot MEUWISSEN ¢és LUO (1992) valamint
VANRADEN (1992) algoritmusai alapjan szamolja, ami Iényegében egy rokonsagi matrix

szamitasa.



Pedigrételjesség (pedigree completeness)

A pedigrételjesség kifejezi, hogy az egyedek szarmazasa milyen mértékben ismert.

o A teljes generacios ekvivalens (equivalent complete generations) az egyed 0sszes
ismert 9sei figyelembevételével szamithato ki, az (1/2)" részértékek osszegzésével,
ahol ,,n” az egyedet az ismert Ostdl elvalaszté6 nemzedékek szama (MAIGNEL et
al., 1996).

e Alapitonak (nulladik generacionak), azt az egyedet tekintjiik, amelynek mindkét
6se ismeretlen. A maximdlisan ismert nemzedékek szama (maximum number of
generations traced), azoknak a generacioknak a szama, amelyek az egyedet
elvalasztjak a legtavolabbi 0sétol.

o Teljes ismert Gsi sorok szama (the number of full generations traced) az a

legtavolabbi generacio, amelyben az 6sszes Os ismert.

Effektiv populacioméret (effective population size)
Az effektiv populaci6 méret meghatdrozdsa tobb modszerrel is lehetséges. Az egyik

valtozat szerint az adott évben ivadékkal rendelkez6 tenyészmének ( N, ) és tenyészkancak

(N ¢ ) szama alapjan, a lentebb bemutatott képlettel torténik az Ne szamitasa:

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

m

A mérészam meghatarozasanak masik modszerénél a beltenyésztési egyiitthatd kertil

alapul-vételre a kovetkezd képlet segitségével:

N, = SAF L’ ahol AF, a populacio beltenyésztettségének évenkénti ndvekedése, L pedig
y

a nemzedékkoz.

Az effektiv populacioméret GUTIERREZ et al. (2009) képlete alapjan a beltenyésztettség
atlagos valtozasabol (AFi) is meghatarozhatd. A AFi egyiitthatok a AF; = 1 — f—ﬁ
képlettel szdmithatdak, ahol Fi az egyed beltenyésztési egyiitthatdja, és t a ‘teljes generacid
ekvivalens” (MAIGNEL et al., 1996). Ezzel megbecsiilhetd az effektiv populacioméret
(N,), amit ‘megvaldsult effektiv méret’-ként értelmez CERVANTES et al. (2008b), az

— 1 ,
N, = — formulaval.
2AF



Nemzedékkoz (generation interval)

A nemzedékkoz megmutatja a sziilok atlagos életkorat utodaik sziiletésekor (JAMES,
1977). GASPARDY et al. (2003) szerint a nemzedékkoz a sziil sziiletése és a ,,tenyész
utodjai” sziiletése kozott eltelt id6, vagyis a sziilOparok — tovabb szaporodo (effektiv)

utodaik szamaval sulyozott — atlagéletkora az utddok megsziiletésekor.

Alapito 6sok effektiv szama (fe) (effective number of ancestors)

A populaciégenetikai szamitasoknal alapitdé Osoknek tekintjiik azokat az egyedeket,
amelyeknek mar mindkét sziiloje ismeretlen a pedigrében. A populécio valamennyi egyede
visszavezethetd ezekre az dsokre, amelyek azonban kiilonb6zé mértékben jarulnak hozza
az alloméany génkészletének kialakulasahoz. Az alapité 6sok effektiv szdmat a szoftver
konvertalja oly mdédon, mintha az alapité 6sok egyenldé mértékben jarultak volna hozza a

genetikai valtozatossaghoz.

Az ENDOG a kovetkezé képlet alapjan szamol: f, = 1/ Z£=1 g2, ahol g« annak a

valosziniiségét fejezi ki, hogy a gén a k 6stdl szarmazik.

Nem alapito 6sok effektiv szama (fa) (effective number of founders)

Azon 6sok minimalis 1étszama, amellyel magyarazhaté a populacio teljes genetikai
diverzitasa. A populacidhoz torténd genetikai hozzéajarulasuk alapjan valasztjuk ki a nem
alapitd 6soket, mivel egyes egyedek nem feltétleniil alapitdé Osok, ezért a rokonsagi
kapcsolatok miatt a genetikai hozzajarulasok kozott atfedések lehetnek. A marginalis
hozzajaruldsukat vessziikk figyelembe a nem alapitd 6sok esetében (a genetikai

hozzéajarulasoknak az atfedés-mentes részét hasznaljuk).
Az ENDOG a kovetkezd képlet alapjan szamol: f, = 1/ Z,Czl q]?, ahol gj a j 6s azon

hozzajarulasat fejezi ki genetikai diverzitashoz, amelyet az el6zdleg kivéalasztott 6s6k még

nem fedtek le.

Nem alapito 0sok effektiv szamanak és az alapito 0sok effektiv 1étszamanak aranya
(fa/fe) (ratio of effective number of ancestors and effective number of founders), a

populaciéban bekovetkezett palacknyak hatas

Az ardnyszam azt jellemzi, hogy a populacidra, milyen mértékben hatott a palacknyak
effektus. Amennyiben az fe értéke nagyobb, mint az fa, akkor palacknyak hatas érvényesiilt

a populécioban.



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

Az alapité 6sok genom ekvivalens értéke (fy) (BALLOU és LACY,1995) azoknak az
alapitd dsoknek a legkisebb szamaként hatarozhaté meg, amelyek ugyanazt a vizsgalt
populdcidgenetikai diverzitdsat biztositjdk, amennyiben az alapitok egyeld aranyban

szerepelnek az allomany alakitasaban, és nincs allélveszteség.

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

populaciéban fennallo drift

A génsodrodas az allélfrekvencia véletlenszerli valtozdsa generaciordl generéciora,
amelynek mértéke a populacié méretétdl fligg, minél kisebb a populacid, annal nagyobb a
bekovetkezett valtozas. Az allél gyakorisaganak valtozasa addig tart, mig az adott allél
fixalodik vagy kiesik a populaciobol.

Az alapit6 6sok genom ekvivalens értékének és az alapitd 6sok effektiv 1étszaméanak ardnya
(fg/fe) megmutatja, hogy a vizsgalt allomanyban fellépett-e a genetikai drift (BOICHARD
etal., 1997). Az fy/fe aranyszam novekedése a genetikai sodrodas csokkenésére, mig az fg/fe

aranyszam csokkenése a genetikai sodrodas ndvekedésére utal.
Genetikai tavolsag

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 DU =Dy —[(D;+Dy 2] =[[f; + 1 )12]- f;; keplettel hatarozhatjuk
meg, ahol fij az i és j vonalak kozotti paronkénti leszarmazasi egyiitthatd (coancestry

coefficient).

Wright féle statisztika (Wright’s F statistics)

A heterozigdzis-jellemzdk felhasznéldsaval kiszdmithatéo az F hanyados vagy fixécios
index (F). A fajon beliil megnyilvanuld genetikai valtozatossag szintjeinek szdmszer(i
kifejezésére WRIGHT (1965) harom F hanyadost dolgozott ki. Az Fis, Fst, FiT értékeket a
kovetkezo képletekkel szamolja az ENDOG program:

ol
-t

Fis: az alpopulécion beliil, egyedek kozotti valtozatossag Fis =

-
~nt
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Fst: az alpopuléciok (4llomanyok) kozotti valtozatossag FST =

[

e
T

|

e

|

Fit: a populacié szintjén kimutathato teljes valtozatossag FIT =

-

ahol f az atlagos kozos leszarmazas (coancestry) a teljes populacioban, F a teljes populacio
atlagos beltenyésztési koefficiense, és f az alpopulaciok kozos leszarmazasanak

(coancestry) atlaga.

A matrix médban megadott genetikai tdvolsagokat tobbvaltozos statisztikai modszerekkel
példaul klaszter analizissel is lehet grafikusan szemléltetni. A klaszter analizis soran,
adathalmazokat sorolunk homogén csoportokba. Klasztereknek nevezziik ezeket a
csoportokat. Kiilonbozo tavolsag- vagy hasonldsagértékek képezik a csoportositas alapjat.
A genetikai tavolsaghoz a hiearchikus klaszterezés felosztd tipusat alkalmazzuk. Ez a
modszer a teljes bevitt adatokat (egész adathalmazt) egyetlen klaszternek tekinti és
hasonlosag alapjan egyre kisebb klaszterekre osztja, mig a végén minden elem kiilon
klasztert képez. Az eredmény fa (dendrogram) formajaban abrazolando, ahol az egyik
végén az egyes elemek talalhatoak, a masik végén pedig egyetlen klaszter, ami az &sszes

elemet tartalmazza (a fa gyokereknél kezdddik az elemzés).
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3 Eredmények

3.1 A magyarorszagi hucul lodllomany genetikai diverzitis valtozisa a

vizsgalt évek folyaman (2002, 2011, 2015, 2016)

A disszertacid egyik célja a magyarorszagi alloméany genetikai diverzitds valtozasanak
vizsgalata, kiildnbdzé idépontokban, kiilonbdzé forduldopontokban. Osszefoglalasra és
Osszehasonlitasra kertiltek a 2002-es, 2011-es, 2015-6s €s a 2016-o0s referencia allomanyok,
amelyek pontosabb képet mutatnak a magyar allomany allapotardl, az évek alatt
bekovetkezett valtozasarol, segitséget nyujtanak az elkdvetkezendd idészak kovetendd
tenyésztési elveihez, mindezt a fajta védelmének alarendelve. 2002-ben kiadott Hucul
Méneskonyv I-11, a 2011-ben megjelent Hucul Méneskonyv I-11-111., valamint a 2015-ben
¢s 2016-ben torzskonyvi ellenérzésben tartott egyedeket jeloltik ki referencia

allomanyként.

Atlagos rokonsagi fok

Az 1. méneskdnyvben szereplé egyedek rokonsagi foka 11,17 szazalék, mig a IL
méneskonyvben megjelend allomanyra mar kozel masfél szdzalékkal magasabb értéket
kaptunk (12,58 szazalék). Négy évvel késébb 2015-6s referencia allomanyban, viszonylag
kisebb emelkedést tapasztaltunk 12,7 szazalék lett. Ezkovetd évben (2016-0s referencia
allomanynal) minimalis csokkenés lathatd, mely kedvezének mondhaté az allomany
szempontjabol, érteke 12,67 szazalék. Az évek folyamén szignifikdns ndvekedést (p<0,01)

kaptunk.

Beltenyésztési egyiitthato

Az 1. méneskonyvben szerepld allomany beltenyésztési koefficiens értéke 6,21 szazalék.
Ertéke az évek folyaman sajnalatos modon fokozatosan nvekedett, mert a 10 évvel késGbb
(II. méneskonyv) vizsgalt allomanyban 6,36 szazalékra, Gjabb 6t év mulva (2015-ben
torzskonyvi ellenérzésben tartott allomany) mar 6,8 szdzalékra emelkedett. Tizenotéves
idétavban (2002-2016) egy szazalékkal novekedett (p=0,075) a beltenyésztési koefficiens
értéke (6,21-r61 7,18-ra). A mutatd ndvekedése egyértelmiisiti, hogy nem sikeriilt elkeriilni
a rokon egyedek parositasat. Az azonos szarmazasu allélek novekedési litemének lassitasa
egyre nagyobb kihivast fog jelenteni a fajtafenntartasért felelos tenyésztdszervezetnek, de

a fajtafenntartas folyamatdban nem keriilhetd meg a tenyésztok feleldssége sem.
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Pedigrételjesség

A pedigrételjesség értékek harom mutatdjanak valtozasa az alabbiakban részletezettek
szerint kdvetkezett be: A teljes generdcids ekvivalens értéke 1. méneskdonyvben megjelend
egyedeknek 7,13 generacio, amely a II. méneskonyvi adatoknal tobb mint egyel magasabb
értéket adott (8,27 generacio). A 2015-6s referencia allomanyban tovabb novekedett a teljes
generacios ekvivalens (8,72 generacio). 2016-0s referencia allomany értéke csokkent,
kozelitve az 1. méneskonyvi allomanyét, 8,75-6t kaptunk ebben az évben. A generacios
ekvivalens novekedése a tenyésztéstorténet novekvd nemzedékeivel magyarazhatd, a
2016-ban elemzésnek kitett dllomany esetében a mutatd csokkenése kevésbé hosszu
szarmazasu importtal magyarazhato.

Hasonl6 valtozasokat tapasztaltunk a maximalisan ismert nemzedékek szdmaban, mint a
teljes generacios ekvivalensnél. Az |. méneskonyvben 1évé allomanyé 17,21 generacio, a
kovetkez6 kiadasi méneskonyvben kozzétett torzskonyvi ellenérzésben tartott hucul
lovakndl mér 18,54 generacidra novekedett. Majd néhany évvel késébb 2015-6s referencia
alloméanyban tovabb nétt, és az érték elérte a 19,46 generaciot. Az egy évvel késObbi
referencia allomanyban valamelyest kevesebb (19,16 generacio) volt.

A teljes ismert Osi sorok szama az elsd vizsgalati évben (I. méneskonyvi allomany) 4,36
generacid, a II. méneskdnyvi allomanyé 5,21 generaciora nétt. Nyilvan
generaciovaltasokkal magyarazhatdo, hogy 2015-6s referencia alloméanynal 5,45
generaciora emelkedett a mutatd értéke, és értelemszerien minden Ujabb generacio
belépésével javul ennek a mutatonak az értéke. A kutatas soran (2016-0s referencia
allomény) tovabbi novekedést lehetett érzékelni (5,5 generacio).

Miutén a XIX szdzad utolsé harmadatol kezdédden ismertek a szarmazéasok, minden egyes
generacioval javul a pedigré-teljesség, ami a szamitott valamennyi mutatora nézve
megbizhatobb szamitasokat tesz lehetdvé. Az évek elteltével a pedigrételjesség értékek
természetszerlien hosszabbak, teljesebbek lettek, jelezve a tovabbra is fontosnak tartott

szarmazasvezetéseket.

Nemzedékkoz

A nemzedékkoz értékek az évek folyaman kis mértékben (p<0,01) novekedtek. Ennél a
fajtandl is tetten érhetd az a tenyésztdi-, foleg fajtafenntartoi torekvés, hogy a védett,
veszélyeztetett allomanyoknal noveljék a nemzedékkozt, csokkentve ezzel az idoegységre

szamithato beltenyésztettséget, kedvezve ezzel a fajtafenntartasi tevékenységnek. A 2002-
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ben kiadott I. méneskdnyvben a tenyészkancak szama nem érte el szazat, ekkor a
nemzedékkoz 9,98 év, a 10 évvel késobbi Il. méneskonyv kettdszaz koriili allomanyéanal
10,63 évre emelkedett. A folyamat nem allt meg, hiszen a védett fajtdknal a nemzedékvaltas
nem kell egyiitt jarjon szelekcids eldrehaladds novekedéssel, igy a nemzedékvaltas
késleltehetd. A 2015-ben kijelolt referencia allomanyra 10,98 évet, 2016-ban térzskonyvi
ellenorzésben 1évokre 10,99 évet szamitottunk. A hosszabb nemzedékkoz értékek lehetové
teszik egy-egy egyed hosszabb tenyésztésben maradasat, ezaltal a genetikai sokféleség

id6intervallum beliili megtartasat.

Alapité 6sok effektiv szama (fe), nem alapité 6sok effektiv szama (fa), nem alapito és
alapito 6sok effektiv szamanak aranya (fa/fe), alapité 6s6k genom ekvivalense (fy),

alapitoé 6s6k genom ekvivalens értékének és az alapité 6sok effektiv szamanak aranya
(foffe)

Az alapit6 6sok effektiv szdmara az I. méneskonyvi allomanyban 26-ot kaptunk, az évek
eldre haladtaval ez a mutaté egységesen 23-ra csokkent. Az I. méneskonyvi allomanyhoz
képest megvaltozott az alapitd 0sok szama, kevesebb alapitd 0s hatarozta meg a referencia
allomanyokat. A nem alapité 0sok effektiv szama az 1. méneskonyvi, a II. méneskdnyvi
adatoknal és 2015-6s referencia allomanyban 15, ezen érték 2016-os referencia allomanyal
megemelkedett 16-ra. Az utolsé vizsgalati évben bekovetkezett novekedés, egy ujabb
egyed nagyobb kihasznaltsagat jelenti, tobb ivadékkal jarult hozza a 2016-os torzskonyvi
ellendrzésben tartott referencia alloményban. A nem alapitd és alapité Osok effektiv
szamanak aranya I. méneskonyvben szerepld egyedekre 0,5769-et, kovetkezd
méneskonyvi adatokra 0,6521-et, 2015-6s referencia allomanyban 0,6521-et és 2016-0s
referencia allomanyban 0,6956-0t kaptunk. Az aranyszam alatamasztja, hogy a
populécioban a palacknyak hatds érvényesiilt. Az alapitdé 6sok genom ekvivalens értékek
véltozasa a kovetkezOképpen alakult: az I. méneskonyvi adatoknél 6,044, II. méneskonyvi
adatoknal 5,712, 2015-6s referencia alloméanynal 5,757 és 2016-os referencia allomanynal
5,790. Az értékek mutatjak az allélveszteséget a referencia allomanyokban. Az ezekbdl
szamolt genetikai sodrodas értékére (alapitdo 6sok genom ekvivalens értékének és az alapitd
6sok effektiv szamanak aranya) 0,2324-et (I. méneskonyv), 0,2483-at (II. méneskonyv),
0,2503-at (2015-0s referencia allomany) és 0,2517-et (2016-os referencia allomany)
kaptunk, mely a genetikai diverzitas csokkenésére utal. A lengyel eredetii tenyészallatok
hatdsa a magyarorszagi hucul lédllomany populaciogenetikai jellemzodire 2015. évi

torzskonyvi nyilvantartas alapjan.
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3.2 A lengyel eredetii tenyészillatok hatisa a magyarorszagi hucul
loallomany populaciogenetikai jellemzéire 2015. évi torzskonyvi

nyilvantartas alapjan

A fejezet célja a magyarorszagi hucul lodllomany genetikai szerkezetének értékelése,
pedigré adatok alapjan, populdcidogenetikai modszerekkel, kiilonds tekintettel a

lengyelorszagi tenyészallatok génszerkezetet modositd hatasara.

Atlagos rokonsagi fok

Az immigracio nélkiili teljes populaciora szamitott atlagos rokonsagi fok értéke 10,45
szazalék, melyet az importok 10,55 szazalékra modositottak (p=0,196). Az atlagos
rokonséagi fok mértéke megerdsiti, hogy az allomanyban nem sikertilt elkeriilni a rokon
egyedek parositasat. Ugyan ez a referencia allomanyra mas értéket mutat, mert import
nélkiil a referencia allomany atlagos rokonsagi foka 13,69 szazalék, az lengyel

tenyésztésbdl szarmazok bevonasaval az érték 12,7 szazalékra csokkent (p<0,01).

Beltenyésztési egyiitthato

A genetikai variabilitds novelésének €s a beltenyésztettség mérséklésének szinte egyetlen
jarhat6 utjat valasztotta Magyarorszagon a fajtafenntartasért felelés tenyésztszervezet,
amikor allomanyban ritka pedigréjlinek tekinthetd egyedeket, itt hidnyzo6 kancacsaladok €s
méntorzsek képviseldit allitotta tenyésztésbe. A kutatas soran szamitast végeztiink a teljes
populécid (3002 egyed) atlagos beltenyésztési egylitthatdjara és a referencia populacid
beltenyésztési egyiitthatdjara nézve. Az 1895 és 2015 idbtavot feldleld teljes populacioé
5,65 szazalék, a 318 egyedet magaba foglalo referencia allomanyé, 6,8 szazalékos értéket
vett fel. A névekmény sajnalatos, mert a fajta magyarorszagi allomanyanak emelkedé
(p<0,01) a beltenyésztettségére hivja fel a figyelmet. Kiszamitasra keriilt az immigracio
nélkiili alloméany beltenyésztési egyiitthatdja is, aminek eredménye nem meglepd, de
szakmailag kiilonosen fontos, mert a teljes populacié atlagos beltenyésztési egyiitthatdjat
5,83 szazad szazalékrol 5,65 szazalékra modositottak (p=0,067) az importok. Az
immigracié nélkiili referencia allomany értéke 9,06 szazalékrol 6,8 szdzalékra
mérséklodott (p<0,01). Ez oriasi mértékii csokkenés, ami megnyitotta az utat a tovabbi

biztonsadgosabb génmegorzésre.
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Pedigrételjesség

Az immigracio nélkiili teljes populacidban a teljes generacids ekvivalens értékére atlagosan
5,62 (az értékek 0 (alapitok) és 10,36 kdzott mozogtak) nemzedéket szamitottunk, mig az
immigracioval egyiitt ezen érték szignifikansan megnovekedett (p<0,01) 6,06 nemzedékre
(az értekek 0 (alapitok) és 10,46 kozott valtakoztak). Referencia allomany értéke
valtozatlan (p=0,48) maradt a Lengyelorszagbdl szarmazd egyedek behozatalaval,
melyekre 8,72 nemzedéket (az értékek 4,42 és 10,46 kozott mozogtak) kaptunk.

A referencia allomanyban és teljes populacioban 23 generaci6 a leghosszabb ismert §si sor.
(referencia allomanyban 16 és 23, teljes populdcioban 0 (alapitd) és 23 kozott valtozott).
Az immigracio nélkiili teljes populacioban szintén 23 generaciora tudunk visszatekinteni,
mig az immigracio nélkiili referencia allomanyban eggyel kevesebb (22) nemzedékszam
van jelen. A referencia allomanyban (immigracioval) 49 szazalékban, mig immigracid
nélkiil csupan 38 szazalékban ismeriink dst 20-23 generdcidig. Az immigraciéval az
egyedek 51 szazalékdban, immigracid nélkiill 62 szazalékban tudunk visszamenni a
szarmazasban 16, 17, 18, 19 generacioig. Ezen értékek kedvezonek itélheté meg a fajta
szempontjabol, hiszen az 1895-es évekig lehetséges visszatekinteni a pedigrében.
Maximalisan ismert nemzedékek atlagos értéke szignifikansan megnovekedett (p<0,01) az
immigracié hatasara, a teljes populdcional 13,32 generaciordl 14,28 generaciora és a
referencia dllomanynal 19,04 generaciorol 19,46 generéciora.

Az immigracié nélkiili referencia alloméanynak 95 szézalékban, immigracidval bdvitettben
97 szazalék aranyban teljes az egyedek szarmazasa 4-7 nemzedékig. Az immigracio nélkiili
referencia allomdnyban mindossze 5 szazalékot tesz ki a csak 2-3 nemzedékig ismert
szarmazas, €s az immigracioval vald bovités 3 szazalékra csokkentette ezt a mutatot. Az
immigracid nélkiili teljes populacionak csupan 48 szazalékanal, &m az immigracioval
boviiltnek mar 58 szazalékanal kovethetd vissza a szdrmazds 4-7 generacioig. Az
immigracid utani teljes populdcioban a teljes ismert 6si 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 generaciordl 5,45 generaciora.

Nemzedékkoz

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

év nélkiile és 10,98 év vele). Ez arra mutat r4, hogy a tenyésztOk a mas orszagokbol
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szarmazd vérfrissités kedvezd hatasat széles korben igyekeztek é€lvezni. A
diverzitasndvekedés ara a nemzedékkoz csokkenése lett.

Az immigracidé nélkiili populacioban (11,88) és az importokkal kiegészitve (12,11 év) a
leghosszabb nemzedékkoz értéket a kancaelballito ménekre szamitottunk. Ezt koveti
sorban mind két populacidban ménel6allité mének (11,39 év importokkal, 11,47 év nélkiil).
Ezek utan a mént el6allitd anyak nemzedékkoze (10,15 importokkal, 10,35 nélkiil)
kovetkezik és a legrovidebb értéket a kancaeldallito anyak (9,90 importokkal, 10,13 nélkiil)
esetében kaptunk. Importokkal és nélkiile szignifikansan (p<0,01) hosszabb nemzedékkozt
szamitottunk az Gsszevont mén-utdéd (11,98 importokkal, 11,80 nélkiil) leszarmazasi
utakon, mint a kanca-utod (9,94 importokkal, 10,17 nélkiil) utakon. Ennek magyarazata az,
hogy a mének sokkal szigorubb szelektalason mennek at, ezaltal a nemzedékkdz értékek
hosszabbak, mint a kancak eseténben. Tovabba mindkét populacidoban szignifikdns
(p<0,01) kiilonbség igazolodott be a kdvetkezd leszarmazasi utak kozott: a méneldallitd
mének és a méneldallitd kancak, a méneloallitd mének és a kancael6allitdé kancak,
kancaelGallit6 mének és méneldallitdo kancak, valamint a kancael6allitd mének és

kancael6allito kancak kozott.

Alapité 6sok effektiv szama (fe), nem alapito 6sok effektiv szama (fa), alapité és alapito
6sok effektiv szamanak aranya (fa/fe), alapité 6sok genom ekvivalense (fg), alapit6 6s6k

genom ekvivalens értékének és az alapito 6sok effektiv szamanak aranya (fg/fe)

Az importok nélkiili teljes populdcidban az alapitd dsok szama 149, amit a vérfrissitéskeént
kezelheté importok nem tudtak megvaltoztatni. Az alapitd 0sok effektiv szama (fe) az
immigracid eldtt 21, utana 22-re novekedett. Az immigracio el6tti referencia allomany
alapitd 6seinek szama 105-r6l 106-ra és alapitdo 6sok effektiv szama (fe) 19-r61 23-ra
novekedett. Ezekbdl az értékekbdl arra kovetkeztethetiink, hogy csokkent a genetikai
diverzitds, mivel a referencia dllomanyban 23 (lengyel nélkiili 19) egyeddel ugyanaz a
genetikai diverzitas elérhetd, mint 106-tal (lengyel nélkiili 105). A teljes populacidt nézve
22 (lengyel nélkiili 21) egyeddel ugyan az a genetikai diverzitas érhet6 el, mint 149-cel. Az
immigracid hatasara a teljes populacional a nem alapitd 6sok szama, valamint nem alapito
6sok effektiv szama (fa) 133-rol 137-re és 18-r6l 20-ra ndvekedett. A referencia allomany
esetében szintén novekedést figyelhetiink meg a lengyel egyedek hatasara. A nem alapito
6s0k szama 62-r61 75-re és nem alapitd 6sok effektiv szama (fa) 14-r6l 15-re modosult. A
teljes populacio és a referencia allomany nem alapitd 6sok effektiv szamanak ¢és alapito

6sok effektiv szamanak aranya (fa/fe) 0,8571-r61 0,9090-re és 0,7384-r61 0,6521-re
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modosult a hét egyed hatasara. Ezen értékekbdl megallapithatd, hogy palacknyak hatas
érvényesiilt a populacioban. Az alapitd 6s6k genom ekvivalens értéke (fy) a referencia
allomany ¢és a teljes populdcionak az immigracio hatasara megvaltozott 4,778-r6l 5,757-re
€s 9,568-r01 9,478-ra. Ezen értékek (5,757 és 9,478) is igazoljak a populacidoban tortént
genetikai diverzitas csokkenését. Az alapitd 0sok genom ekvivalens értékének és az alapito
6s0k effektiv szamanak aranya (fg/fe) a teljes populacioban az immigracio kovetkeztében
0,4556-161 0,4308-ra és a referencia allomanyban 0,2514-r6l 0,2503-ra valtozott. Ezen
értekek aldtdmasztjak az dlloméanyban bekovetkezett genetikai sodrodast. Az immigracio
altal Gjabb, eddig még a magyar allomanybdl hianyzé 6sok keriiltek be, ezzel gazdagitva a

génkészletet, egyértelmii pozitiv hatdsa bebizonyosodott.

3.3 Az eurdépai allomany elemzése, szubpopulaciok (orszagok) kozotti

kapcsoltsag felmérése

Az anyag és modszer fejezetében leirt forrasok alapjan késziilt el Ausztria, Csehorszag,
Lengyelorszag, Magyarorszdg, Németorszag, Romania, Szlovakia hucul alloméanyanak
egyedeit tartalmazo adatbdzis. Ennek soran 9942 adatsor keriilt rogzitésre, amire a

tovabbiakban kelet-eurdpai adatbazis néven hivatkozunk.

Atlagos rokonsagi fok

Az atlagos rokonsagi fok 10,77 szazalékos értéke szintén nem kedvezd meértékii. A két

sz€lsoértek 0,01 és 17,93 szazalék.

Beltenyésztési egyiitthato

A kelet-eurdpai adatbazis allomanyaban szereplé egyedek 6,7 szazalékos (0 és 36,02
szazalék kozotti szE€lsoértékkel) beltenyésztési egyiitthatdja magasabb a vart beltenyésztési
egyltthatd 1,70 szazalékos értékénél. E sajnalatos tényt a fajtat képviseld egyedek nagy

szamanak (91,01 szazalék) beltenyészettsége is alatamasztja.

Pedigrételjesség

A kelet-ecuropai adatbazisban szereplé allomanyra haromféle pedigrételjesség értéket
szamitottunk. Ennek a mesterségesen képzett populacionak a teljes generacios ekvivalens
atlagos értéke 7,07 (0 és 10,48 sz¢élsd értékekkel). A kelet-europai adatbazis allomanyanak
Osszes egyedére nézve a maximalisan ismert nemzedékek szdmanak atlagos értéke 16,34

(0-23). A leghosszabb pedigrérészek 23 nemzedékig kovethetok, majd az alapitd 6sok
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kovetkeznek. A pedigrételjességre vonatkozo harmadik mutatd a teljes ismert 0si sorok
szama, aminek atlagos érték 4,16 (0-7). Az id6 el6rehaladtaval elmondhatd, hogy a
pedigrételjességek egyre hosszabbak és teljesebbek, ami a szdrmazdsok gondos
vezetésének koszonhetd ¢és ismerete az allattenyésztési kultiranak elengedhetetlen
velejaroja. Sajnalatos modon a Kiilondsen az 1. vilaghéboru id6szaka alatt sok szarmazasi
lap, tenyésztésre vonatkoz6 okmany sajnalatos modon elveszett, vagy megsemmisiilt, ami
aztan nehezitette a pontos szarmazasi utak leirasat €s a jelen kutatdinak a valdsdgosnal

kedvezdtlenebb szamitott eredményeket ad.

Effektiv populiciéméret (Ne)

A kelet-eurdpai adatbazist felépité allomany effektiv populacio (Ne) mérete 57,78. Ezen
érték meghaladja a génmeg6rzés tudomanya altal a fenntarthatosag érdekében kritikusnak
vélt 50-es effektiv populacidé nagysagot. Ennek alapjat az a tapasztalat és modellezés
képezi, ami szerint ekkora effektiv populacié mérettel elfogadhato szinten lehet tartani a

beltenyésztési koefficiens nemzedékenként ndvekvo értékét

Nemzedékkoz

Nemzedékkoz atlagos értéke 10,35 év. Leghosszabb nemzedékkozt a kancael6allito ménre
(11,42 év), kicsivel kevesebbet ménelballitd ménre (11,27 év) kaptuk. Sorban, majdnem
azonos értékkel koveti ezt a kancael6allitdo kancékra (9,28 év) és méneldallitdo kancakra
(9,27) vonatkoz6 szamérték. A kelet-eurdpai adatbazis allomanyanak 6sszevont mén utdd
(11,34) leszarmazasi uton szignifikansan (p<0,05) hosszabbat szamitottunk, mint a kanca
utéd (9,27) Osszevont Utra. Ennek magyarazata az, hogy a mének sokkal szigorubb
szelektalason mennek at, ezaltal a nemzedékkoz értékek hosszabbak, mint a kancak
eseténben. Szignifikans kiilonbséget (p<0,05) kaptunk a kovetkezé leszarmazasi utak
kozott: méneldallito mének és méneldallitdé kancak, méneloallitdé mének és kancaeloallitd
kancak, kancaeldallitd mének és méneldallitd kancak, valamint kancael6allito mének és

kancael6allito kancak.
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Alapité 6sok effektiv szama (fc), nem alapito 6sok effektiv szama (fa), nem alapito és
alapito 6sok effektiv szamanak aranya (fa/fe), alapité 6s6k genom ekvivalense (fy),

alapito 0sok genom ekvivalens értékének és az alapito 6sok effektiv szamanak aranya

(fo/fe)

Az alapito 6sok szama 219 és az alapitd 0sok effektiv szama (fe) 28. A nem alapitd 6s6k
szdma 222 ¢és a nem alapito 6sok effektiv szdma 22. A nem alapitd 6sok €s az alapitd 6sok
effektiv szamanak hanyadosabodl kapott (fa/fe) 0,7857 érték alatamasztja az idék folyaman
sajnalatosan érvényesiild palacknyak hatas tényét. (az alapitd 6sok effektiv szama nagyobb
volt, mint a nem alapitd 6sok szama). Az alapitdé 6sok genom ekvivalens értéke (fg) 9,28.
A genetikai diverzitds csokkenését aldtdmasztja az is, hogy az alapitd 6sok genom
ekvivalens értéke kevesebb, mint az alapitdé és nem alapitd 6sok effektiv szama. Az
alpopulaciokban (orszagokban) eltér6 értékeket kaptuk, amelyek a kovetkezok: Csehorszag
7,63; Szlovakia 7,12; Romania 6,65; Lengyelorszag 6,25; Magyarorszag 6,14; Ausztria
5,88; Németorszag 4,35. Az alapitdé 6sok genom ekvivalens értékének €s az alapitd dsok
effektiv szamanak aranya (fg/fe) 0,331. A kapott érték bizonyitja a populacioban

bekovetkezett genetikai sodrodast.
Genetikai tavolsag

Nei-féle genetikai tavolsag

A kelet-curdpai adatbazis allomanyaban 1év6 egyedekre vonatkozoan a Nei-féle genetikai
tavolsagra 0,023426-os értéket kaptunk. Ez a szamlényegében a nulldhoz kozelit.
Szakmailag ez annyit jelent, hogy az allélgyakorisdgban sok az azonossdg, ami a
heterozigotak kevés szamara utal.

Az orszagok kozotti tavolsagot grafikusan is abrazoltuk (1. abra). Az abra szinskaldjan a
vilagos szin az egymashoz kozeliséget, a sotétebb a nagyobb genetikai tavolsagot jeloli.
Genetikailag két legkozelibb allomény a cseh és a szlovéak. Erre torténelmi magyarazat van,
hiszen a két nemzet kdzel 70 évig egy orszagot jelentett, igy a tenyésztésre kozos bazis volt
jellemzd. A két nemzet kiilon orszagga valasa kovetkeztében eldallo nemzeti sajatossagok
nem érzékeltetik még a hatdsukat, masrészt a HIF 1992-es alapitisa oOta az alapitod
orszagokban egyeztetett tenyésztéspolitika folyik.

Ugyancsak kicsi a genetikai tavolsag az osztrak és a lengyel populacié kozott. Bar Lucsina
¢s a lucsinai tenyészet a Csaszari és Kiralyi (K. u. k) hadsereg iranyitasa alatt volt és az 1.

vilaghaboru harcai eldl a csaszarvarosba (Kottingbrunnba) menekitették az allomanyt, am
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az Osztrak-Magyar Monarchia utdodallamai koziil Ausztria nem tartott meg tenyészanyagot
az eredeti allomanybol. Mig az utdédallamokban (Ausztria kivételével) 100 év 6ta folyik a
hucul fajta tenyésztése, Ausztridban 1ényegében 1992-ben indult el Gjra, elsdsorban lengyel
eredetli tenyészanyaggal. A 2000-es évektdl magyar tenyésztok kozvetitésével mar
Lucsinardl szarmazo allomany is keriilt ide, de ez nem tudta megvaltoztatni a lengyel
allomannyal vald szoros genetikai kapcsolatot.

Igen kicsi a genetikai tdvolsag a magyar és a roman allomany kozott. Ez tapasztalati uton
ismert volt, de immar tudomanyos kimutatast is nyert ez. Az 1990-es évek oOta szinte
folyamatos a Lucsinardl érkezd import. Ennek segitségével sikeriilt a magyarorszagi
alloményban a kancacsalddok és a méntorzsek szamat gyarapitani, ezzel a magyar
allomany genetikai diverzitasat ugy novelni, hogy a fajtafenntartds soran genetikai okbol
nehézsége ne legyen a fajtafenntartasért felelds tenyésztoszervezetnek.

A lengyel és a roman tenyészanyag kozott a legnagyobb a genetikai tavolsag. Ausztria
kivételével a hucul lovat tenyésztd tobbi orszdg allomanya tavolabb all a lengyel
allomanytol, mint barmelymas 6sszehasonlitas. Igaz, hogy a lengyel dllomanyba idénként
keriilt Lucsinardl tenyészanyag, de az orszag allomanyanak nagysagéaban 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 kdzott.
Németorszagban nem jelentds a tenyésztok kore, inkabb hasznaljak és nem tenyésztik a
hucul lovat. Allomanyuk genetikai Gsszetételét vizsgalva szembetiing, hogy kozel allnak
lengyelorszagi, az ausztriai, a szlovakiai, a magyarorszagi allomanyhoz és allomanyszinten

minden mas orszag allomanyatdl genetikai értelemben tavol allnak.
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1. dbra: Nei-féle genetikai tavolsag értékelés a Kiilonboz6 orszagok allomanya

(alpopulaciok) kozott
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Wright féle F statisztika

A kelet-europai adatbazisban szereplé ldéallomany és a kutatasban szereplé orszagok
allomanya kozotti és az egyedek kozotti differencidltsagot F statisztika segitségével is
meghataroztuk. Az alpopuléaciok (az egyes orszagok allomanya) kozotti valtozatossagra
(FsT) 0,02476-0s értéket kaptunk. Az eredmény a nullahoz kozelit és 0,05-nél kevesebb
értéket vesz fel, igy elmondhat6, hogy csekély mértékii differencialtsag mutathato ki az
alpopulaciok kozott. A teljes adatbazis valtozatossagara (Fir) 0,01393 értéket szamitottunk.
A szam pozitiv adattartomanya a heterozigozitas mérsékelt voltara (beltenyésztettséget is
feltételezve), tovabba a fajtan beliili kismértékli elszigeteltségre/fragmentéciora utal. Az
alpopulacion beliili, vagyis az egyedek kozotti valtozatossagra (Fis) - 0,01110-et kaptunk.
A mutato negativ tartomanyba esése a heterozigotak tobbletére utal, ami azt jelenti, hogy
az egyedek kozotti valos heterozigota gyakorisdga nagyobb volt, mint ahogyan azt a Hardy-

Weinberg egyenstly alapjan varni lehetne.
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2. abra: Az orszagok (alpopulaciok) kozotti genetikai tavolsagok F statisztikaval

szamolva (FsT)

Color Key

-

0 0.005 001 0.015
Value

CSEHORSZAG
SZLOVAKIA
NEMETORSZAG
LENGYELORSZAG
AUSZTRIA
ROMANIA
MAGYARORSZAG

ROMANIA
AUSZTRIA
LENGYELORSZAG
NEMETORSZAG
SZLOVAKIA
CSEHORSZAG

<
(7]
(18
@]
(18
<
>
Q
-:1:
=

Az orszadgok kozotti genetikai tavolsagokokat F statisztika (Fst) alapjan grafikusan is
abrazoltuk (2. 4dbra). Az legnagyobb differencialédast Romania és Csehorszag, valamit
Roménia ¢és Lengyelorszag kozott kaptunk. Nagyobb mértékli a differencialodas
Csehorszag és Magyarorszdg, Romania és Szlovakia, Németorszag és Ausztria kdzott. A
differencialodas alacsonyabb szintjét lathatjuk Szlovéakia és Csehorszag kozott (amire a
koz6s mult ad magyarazatot), valamint Ausztria és Szlovakia kozott. A német allomanyban
a legkisebb a differencialédas mértéke, amit a kisebb méretii populacié indokol, egyben
utalas az importoktol vald elkiiloniilés hianyara (a sajat tenyésztésii nemzedékek szdma
kevés) A kapott értékek (0,002 és 0,117 kozotti) enyhe differencialddasi szintet mutatnak.
A 0,05-0s hatarértektdl elmaradnak el, hiszen a legnagyobb érték is 0,017.

Az egyes orszagokban talalhaté hucul l6fajta kancacsaladjainak és méntorzseinek
osszehasonlitasa

A vizsgilati dllomany a nemzedékkoz atlagos értékének (10,35 év) masfélszerese alapjan

(15,25 év) kertilt kijelolésre. Ez azt jelenti, hogy a vizsgalti idGintervallum 2000 és 2016
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kozott idore terjedt, a vizsgalati allomany az ebben az iddintervallumban sziiletett

egyedekre vonatkozott. Az orszagonkénti allomanyok eltérésének szemléltetésére

tablazatokat alkalmaztunk.

Kancacsaladok vizsgalata

A vizsgalati iddszakban megjelent kancacsaladok szama Osszesen 42, melyeket a 1.

tablazatban foglaltunk ossze.

1. tablazat

Kancacsaladok szazalékos megoszlasa orszagonként

Kancacsalad | Csehorszag | Ausztria | Szlovakia | Romania | Németorszag | Magyarorszag | Lengyelorszag
1 Panca 0,46% 3,51% 0,86% 8,11% 2,90% 0,45%
108 Morza 2,76%

11 Rotunda 1,38% 0,88% 3,94% 10,81% 3,14%

11 Zuza 2,30%

111 Rumina 6,91%

12 Sarata 0,46% 11,40% 12,16% 55,81% 14,17%

17 Aglaia 2,76% 1,75% 4,97% 9,46% 1,16% 3,37%
18 Barna 4,61%

19 Kavka 0,92% 2,74%

2 Lucina 1,84% 3,51% 4,05% 1,39%

2 Ritka 0,46% 0,07%
23 Klapta 6,45%

3 Tatarca 0,35%

39 Franca 0,46% 0,68% 0,28%
4 Kitca 1,38% 9,65% 0,51% 40,54% 6,98% 14,29% 0,55%
48 Mulica 0,92% 2,23%

5 Plosca 0,88% 4,05% 1,39%

70 Sekacka 6,91% 0,34% 0,35%

71 Roza 0,41%
825 Agla 15,21% 0,88% | 17,81% 2,70% 4,65% 0,14%
84 Hurka 1,84%

84 Polonia 4,15% 20,18% | 14,73% 2,33% 18,00%
86

Deremoxa 7,02% 2,57% 8,11% 9,30% 6,16%

862 Dagmar | 17,05% 1,54% 4,65%

882 Gelnica 3,69% 2,63% 8,73% 8,13%

90

Machocha 0,88% 13,18% 0,45%
Agatka 4,65% 7,54%
Arvicska 0,34% 26,48%

Aspirans 1,75% 0,34% 19,51% 0,03%
Bajkalka 4,39% 0,17% 5,02%
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Kancacsalad | Csehorszag | Ausztria | Szlovakia | Romania | Németorszag | Magyarorszag | Lengyelorszag
Bukovina 10,60% 0,88% 19,35% 6,98% 0,12% 0,03%
Czeremcha 2,63% 3,30%
Jagoda 0,88% 2,33% 4,54%
Laliszka 11,40% 6,47%
Nakoneczna 0,92% 7,89% 0,51% 4,47%
Reda 2,10%
Szroczka 2,76% 1,75% 4,45% 6,88%
Valuta 2,76% 2,33%

Wolga 0,88% 10,77%
Wrona 3,51% 0,12% 4,96%
Wydra 0,88% 0,35% 18,38%
Zyrka 1,79%
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, ezekbdl egy
kivételével (825 Agla) mind lucsinai szarmazasu csalad. A 4 Kitca kozel felét, 40,54%-at
teszi ki az allomanynak. Tovabbi jelentds csaladok a 12 Sarata (12,16%), a 11 Rotunda
(10,81%) és a 17 Aglaia (9,46%). A négy kancacsalad ivadéka a teljes allomanyt 72,97

szazalékban uralja.

Lengyelorszag

Lengyelorszagban a HIF altal elfogadott 42 kancacsaladbol 23 kancacsaladdal (1 Panca, 17
Aglaia, 2 Ritka, 39 Franca, 4 Kitca, 71 Roza, 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
donto része lengyel eredetii. Kiemelkedden magas hanyadban van jelen a Wydra (18,38%)
(érdekes modon ezt, a Wolga és Wrona csaladokat magyar alapitd dsre vezetik vissza) és
84 Polonia kancacsalad (18%) is. A tobbi lengyel eredetii kancacsalad az alabbiak szerint
koveti egymast: Wolga (10,77%), Agatka (7,54%), Szroczka (6,88%) és a Laliszka
(6,47%). A hat kancacsalad 68,04 szazalékat teszi ki az egésznek.

Magyarorszag
A HIF éltal elfogadott 42 kancacsaladbol a magyarorszagi hucul 16allomanyban 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
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kevesebb a tobbi orszag allomanyahoz képest, ugyanakkor tekintélyes szam, a fajta hazai
tenyésztéstorténetét. A II. vilaghabort szétzilalta az allomanyt, a megmentett egyedekbol
kettd terebélyesedett ki, azt is el kellett fogadtatni a HIF tenyésztd bizottsagaval. Ennek
megtorténte utdn nagy erdfeszitéseket tett a hazai tenyésztdszervezet a diverzitas
novelésére, a kancacsaladok szaméanak gyarapitasara. Igy aztan nem meglepetésszerii, hogy
a magyar hucul 16allomanyban két magyar eredetii kancacsalad képviseldi szinte uraljak az
allomanyt. Az Arvacska nevii kancacsalad 26,48%, az Aspirans nevil 19,51%-ot képvisel
az egészen beliil. Igen jelentds az aranya a lucsinai eredetii a 4 Kitca (14,29%), a 12 Sarata
(14,17%) és a 86 Deremoxa (6,16%) alapitok altal képviselt kancacsaladoknak.
Szamottevé a szlovakiai tenyésztésbdl szarmazo 882 Gelnica (8,13%). A megnevezett 6

kancacsalad 88,74 szazalékkal uralja a magyar tenyésztést.

Szlovdkia

Szlovékia sok kancacsaladdal tenyészt. A nala megtalalhato 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 eredetiiek terebélyesebbek. Ide
sorolhat6 a Bukovina (19,35%), a 825 Agla (17,81%), a 90 Machocha (13,18%) és a 882
Gelnica (8,73%) kancacsalad. Leszarmazotti 1étszam tekintetében ezeket a lengyel eredetii
84 Polonia (14,73%) koveti. Szlovakia kancacsaladjainak 73,8 szazalékat fedi le az

elozbéekben felsorolt 6t csalad.

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 Dagmar,
882 Gelnica, Bukovina, Nakoneczna, Szroczka, Valuta) Csehorszadgban tenyésztenek. Az
Ot legnagyobb létszammal rendelkez6 kancacsalad a 862 Dagmar 17,05%, 825 Agla
15,21%, Bukovina 10,60%, 70 Sekacka és 111 Rumnia 6,91%. Ezek a teljes allomany
56,68 szazalékat teszik ki. A felsorolt kancacsaladok szlovak szarmazasuak, amire a két

orszag torténelmi multja kell6 magyarazatot ad.
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Ausztria

Ausztridban a hucul fajat tenyésztd orszagokban eléforduld kancacsalddoknak kicsivel
tobb mint a fele, 23 kancacsalad allt tenyésztésben a vizsgalati fazisban. Ezek a kovetkezok:
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 ¢s Wydra. A hét
orszagban fellelhetd6 kancacsalddok koziil legtobb egyeddel, ebbdl kovetkezden
szazalékosan kifejezve a legnagyobb aranyban a lengyel eredetii 84 Polonia (20,18%)
csalad képviseli magat. Koveti ezt a 12 Sarata (roman) ¢és Laliszka (lengyel) 11,4
szazalékkal, majd a Nakoneczna (lengyel) (7,89%) és a 86 Deremoxa (7,02%) (roman).

Ezen 5 kancacsalad az egyedek az el6fordulasanak 57,89 szazalék at teszi ki.

Németorszag

Németorszag késoéi bekapcsolodésa 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 elsdsorban a lengyelektdl vasaroltak, amire ez a
tudomanyos vizsgalat racafolt. A romaniai eredetli 12 Sarata kancacsalad a teljes allomany
genetikai variabilitasanak 55,8 szazalékért felelds. Koveti a rangsorban a szintén roman
szarmazasu 86 Deremoxa (9,30%). A t6bbi nyolc kancacsaladnak néhany egyede van

Németorszagban.

Legveszélyeztetettebb kancacsaladok

2. tablazatban 6sszefoglaltuk a kelet-eurdpai adatbazis allomanyaban szerepeltetett, 2000-
2016 kozotti vizsgalati idészakaban megjelent kancacsaladok szézalékos részesedéseit. A
tablazatbol kideriil, melyek a legveszélyeztetettebb kancacsaladok. A legritkabb
kancacsaladok (részesedésiik egy szazal€k alatti) a vizsgalt idészakban: 2 Ritka, 3 Tatarca,
84 Hurka, 11 Zuza, 108 Morza, Valuta, 18 Barna, 71 Réza, 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 dllomannyal Lengyelorszag rendelkezik, mely a

csaladok szazalékos eloszlasaban is megjelenik.
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2. tdbldzat

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

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

A HIF altal elfogadott 42 kancacsaladbdl a 4 Kitca, mindegyik HIF tagorszagban eléfordul.
Hat orszagban tenyésztik az 1 Panca, a 17 Aglaia, a 825 Agla, a Bukovina csalddokat. Csak
Csehorszagban van jelen a 108 Morza, a 11 Zuza, a 111 Rumina, a 18 Barna ¢s a 84 Hurka
csaladok. Csak Magyarorszdgon fordul méar el6 a 3 Tatarca kancacsalad és
Lengyelorszagnak is van egy kiilonlegessége a Zyrka kancacsalad. Jellemzéen mindegyik
HIF tagorszagban a tenyészkanca allomany félét 4-6 kancacsalad tagjai teszik ki. Az is
torvényszerl, hogy a hosszabb tenyésztésmulti orszdgokban az adott orszagokbol kikertilt

alapitok leszarmazottjai nagy jelentdséggel birnak.

A fajta méntorzseinek vizsgalata

A 2000-2016 id6étavra vonatkoztatva elvégzett kutatasban a fajta valamennyi torzsalapitoja
(3. tablazat) (Hroby (1895), Goral (1898), Gurgul (1927), Ousor (1929), Polan (1929),
Pietrosu (1930) és Prislop (1932)) a leszarmazottak képében megjelent.
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3. tablazat

Méntorzsek szazalékos megoszlasa orszagonként

Méntorzsek | Csehorszag | Ausztria | Szlovakia | Romania | Németorszag | Magyarorszag | Lengyelorszag
Goral 40,25% 39,47% | 22,82% | 4,76% 29,55% 21,38% 20,91%
Gurgul 21,16% 12,28% | 22,99% 63,64% 1,03% 23,16%
Hroby 9,54% 7,89% | 31,20% | 23,81% 36,55% 23,50%
Ousor 24,07% 4,39% | 14,12% | 25,00% 4,55% 15,63% 10,32%
Pietrosu 1,24% 13,16% 29,76% 7,59% 14,92%
Polan 5,26% 8,85% 3,75%
Prislop 3,73% 1754% | 8,87% 16,67% 2,27T% 8,97% 3,44%
Romania

Romanidban mindossze 5 torzs volt jelen. Legnagyobb részesedést a Pietrosu 29,76
szazaléka tette ki. Kozel azonos szazalékkal az Ousor (25,00%) és a Hroby (23,81%), majd
Prislop (16,67%) kovette a sorban.

Lengyelorszag

Mind a hét torzs egyedeivel tenyészt Lengyelorszag, azonban hiarom torzs leszarmazottjai
lefedik a ménpark kozel 70 szazalékat (Hroby 23,50%, Gurgul 23,16%, Goral 20,91%). A
Gurgul to6rzson beliil igen nagy képviselettel van jelen a 1977-ben sziiletett Gurgul Jasmin
nevii mén fedezomén ivadékcsoportja, beleértve az unokékat és a dédunokakat is. A
Pietrosu leszarmazottak 14,92 szézalékot tesznek ki a ménparkon beliil és 10,32 szazalék

részesedési aranya az Ousor leszarmazottaknak.

Magyarorszag

Magyarorszagon mind a hét méntorzs megtalalhato volt a vizsgalt idészakban. Legnagyobb
aranyt képviselt a Hroby (36,55%). Sorban kovette a Goral 21,38%-kal, majd 15,63%-kal
az Ousor kovetkezett. Kozel azonos aranyban jelentek meg egyedei a Prislop (8,97%), a
Polan (8,85%) és a Pietrosu (7,59%) torzseknek. K6zottiik érdemi kiilonbséget nem lehetett
kimutatni. A Gurgul térzsnek hossz idon at minddssze egy fedezomén leszarmazottja volt

az orszagban.
Szlovdkia

Szlovakiaban ugyancsak 5 torzsalapitd mén leszarmazottait tartotta tenyésztésben a

vizsgalt iddintervallumban. Legnagyobb mértékben a Hroby (31,20%), majdnem azonos
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mennyiséggel a Gurgul (22,99%) és a Goral (22,82%) jelent meg. Az Ousor 14,12%-kal és
a Prislop 8,87%-kal volt jelen.

Csehorszag

Csehorszagban a Polan kivételével mindegyik torzs megjelent a tenyésztésben. A legtobb
egyedet szintén a Goral nevil alapitomén leszarmazottjai jelentik (40,25%). Az Ousor
(24,07%) és a Gurgul (21,16%) torzsek kozel azonos aranyban vannak jelen. Nem
elhanyagolhat6 a Hroby torzs képviselete sem (9,54%). Pietrosu torzs csupan 1,24%-kal

részesedik a teljes alloméanybol.

Ausztria

Ausztridban mind a hét tdrzs ménjeivel tenyésztenek. A leggyakoribb a Goral torzs (kozel
40%), majd a Gurgul (17,54%), a Prislop (12,28%) és végiil a Hroby (7,89%). Az Ousor
(4,36%) torzsbéli mének szama a legkevesebb, de a Polan is minddssze 5,26%-kal van

jelen.

Németorszag

Nem irhato a véletlen szamldjara, hogy Németorszagban a hét torzsbdl csupan négy jelent
meg a vizsgalati id0szakban és ebbdl tobb mint a feléért, 63,64%-¢ért egyetlen torzs a
Gurgul felelés. A Gurgul mellet még a Goral jelentds (29,55%) és akar alarendeltnek is
lehet tekinteni az Ousor (4,55%) és a Prislop (2,27%) szerepét a tenyésztésben. Nem

kétséges viszont, hogy a teljes allomany genetikai sokféleségéhez hozzajarulnak.

Legveszélyeztetettebb méntorzsek

Az Osszesitett adatok alapjan a legkevesebb egyeddel, 4,23 szazalékos részesedéssel a
Prislop torzs jelent meg, ezzel a legritkdbb 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 szdzalék) torzseknek. Legtobb egyeddel a Hroby torzs

képviseltette magat, 6sszesen 30,85 szdzalékkal, kozel egyharmad részesedéssel.

Ausztridban, Magyarorszagban ¢és Lengyelorszdgban, mind a hét torzs képviseldi
el6fordultak. Csehorszagban a Polan torzs kivételével hat torzs kapott szerepet az adatbazis

tanusaga szerint, ravetitve a vizsgalt idészakra. Szlovéakiaban Pietrosu és Polan torzsek,
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mig Romaniaban a Gurgul és Polan torzsek egyedi nem jelentek meg. A kislétszammal
rendelkez6 Németorszagban a Goral, Gurgul, Ousor és Prislop torzsek képviseltették
magukat. A hét orszdgban Gsszesen a Hroby torzs a legjellemzdbb, fele annyi egyeddel
Goral, Polan és Gurgul torzsek kdvetik. Majd az Ousor, Pietrosu és legkevesebbel a Prislop

torzs jelent meg.
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4 Uj tudomanyos eredmények

1. A magyar allomany genetikai diverzitasanak valtozasa nem szerencsésen alakul,
mert a 2002-2016 kozotti idOintervallumban az alloméany atlagos rokonsagi foka
11,17 szézalékrol 12,67 szazalékra szignifikansan (p<0,01) ndvekedett és az atlagos
beltenyésztettségi értéke 6,21 szazalékrol 7,18 szazalékra (p=0,075) mddosult. Az
alapitd 6sok effektiv szama 26-rol 23-ra csokkent, a nem alapité 0sok effektiv
szdma 15-r6l 16-ra nétt. Ez az eredmény aldtdmasztja a palacknyak hatas
bekovetkezését, s nem lehet kétségbe vonni a genetikai sodrodast.

Kedvezd, hogy szignifikansan novekedett (p<0,01) a nemzedékkodz 9,98 évrdl
10,99 évre, ami id6tavlatban €s nem allatnemzedékekben kitolja a fajtafenntartas

sikerességét.

2. A magyarorszagi hucul dllomanyba bekeriilt hét lengyel szarmazasa egyeddel addig
még hidnyzd 6sok (és alapitdé 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 megndvelte a torzsek €s a kancacsaladok

kozotti Nei-féle genetikai tavolsagokat.

3. A kutatasbol kideriilt, hogy a kelet-europai allomanyban 1évé egyedeknek a
kivanatosnal nagyobb az atlagos rokonsagi foka, valamint a beltenyésztési
egylitthatoja. Nem alapitd 6sok effektiv szaménak és alapitdo 6sok effektiv
szamanak aranya alatdmasztotta bekovetkezett palacknyak hatast. A genetikai

diverzitas csOkkenését az alapitdo 6sok genom ekvivalense bizonyitotta.

4. Reményt ad a fajta effektiv populacido mérete, mert a kritikussadg szempontjabol az
elméleti hatarnal kedvezébb az értéke (57,78). Az orszagok allomanya kozott
kismértékli a Nei-féle genetikai tavolsag. Az F statisztika arra utal, hogy az
egykoron egy tenyésztdi kozpontbdl 1étrejovd tenyészetek 100 évet kdvetden is
szoros genetikai rokonsdgban maradtak. Az orszdgok allomanya kozott csekély

diverzitas.
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5.

Csupéan 4-6 kancacsalad uralja az alloméanyok tobb mint felét. Egyes kancacsaladok
csak egy-egy orszagban, mig masok a fajtit tenyésztd Osszes orszagban
eléfordulnak. A vizsgalt idoszak leginkabb veszélyeztetett kancacsalddjai a 2 Ritka,
3 Tatarca, 84 Hurka, 11 Zuza, 108 Morza, Valuta, 18 Barna, 71 Roza, 39 Franca,
23 Klapta, 111 Rumina, 48 Mulica, 5 Plosca, 19 Kavka, 70 Sekacka és 2 Lucina.

A fajta hét méntorzse csak Lengyelorszagban, Magyarorszagon és Ausztridban

talalhato meg. Legkisebb létszamban a Prislop és a Pietrosu méntdrzs fordul eld.

5 Gyakorlatban alkalmazhat6 eredmények
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1.

Az elkésziilt munka segitséget ad a magyarorszagi hucul 16allomany tenyésztési
programjanak kidolgozdsahoz, illetve a meglévd tenyésztési program tudatos
moédositasdhoz. A kutatasbol megismert magas beltenyésztési koefficienssel
jellemezhetd egyedek célparositassal torténd szaporitasa, lehetdvé teszi az

allomany beltenyésztési egyiitthaté novekedésének lassitasat.

Az orszagok (tenyészetek) kozotti Nei-féle genetikai szdmitdsaink eredményei
segitséget adnak a migracio irdnyanak meghatarozasdhoz. A kancacsaladok és
méntorzsek helyzetének pontos felmérése céltudatossa teszi a tenyészallatcseréket,
vagy egyszerllen csak az immigraciot. A fajtafenntartasért felelds
tenyésztdszervezet szdmara egyértelmiivé valt, milyen intézkedésekkel tudja

megvaldsitani az idOben kifejezett hosszl fajtafenntartast.

A genetikai diverzitas novelésének érdekében minél tobb kancacsalad és méntorzs
felallitasa sziikséges. A kutatdmunka soran kideriilt, melyik hucul lovat tenyészto
orszag tud mas orszagban ritkanak szamitdo kancacsalad (de méntdrzs is)

népesedésének noveléséhez hozzajarulni.

A nemzedékvaltasok  kimutatdsa felhivja a fajtafenntartasért felelds
tenyésztOszervezetek figyelmét a rovid idejii nemzedékvaltdsokra, egyben arra,
hogy e vonatkozasban jelentOs tartalékkal rendelkeznek. Ha e kutatasi eredmény
figyelembevételével okszeriien tenyésztenek és kitoljak a nemzedékvaltasok idejét,

egységnyi idore vetitve csokkenthetik a genetikai diverzitas csokkenésének titemét.
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