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Bevezetés

Az éllattenyésztésnek a feladata, hogy az emberek allatokra alapozott igényeit és sziikségleteit
kielégitse, ezért szlikséges, hogy nagy genetikai értékli Allomanyokat hozzon létre és fenntartsa
(BODO, 2011). A kiilonbozd 16fajtak kialakulasat is mas-mas emberi igények indokoltak. Az
1900-as évek elsd harmadaig a l6fajtak a hadviselést szolgaltak, kevés fajta volt, ami mas igény
miatt jott 1étre (MIHOK, 2014).

Mara a 16 megkozelitése és hasznalata megvaltozott, nem lat el hadaszati feladatokat,
hasznalatat a gépesités kiszoritotta a mezdgazdasagbol, valamint a személy- és aruszallitasbol.
Gazdasagi haszonallatbol tarsallatta valt a szabadidé sportban (BODO — HECKER, 2013).

A magyar hidegvérli bar a XX. szazad kozepén valt elismert fajtava, a parasztsag gazdasagi
lova volt. A dunantili parasztemberek hasznalata alakitotta a mai fajta 6sét. Nyugodt
vérmérséklete, konnyli kezelhetdsége ¢és igénytelensége kedvelt volt a munkaban. Ezen
értekmérd tulajdonsdgai miatt a mostani hobbi lovagléas, lotartds remek lovava valhat. A
fajtanak 0j célkozonsége is lenne ezzel.

A 32/2004. (IV. 19.) orszaggyiilési hatarozat — a védett 6shonos vagy veszélyeztetett, magas
genetikai értéket képviseld tenyésztett magyar allatfajtdk nemzeti kinccsé nyilvanitasarol — tobb
dshonos fajta mellett a magyar hidegvérii 16fajtat is nemzeti kinccsé nyilvanitotta.

A magyar hidegvéri 1954-ben valt elismert fajtava. Jelenleg, az 1989-ben alapult Magyar
Hidegveéri Lotenyésztd Orszagos Egyesiilet keretében folytatjak a fajtafenntartd, nemesitd
munkat. 2023-ban 217 mén rendelkezett tenyésztési engedéllyel. Az utobbi években az alapitd
genealogiai vonalakhoz tartoz6 fedezémének szama nétt, a par éve még veszélybe 1évo Belga-
22-es vonalban 8 egyed van, a Péterhida ménvonalban 5. A genetikai sokféleség megtartasa
miatt egyik ménvonalat se lehet hagyni eltlinni. Génmegdrzési szempontbdl fontos a kiilonb6zo
vonalak kdzel azonos aranyu hasznélata, mert egy-egy vonal eldtérbe keriilése a genetikai
variancia csokkenését, hosszabb tavon a beltenyésztés novekedését is magaval hozza. Ebben az
esetben akdr az identitdsvesztés ténye is fennall. Magyarorszag dshonos 16fajtai kis 1étszamu
allomanyok, ezért a beltenyésztettség €s a fajtadk mindségi romlasa fokozottan fenyegeti Oket.
A kancaallomany nem volt eziddig kancacsalddokba sorolva, ez a feladat is megoldodni latszik

(OLAH et al., 2024).



1. Témafelvetés

,»A sok ismeretlen dunantili parasztember emlékének, akik fél évszazadon at csendes harcot
vivtak a gazdasagi 10 terjedéséért. Kiizdelmiik eredménye, hogy par évtizede a hidegvéri 16
tenyésztése altalanos tenyésztési szabadsagot kapott (MIHOK, 2017, p.2).”

A magyar hidegvérii szerepe a nyugati orszagrész lotenyésztésében a XIX. szédzad végétol
meghatarozo6 volt. A fuvarosok nori és pinzgaui lovakat hoztak be vagy a melegvérii kancéikat
nehezebb tipusi ménekkel fedeztették. 1913-ban elséként Vas megyében engedélyezték a
hidegvérli lovak tenyésztését. Tobb nagybirtoknak is volt hidegvérli ménese, biztositva
maguknak az igaer6t. Tenyészkorzeti kotottségek nem vonatkoztak ezekre a birtokokra. 1925-
tol tenyészto egyesiiletek alakultak, ahol helyi jellegii hidegvér(i lovat tenyésztettek. A fajta
nagy igaereje miatt kedvelt volt a II. vilaghabort utan és a mezdgazdasagban is. Mara a szerepe
megvaltozott, az egyedek szama csokkent. Sajnos a torzskonyvek sok helyrél elvesztek, illetve
volt id6 mikor nem a tudatos tenyé€sztés volt a f6 cél. A 2000-es évek elején elmondhatd volt,
hogy az orszagos koztenyésztésben minden 4. kancat hidegvéri ménnel fedeztettek (MIHOK—
PATAKI, 2003). Ez a fajta tenyésztésének és génmegdrzésének nem hasznalt.

A génmeg0rzés mellett szdmos kulturalis és szakmai érv 4ll. Igaz, 6shonos 16fajtaink kdzott
egyik legnagyobb egyedszamu ¢€s kancaszadmu populacié, de a magyar parasztsag ,,alkotta”, a
torténelmiink része. Esztétikai €s néprajzi értékeket hordoznak, a ménesek a lovasturizmus
részei. Szakmai érvekhez felsorolhato, hogy elére nem lathato, hogy az adott fajta mely értéket,

tulajdonsagai lesznek hasznosak. A betegségeknek jobban ellendll6 fajta, lehetséges génforras.

A kutatas célkitlizései:

* A magyar hidegvérii lo6fajta populacidogenetikai vizsgélata a pedigréelemzés
modszereivel.

» Az genetikai diverzitdsanak meghatarozasa. A mai populaciora legnagyobb hatést
gyakorld egyedek ¢€s a genetikai variabilitashoz valdé hozzéjarulasuk aranyanak
megallapitasa.

* A Dbeltenyésztettség felmérése 4allomany szinten kiilonféle szamitasi moda

beltenyésztési egyiitthatokkal.



2. Szakirodalmi attekintés

2.1 A magyar hidegvéri lofajta

Nyugatrol szarmazd, nehezebb tipust lovak valdsziniileg az Arpad-haz idején és késébb is
kertilhettek hazankba az egyes hadjaratok, illetve kiralyi kiildottségek kiséréiként, de
jelentésebb mérvii elterjedésiik az 1880-as évekre teheté (BODO, 1992). A német kaltbliiter
kifejezés tiikorforditasaval hidegvériinek nevezték el, a tipus vérmérsékletére utalva (PATAKI,
2001).

Zala, Vas és Sopron megyékbol a meginduld szekerezo kereskedelem Bécs €s a kozeli osztrak
tartomanyokat érintette. Ehhez erds, igénytelen és konnyen kezelhetd lovakra volt sziikség. A
nyugat-magyarorszagi fuvarosok szivesen hoztdk be a néri és pinzgaui lovakat vagy a
melegvérii kancaikat nehezebb tipusii ménekkel fedeztették. A katonai ellenallasok ellenére a
gazdak elérték, hogy 1868-ban Vas és Zala megye méntelepeire hidegvérli mének lettek
felallitva. Az 1800-as évek végén a hataron két tdjfajta alakult ki: nyugatra a nagyobb,
tomegesebb pinkafdi, mig a Horvatorszag melletti teriileteken az alacsonyabb ¢&s
mozgékonyabb murakézi (MHLOE, 2022). Baranya megyében a németajku lakossag
letelepedésével a nehezebb, ardenni jellegii hidegvértiek terjedtek el, Somogy megyében pedig
olyan gazdasagi 16 eldallitasa volt a cél, amely a statusz és a gazdaszati igényeknek megfelelt,
emellett erds, kitartd gazdasagi fogatlo is volt. A kiilonbozo fajtak, tipusok rendszertelen
felhasznaldsa és esetleges keresztezése miatt az 4llomany meglehetdsen vegyes, heterogén
képet mutatott (PATAKI, 2001).

A népies tenyésztés kialakulasa mellett tobb nagybirtok is hidegvérii ménest alapitott, az igaslo
sziikségletiik biztositdsara. Ezekre a tenyészkorzeti kotottségek nem vonatkoztak, az
okorfogatok kivaltasdra hidegvérli lovakat is tenyésztettek. A maganbirtokok mellett
kimondottan gazdasagi 16 tenyészcéllal a Kisbéri Magyar Kiralyi Allami Ménesbirtok 1859-
ben hidegvérii ménest alapitott, 1866-t6l 80 hidegvérii jellegli kancéaval igésld teny€sztést
folytatott. Clydesdale-i, majd norfolki méneket hoztak, végiil az ardenni fajtaju Bottom és
Philipp nevii mének hoztdk meg a sikert. Kisbér mellett a Babolnai Allami Ménesbirtoknak is
volt hidegvérii tenyészete (KASSANIN et al., 2017). Kisbér 1881-ben, 1896-ban és 1897-ben
ardenni kancéakat és méneket importalt, ezzel egy 60-70- es egyedszami ménesnek az alapjat
vetette meg (BODO, 1992).

Vas megyében 1913-ban engedélyezték a hidegvérii 16 tenyésztését. Hasznaltak nori,

clydesdale és belga-ardenni méneket. Végiil a nori, Salzburg kdrnyéken tenyésztett egyedeit



hasznaltak. Sopron megyét 1912-13-ban belga import egyedek gazdagitottak. Az angliai shire
lovak is bekeriiltek, de sem ezeket, sem pedig ivadékaikat nem kedvelték (PATAKI, 2001).
1922-ben megkezdték a hidegvérii lovak torzskdnyvezését, az 1930-as években folytatddtak a
belga importok, kezdett kialakulni a belga-ardenni jellegli magyar hidegvérii, foként Baranya
megyében (BODO, 1992).

1948-1949 kozott 59 belga-ardenni mént Belgiumbol €s 17 francia-ardenni hidegvéri mént
Franciaorszagbol hoztak be és helyezték ki mesterséges termékenyitd-, és a jelentdsebb
természetes fedeztetési allomasokra. Ezekkel tervszer fajtaatalakitd keresztezéseket végeztek
(GULYAS et al., 2017). Ekkor alapitottdk meg a Szentegati Kisérleti Gazdasag hidegvérii
torzstenyészetét, 1950-ben pedig a Boly-békaspusztai méncsikod neveld telepet és hidegvérii
méntelepet. Az 1950-es években elsdsorban a magantenyésztoktdl vasarolt foleg kancak
keriiltek az allami gazdasagokhoz. A biztonsagos ménutanpotlas miatt allami gazdasagi
torzstenyészeteket hoztak 1étre. Jelentdsebb hidegvérii torzstenyészetek Szentegat, Gordsgal,
Csobokapuszta, Bikal, Pakod, Bak és Andrashida gazdasagaiban voltak (MHLOE, 2022).

A magyar hidegvérli 16allomany genotipusaban ¢és fenotipusaban is megvaltozott az import
mének hatdsara, ezzel egy 6nallo, 0j fajta jott 1étre, ezt az atalakult fajtat 1954 6ta magyar
hidegvérii néven tartjuk nyilvan (PATAKI, 2001).

1968-t61 kezdve tobb termeldszovetkezet allomanya is olyan szinvonalas lett, ami miatt
torzstenyészeti cimet és rangot kapott. Ezek koziil a legjelentdsebbek a gollei, a karaddi, a
rézsafai, a szentgdloskéri és a somogyszili termeldszovetkezeti dllomanyok voltak, melyekbdl
szamos nagyszerli mén keriilt a koztenyésztésbe. Az 1980-as évekre fontos lett még a Tordas-
gyurdi, a bogyoszloi, a bocfoldei €s a Kaposvar-toponari mezdgazdasagi termeldszovetkezetek
tenyészetei. 1990-ben megalakult a Kaposvar ,,PATE” Tangazdasag hidegvérii tenyészete
(MHLOE, 2022).

A mezbégazdasag fejlddése a hidegvérii 16 haszonvételének sorrendjét is megvaltoztatta az
1980-as években. Tobb francia percheron, €s belga import keriilt a tenyésztésbe, hogy az
allomany testtomege novekedjen. Ez sajnos a fajta genetikai szerkezetére is hatassal volt
(PATAKI, 2001). A hagyomanyos, eredeti genealogiai vonalak szama lecsokkent, a 73
vonalalapitobol jelenleg a Belga-3, Belga-6, Belga-13, Belga-22, Belga-25, Belga-26, Belga-
28, Belga-36 ménvonal él, kozben 0j vonalak alakultak. Az allomany marmagassaga nagyobb

lett, de csokkent az egyedek szervezeti szilardsaga (MHLOE, 2022).



2.2. Pedigrételjesség

A pedigrételjességet altalaban haromféle modon értelmezik. Az 1. tablazat a feldolgozott
szakirodalmakban kozolt teljes ismert Osi sorok szamat mutatja. A pedigré mindségét
els6dlegesen meghatarozd6 mutatd értékénél a legalacsonyabb 0,49 generacionyi értéket
pantanerio fajtara (MCMANUS et al., 2013) a legmagasabb 6,9 generaciot arab telivér lovakra
vonatkozoan kozolték (KLECEL et al., 2024).

1. tablazat: Teljes ismert 0si sorok szima mutatora kozolt értékek a szakirodalomban

Erték (generacié) Lofajta Szerzé

0,49 pantanerio MCMANUS et al. (2013)
1,66 posavina IVANKOVIC et al. (2021)
1,86 trakehneni TEEGEN et al. (2009)
4,95 furioso-north star KLEIN et al. (2022)

4,95 ndéniusz KLEIN et al. (2022)

5,58 shagya arab PJONTEK et al. (2012)
5,90 lipicai PJONTEK et al. (2012)
6,10 gidran KLEIN et al. (2022)

6,69 angol telivér BOKOR et al. (2013)
6,90 arab telivér KLECEL et al. (2024)

Forras: sajat gyijtés

A maximalisan ismert nemzedékek szamat generdcioban fejezziik ki. A felhasznalt
szakirodalomi forrdsokban talalhatd értékeket a 2. tiblazat foglalja 6ssze. Az atlagosan
legrovidebb 6si sorok MCMANUS et al. (2013) munkdjaban talalhato, 0,95 generacios érték a
pantanerio lovaknal. Ez a generacios érték jelentdsen elmarad KLEIN et al. (2022) altal kdzolt

36,56 generacios értéktdl, melyet furioso-north star lovaknal szamolt.



2. tablazat: Maximalisan ismert nemzedékek

szakirodalomban

szama mutatora kozolt értékek a

Erték (genericié) Loéfajta Szerz6

0,95 pantanerio MCMANUS et al. (2013)
3,83 posavina IVANKOVIC et al. (2021)
4,55 trakehneni TEEGEN et al. (2009)
24,56 lipicai PJONTEK et al. (2012)
28,1 arab telivér KLECEL et al. (2024)

ref. 31,42; telj. 26,76
34,82

quarter horse

shagya arab

FARIA et al. (2018)
PJONTEK et al. (2012)

36 cleveland bay DELL etal. (2020)

36,32 gidran KLEIN et al. (2022)
36,53 noniusz KLEIN et al. (2022)
36,56 furioso- north star KLEIN et al. (2022)

Forras: sajat gyiijtés

A teljes generacios ekvivalens mutatonal a pantanerio fajtanal talalhaté a legalacsonyabb érték
(MCMANUS et al., 2013). A 0,67 generacios érték jelentdsen elmarad POLAK (2019)
szamitasitol a sokdlski és sztumski fajtdknal (45,49 és 51,10). A szakirodalmi forrasokbol

gyljtott tovabbi teljes generacids ekvivalens értékeket a 3. tablazat mutatja be.

3. tablazat: A teljes generacios ekvivalens mutatéra kozolt értékek a szakirodalomban

Erték (generacid) Lofajta Szerzo

0,67 pantanerio MCMANUS et al. (2013)
2,43 posavina IVANKOVIC et al. (2021)
2,87 trakehneni TEEGEN et al. (2009)
2,98 campolina BUSSIMAN et al. (2018)
3,25 olasz hidegvérii MANCIN et al. (2020)

ref. 4,88; telj. 2,75
ref. 6,24; telj. 5,09
9,56

10,25

11,85

mangalarga
quarter horse
shagya arab
lipicai

arab telivér

MACIEL et al. (2024)
FARIA et al. (2018)
PJONTEK et al. (2012)
PJONTEK et al. (2012)
KLECEL et al. (2024)




Erték (generacié) Lofajta Szerzo

12,28 nori DRUML et al. (2009)
12,64 noniusz KLEIN et al. (2022)
15,18 furioso- north star KLEIN et al. (2022)
16,45 gidran KLEIN et al. (2022)
45,49 sokolski POLAK (2019)
51,10 sztumski POLAK (2019)

Forras: sajat gytijtés

2.3. Nemzedékkoz

A legalacsonyabb nemzedékkoz értéket (7,24 év) a sokodlski fajtanal irtak le (POLAK, 2019).
A leghosszabb, 12,27 évnyi nemzedékkozt a shagya arab fajtara PFJONTEK et al. (2012) irta le.

A kigytiijtott nemzedékkoz értékeket mutatja be a 4. tablazat.

4. tiblazat: Nemzedékkoz értékek a szakirodalomban

Erték (év) Lofajta Szerz6

7,24 sokolski POLAK (2019)

7,46 sztumski POLAK (2019)

7.9 nori DRUML et al. (2009)

8,2 posavina IVANKOVIC et al. (2021)
8,56 cseh-morva belga VOSTRY et al. (2011)

8,9 freibergi HASLER et al. (2011)

9 campolina BUSSIMAN et al. (2018)
9,20 magyar hidegvéri POSTA et al. (2019)

9,6 cleveland bay DELL et al. (2020)

ref. 10,93; telj. 9,37
11,78

ref. 11,89; telj. 10,87
11,93

12,27

mangalarga

furioso- north star

spanyol sportlo
gidran

shagya arab

MACIEL et al. (2024)
KLEIN et al. (2022)
BARTOLOME et al. (2022)
KLEIN et al. (2022)
PJONTEK et al. (2012)

Forras: sajat gyiijtes

10



2.4. Alapito 6sok effektiv szama

Az 5. tablazatban kiilonboz6 szerzok altal szamolt alapitd 6sok effektiv szamara vonatkozd
értekek talalhatdak. A kozolt 0sok szama nagy intervallumot fed le. A legkevesebb effektiv
alapitd 6s a mangalarga fajtanal (36 — MACIEL et al., 2024), mig a legtobb effektiv 6s a
braziliai teljes quarter horse allomanynal szamlalhat6 (1045 — FARIA et al., 2018).

5. tdblazat: Alapit6 6sok effektiv szama értékek a szakirodalomban

Erték (egyed) Lofajta Szerzé

36 mangalarga MACIEL et al. (2024)

40 cleveland bay DELL et al. (2020)

56 olasz hidegvérii MANCIN et al. (2020)

73 arab telivér KLECEL et al. (2024)
79,11 nori VOSTRY et al. (2011)
83,13 campolina BUSSIMAN et al. (2018)
92,69 kladrubi VOSTRA-VYDROVA et al. (2016)
95 noniusz KLEIN et al. (2022)

99 foriuso- north star KLEIN et al. (2022)

117,2 nori DRUML et al. (2009)
138 posavina IVANKOVIC et al. (2021)
156,9 sztumski POLAK (2019)

160 shagya arab PJONTEK et al. (2012)
312 pantanerio MCMANUS et al. (2013)
ref. 811; telj. 1045 quarter horse FARIA et al. (2018)

Forras: sajat gyiijtés

2.5. Nem alapité 0sok effektiv szama

Az irodalmi forrasokbol gylijtott nem alapitd 8sok effektiv szamara vonatkozo értékeket a 6.
tablazat tartalmazza. A legalacsonyabb nem alapit6 6sok effektiv szama értékkel (9) a cleveland
bay rendelkezett (DELL et al., 2020). A legnagyobb adatot (297) a brazil pantanerio fajtanal
szamolta MCMANUS et al. (2013).
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6. tablazat: A nem alapité 6sok effektiv szama értékek a szakirodalomban

Erték (egyed) Loéfajta Szerz6

9 cleveland bay DELL et al. (2020)

17,16 kladrubi VOSTRA-VYDROVA et al. (2016)
18 mangalarga MACIEL et al. (2024)
18,9-20,1 freibergi PONCET et al. (2006)

24 foriuso- north star KLEIN et al. (2022)

29,3 nori DRUML et al. (2009)

32 lipicai PJONTEK et al. (2012)

43 gidran KLEIN et al. (2022)

51 olasz hidegvért MANCIN et al. (2020)

ref. 113; telj. 156 quarter horse FARIA et al. (2018)

138 posavina IVANKOVIC et al. (2021)
297 pantanerio MCMANUS et al. (2013)

Forras: sajat gyiijtés

2.6. Nem alapito 6sok effektiv szamanak (fa) és az alapito 6sok effektiv szamanak (fe)

aranya

7. tablazat: A nem alapité 6s0k effektiv szamanak és az alapité 0sok effektiv szamanak

aranya (fa/fe) mutato értékei a szakirodalomban

Erték Lofajta Szerzé

0,23 néniusz KLEIN et al. (2022)

0,24 gidran KLEIN et al. (2022)

0,43 foriuso- north star KLEIN et al. (2022)

ref. 0,696; telj. 0,869 hucul SOMOGYVARI et al. (2018)
0,91 olasz hidegvérii MANCIN et al. (2020)

2,74 angol telivér BOKOR et al. (2013)

Forrds: sajat gytijtés

Az elézdekben leirt mutatok ardnyat kiilonboz6 szakirodalmakban a 7. tdblazat mutatja be. A
két szamot egymashoz viszonyitva fa/fe és fe/fy alakban is hasznaljak a genetikai besziikiilés

kifejezésére. A dolgozatban mi az fa/fe alakot hasznaltuk. A minimum értéket (0,23) a ndniusz
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fajta esetén KLEIN et al. (2022) k6zolték. A maximum értéket (2,74) a magyaroroszagi angol
telivér (BOKOR et al., 2013) populaciéra szamoltak.

2.7. Beltenyésztési egyiitthato

A Wright-féle beltenyésztési egyiitthatd szakirodalmi forrasokbol gytijtott értékeit mutatja a 8.
tablazat. A legalacsonyabb értéket (0,04%) MCMANUS et al. (2013) irta le pantanerio fajtanal.
A legmagasabb értéket (13%) VOSTRA-VYDROVA et al. (2016) szamitottak kladrubi

lovakra.

8. tablazat: Wright-féle beltenyésztési egyiitthato értékek a szakirodalomban

Erték (%) Lofajta Szerzé

0,04 pantanerio MCMANUS et al. (2013)
0,85 posavina IVANKOVIC et al. (2021)
1,56 sokolski POLAK (2019)

1,80 magyar hidegvéri POSTA et al. (2019)

ref. 2,28; telj. 1,39 olasz hidegvért MANCIN et al. (2020)

2,45 campolina BUSSIMAN et al. (2018)
3,23 silesian noriker VOSTRY et al. (2011)

3,95 shagya arab PJONTEK et al. (2012)

4,95 gidran KLEIN et al. (2022)

5 nori DRUML et al. (2009)

5,37 mangalarga MACIEL et al. (2024)

5,59 noniusz KLEIN et al. (2022)

5,8 arab telivér KLECEL et al. (2024)

ref. 7,18; telj. 5,57 hucul SOMOGYVARI et al. (2018)
13 kladrubi VOSTRA-VYDROVA et al. (2016)

Forras: sajat gyiijtés

2.8. Atlagos rokonsagi fok

Az atlagos rokonsagi fok értékeket a kiilonb6zd forrasokbol a 9. tdblazat mutatja. A mutato
értékei 0,13% ¢és 21% kozott vannak. A legalacsonyabbat pantanerio 16fajta kapcsan
MCMANUS et al. (2013), a legmagasabbat kladrubi lovakra VOSTRA-VYDROVA et al.
(2016) szamitottak.
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0. tablazat: Az atlagos rokonsagi fok értékei szakirodalmi forrasokban

Erték (%)

Loéfajta

Szerzo

0,13

ref. 0,19; telj. 0,09
ref. 1,61; telj. 1,39
1,08

2,0

3,08

3,88

4,10

8,3

19,19

21

pantanerio
spanyol sportld
olasz hidegvéru
posavina
campolina
shagya-arab
gidran
mangalarga
cleveland bay

angol telivér

kladrubi

MCMANUS et al. (2013)
BARTOLOME et al. (2022)
MANCIN et al. (2020)
IVANKOVIC et al. (2021)
BUSSIMAN et al. (2018)
PJONTEK et al. (2012)
KLEIN et al. (2022)
MACIEL et al. (2024)
DELL et al. (2020)

BOKOR et al. (2013)
VOSTRA-VYDROVA et al. (2016)

Forras: sajat gyiijtés

2.9. Génmegorzési index

A 10. tablazatban a szakirodalmakban kozolt értékek talalhatok a genetic conservation indexre
(GCI). A legkisebb értéket MCMANUS et al. (2013) szamolta ki pantanerio fajtaban. Az 1,33
GCT érték jocskan elmarad FARIA et al. (2018) altal leirt 21,83 GCI értéktdl, amit a brazil

quarter horse referencia allomanyanal mért.

10. tablazat: Génmegorzési index értékek a szakirodalomban

Erték Lofajta Szerzé
1,33 pantanerio MCMANUS et al. (2013)
4,46 posavina IVANKOVIC et al. (2021)

ref. 9,38; telj. 9,11
ref. 9,74; telj. 9,34
ref. 11,50; telj. 9,56
ref. 21,83; telj. 14,83

hispan arab
PRE
purebreed arabian

quarter horse

MARIN NAVAS et al. (2021)
MARIN NAVAS et al. (2021)
MARIN NAVAS et al. (2021)
FARIA et al. (2018)

Forras: sajat gyiijtés
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3. Anyag és modszer

3.1. Felhasznalt adatbazis

A dolgozat alapjat add szarmazasi adatokat a Magyar Hidegvérii Lotenyészté Orszagos
Egyesiilet adatbazisa szolgéltatta. A szarmazdsokat a 19. szazad elejétél 2023-ig bezardlag
dolgoztam fel. A felhasznalt pedigré adatbazis 21699 egyed szarmazasi adatai alkottak. A
genetikai szerkezet értékelésére referenciadllomanyként a 2023-ban térzskonyvi ellenérzésben
1év6é mének ¢és kancak adatal szolgaltak, igy a referencia populacioban 1123 16 volt. Referencia

populacié a teljes populacionak egy adott id6tartamban megsziiletett egyedei (NAGY, 2016).

3.2. Vizsgalati mdodszerek

3.2.1. Pedigrételjesség

Elsdsorban a pedigrételjesség hatdrozza meg a pedigré mindségét és hasznalhatosdgat. A
pedigrételjesség kifejezi, hogy az egyedek szarmazdsa hany teljes generdciora vonatkozodan
ismert. A pedigréanalizis szamitasakor legaldbb 3-4 generacié teljes ismerete sziikséges a
megalapozott eredmények eléréséhez (VIGH et al, 2008). A pedigré teljessége jelentésen
befolyasolja a becsiilt beltenyésztési egyiitthatot (SIGURDSON —JONMUDSON, 1995), minél
tobb az ismeretlen s, anndl inkabb alulbecsiilt az egyiitthato (BOICHARD et al., 1997).

A pedigrételjesség tobb modon is értelmezhetd:

e Teljes ismert 6si sorok szama: Kifejezi, hogy adott egyed szarmazéasa hany teljes
generaciora nézve ismert (MAIGNEL et al., 1996), a legtavolabbi generacid az lesz,
amely generacioban az Gsszes Os ismert.

e Maximalisan ismert nemzedékek szama: Az egyedtdl legtavolabbi generacioban 1évo
Osének szama. Azoknak a generdcidknak a szama, amelyek az egyedet elvéalasztjak a
legtavolabbi 6sétol.

e Teljes generacidos ekvivalens: Megadja, hogy 4atlagosan mennyi generacionyi
informacio all rendelkezésre az egyedrdl az adatbazisban (FARIA et al., 2018). Az
egyed Osszes ismert 6sének figyelembevételével szamithatd ki, az (1/2)" részértékek
Osszegzésével, ahol az n az egyedet az ismert Ostdl elvalaszté nemzedékek szama

(MAIGNEL et al., 1996).
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3.2.2. Nemzedékkoz

A szakirodalomban ezt a mutat6 generacios intervallumnak is nevezik. A nemzedékkdz értéke
megmutatja a sziilok atlagos életkorat ivadékaik sziiletésekor, melyek a kovetkezd generacio
l1étrehozasaban részt vesznek (JAMES, 1977). Négy leszdrmazasi utvonalon lehetséges a
mutatd meghatarozdsa: méneldallitd mén, kancaeléallit6 mén, méneldallito kanca,
kancael6allitoé kanca (VALERA et al., 2005). A nemzedékkoz az apai és az anyai leszarmazasi
utakban eltérd, és befolyasolja a termékenyitési mod is.

A leszarmazasi utak nemzedékkoz értékeit kétmintas t-probaval hasonlitottuk Ossze. A

megbizhatdsagi szint minden esetben 95% (p <0,05) volt.

3.2.3. Alapité 6sok szama

Azokat az egyedek, amelyeknek mar mindkét sziiléje ismeretlen a szdrmazéasban, azokat
alapitoknak tekintjik (POSTA et al., 2016). Ezek az ismert alapité 6sok (BOKOR et al., 2010).
Az alapit6 6sokig a populacio minden tagja visszavezethetd, melyek eltérd aranyban jarulnak
hozza az allomany genetikai diverzitisdhoz (VIGH et al., 2008). Az alapitd &sok szamat
meghatarozza a pedigrételjesség, a beltenyésztettségi egyiitthatd nagysaga és a vizsgalt egyedek
szama is (BOKOR et al., 2010). Az alapitd 6sok szdma exponencialis mértékben emelkedik az

ismert generaciok szamanak novekedésével egyidében (LACY, 1989).

3.2.4. Nem alapitoé 6sok szama

Azon legkevesebb 0sok szama, amelyek az elemzett populacié teljes génkészletéért feleldsek
(BOKOR et al., 2010). A mutatd figyelembe veszi az alapitd 8sok szamanak potencialis
csokkentd faktorait és képes ezeket javitani (BOICHARD et al., 1997).

3.2.5. Alapito 0sok effektiv szama

Az alapitd 6sok effektiv szama, az alapitd 6sok azon legkisebb szama, amelyek ugyanazt a
genetikai valtozatossagot okozndk a referencia populdcidoban, mint amit az alapité Osok
okoztak, ugy, hogy minden egyed egyforma mértékben befolyédsolja a vizsgalt populécio
génkészletét (LACY, 1989). A szamitds metodikdjanak értelmében az alapitdé dsok effektiv
1étszama kisebb, mint az alapitd 6sok szama (NAGY, 2016).
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3.2.6. Nem alapito 6sok effektiv szama

Nem alapitdo 6sok effektiv 1étszdma azon a legkevesebb nem alapité 0s0k szama, amelyek
ugyanazt a genetikai diverzitast okozndk a referencia populaciora nézve, mint amit a nem
alapitok okoztak ugy, hogy a populacié génkészletét azonos mértékben befolyasoljak. Tehat
azon 0s0k minimalis Iétszama, amellyel magyarazhat6 a populacié genetikai variabilitasa. A
nem alapitd 6sok létszama alacsonyabb az alapitd 6sok effektiv 16tszamanal (VIGH et al.,
2008).

3.2.7. Nem alapité 6sok effektiv létszamanak és az alapito 6sok effektiv 1étszamanak
aranya

A két szam aranya megmutatja, hogy a vizsgalt populéciora a palacknyak-hatas mennyire volt
jellemz6. Ha az effektiv szdm nagyban eltér az eredeti szamtdl, akkor a fajta nagymértéki
génveszteséget szenvedett el, tehat nagyban érintette a palacknyak-hatas (NEI et al., 1975). Ha
fe nagyobb, mint f,, akkor a palacknyak effektus szerepet jatszott a populacid fennallasa
folyaman (MAIGNEL et al., 1996). A kdvetkezo generaciok 1étszamukban hiaba gyarapodnak,
ezt a beszikiilt genetikai szerkezetet viszik tovabb. A palacknyak-hatas utan a megmaradt
egyedek ugyanarra a néhany alapitora és ennél is kevesebb effektiv alapitora vezethetdk vissza.
A genetikai variabilitas elvesztésének mértéke fiigg a ,,palacknyak” sziikiilésének a mértékétol

(MIHOK — ERNST, 2015).

3.2.8. Beltenyésztési egyiitthato

Beltenyésztésrdl rokon egyedek egymassal vald parositasanal beszéliink. Ha egy populaciot
genetikai értelemben zartan tenyésztiink — és nem alkalmazunk génmigraciot — akkor
beltenyésztést végziink. Kovetkezményeképpen generdciorol generaciora csokken a
heterozigodta allélparok szama. Az utédok nagyobb valdszinliséggel lesznek homozigdtak, mint
véletlenszerli parositas esetén. Ezt kovetden mikor az egyedek mar nagymértékben
rendelkeznek szarmazésilag azonos génekkel, akkor rokontenyésztés all mar fenn. A
beltenyésztés tehat nem okvetleniil jelent rokonpérositast, de nem is zarja ki azt.
Rokontenyésztettnek tekintjiilk azt az 4allatot, mely sziiléivadék, féltestvérek, vagy
hasonloképpen szoros rokonparositdsokbol, vagy azok halmozasdbol szarmazik (DOHY,
1999).

A beltenyésztési egyiitthato annak a valdszinlisége, hogy egy adott génhely két allélja

szarmazasilag megegyez6. Egy egyednek két szdrmazasilag azonos allélja akkor lehet, ha
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legalabb egy kozos felmendjiik azonos (SZABO et al., 2011). Id6vel dinamikusan valtozik a
populécid beltenyésztési egyiitthatdja (DOEKES et al., 2020). Az egyiitthatdé pontossaga fiigg
a szarmazasok teljességétol és hosszatél (BOICHARD et al., 1997). A rovid szarmazasi
adatoknal a beltenyésztési egyiitthatd nagysaga torzul. Minél teljesebb ¢és minél tobb
nemzedékre visszavezethetd a szarmazds, annal pontosabb és megbizhatobb az egyiitthato
értéke. A beltenyésztési egyiitthatd értékének értelmezéséhez éppen ezért, a szamitashoz
felhasznalt szarmazas hosszara és teljességére vonatkoz6 adatokat is kozolni kell (NAGY et al.,
2010).

A beltenyésztettség mérdszama 0-1 kozotti abszolut szdm, amikor is 0 a beltenyésztési
koefficiens, ha az adott egyed nem rokon sziil8k parositasabol sziiletett. Ertéke %-os forméban
is értelmezhet6. A mindennapi allattenyésztési gyakorlatban a 0,30 feletti beltenyésztési
koefficiens mar nagyon erételjes rokontenyésztésre utal, ennek velejardja a csokkent
alkalmazkod¢ képesség. Ekkor beszélhetlink beltenyésztési leromlasrol. Emiatt is fontos lenne
a populaciot leginkabb kitevd ndivari allomany nagymértéki diverzitasanak fenntartidsa
(WRIGHT, 1921).

A beltenyésztés alkalmazdsdval nem csak a kedvezd, hanem a kedvezdtlen géneket is
felhalmozhatjuk, és homozigéta allapotban rogzithetjiik a populacioban (SZABO, 2004). A
beltenyésztés negativ hatasai évszazadok ota ismeretesek. A beltenyésztéses leromlast egyarant
okozhatja a homozigozitas novekedése vagy a heterozigozitas csokkenése is (CROW, 1948). A
kérdéskorrel kapcsolatos fokozott figyelmet a génmegérzés 6nallo tudomannyad valasa és
novekvd jelentésége magyarazza (SZALAY — BODO, 2007).

A fajtatiszta 16tenyésztésben is alkalmazott nemesitési eljards beltenyésztés és a
vonaltenyésztés. A vonaltenyésztésnél altalaban egy vonalalapitd Gsre, valamint him- és
ndivart utddaik gyakori felhasznalasara alapoznak (ZOLDAG, 2022).

A beltenyésztettségi koefficiens (F) a populacié szintjén adja meg annak valoszinliségét, hogy
egy lokusz két allélje azonos Ost6l szarmazik. Azonos Iétszdmu beltenyésztett €s nem
beltenyésztett populaciok koziil genetikai értelemben a beltenyésztett kisebb, mivel a
beltenyésztés a heterozigota allélparok szamat, vagyis a fajtafenntartdshoz és szelekciohoz
sziikséges allélvaltozatok szamat csokkenti. A Wright-féle koefficiens alkalmazasanak hibdja,
hogy csupan egy statisztikai atlag valoszinliségét tiikrozi, az egyes allatok valdsagos

rokontenyésztettsége ettdl lényegesen eltérhet (SZALAY-KOPPANY, 2017).
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e Eredeti és uj Kalinowski-féle beltenyésztési egyiitthato

Ujabb értelmezését adta meg a beltenyésztési egyiitthatonak KALINOWSKI et al. (2000),
amely részben eltérd a Ballou-féle szamitastol. A hagyomanyos Wright-féle beltenyésztési
egyiitthatot két részre szedték. Az eredeti Kalinowski-féle beltenyésztettség, ahol a
szarmazasilag azonos allélek egy része a multban mar atesett beltenyésztésen. Az Uj
Kalinowski-féle beltenyésztettség, ahol az allélek masik része el6szor keriilt szarmazasilag
azonos allapotba. Kalinowski-féle beltenyésztési egyiitthaté annak a valosziniisége, hogy a
jelenleg szdrmazasilag azonos allélek mar legaldbb egyszer voltak ilyen allapotban a korabbi
generaciok soran (BAUMUNG et al., 2015). Amennyiben a Wright-féle beltenyésztettségi
egylitthato értéke 0, ugy a Kalinowski-féle egylitthatoé is.

e Ballou-féle beltenyésztési egyiitthato
Az 0soket ért beltenyésztés hatassal van a vizsgalt egyedre nézve (BALLOU, 1997). Ennek a
kifejezésére vezették be a Ballou-féle beltenyésztési egyiitthatot, amely az egyed genomjanak
az a kumulativ hanyada, mely beltenyésztési hatdsoknak volt kitéve az egyed dseiben. Masként
megfogalmazva a Ballou-féle beltenyésztési egyiitthatdo annak a valdsziniisége, hogy barmely
allél a korabbi generdciok soran legalabb egyszer szdrmazasilag homozigota allapotban volt

(SUWANLEE et al, 2007).

e Ancestral History Coefficient (Axc)
Ertéke szamszeriisiti, hogy egy véletlenszeriien kivalasztott allél milyen gyakorisdggal keriilt
potencialisan szarmazasilag azonos allapotba a multban. Azok az allélek, amelyek gyakrabban
keriiltek beltenyésztésbe a multban kevésbé valoszinli, hogy karosak, mint azok, amelyek

szarmazasuk alapjan ritkabban kertiltek azonos allapotba (BAUMUNG et al., 2015).

3.2.9. Atlagos rokonsagi fok

Az atlagos rokonsagi fok annak valoszinliségét mutatja meg, hogy a teljes populacidobol
véletlenszerlien kivélasztott allél az egyedhez tartozik.

Az atlagos rokonsagi fok meghatarozasara COLLEAU (2002) képletét alkalmaztuk, mivel az
ENDOG program is ezt hasznalja.
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3.2.10. Génmegorzési index

Szakirodalmakban genetic conservation index (GCI) kifejezésként talaltam. ALDERSON
(1992) indexe azon a feltételezésen alapul, hogy a génmegdrzés célja az alappopulacio altal
birtokolt allélek mindegyikének megtartdsa. A mutatd értéke az alapitdo 6sok atlagos szama az
adott allat torzskonyvében. Igy az ideélis egyed egyenlé hozzajarulast kapna a populcio 6sszes
alapitd 06sétol, és ennek kovetkeztében minél magasabb a GCI-érték, annal magasabb a
génmegdrzési értéke az allatnak. Ez az index megbizhatd eldrejelzést ad a kovetkezd

generaciok homozigotasagarél (ALDERSON, 1992).

3.3. Hasznalt programok

A kutatas soran a Microsoft Access 2016 programban adatbazist épitettem, amely tartalmazta
az egyes egyedek nevét, azonositojat, apja nevét és azonositdjat, anyja nevét €s azonositojat,
ivarat és az egyed sziiletési idejét. A pedigréelemzés soran alkalmazott mutatok kiszamitdsa az
ENDOG 4.8 (GUTIERREZ — GOYACHE, 2005) szoftverrel tortént. A kiilonféle modokon
meghatarozott beltenyésztési egyiitthatokat a GRain 2.2. szoftverrel (DOEKES et al., 2020)
becsiiltem. Az évenkénti pedigrételjesség vizsgalathoz a PopRep (GROENEVELD et al., 2009)

alkalmazast hasznaltam.
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4. Eredmények és értékelésiik

4.1. Pedigrételjesség

A 11 .tablazat mutatja be a magyar hidegvérii allomany pedigrételjességének értékeit.

A teljes 0si sorok szama atlagosan 2,80 generacié a teljes allomanyban. Legalabb 5 teljesen
ismert 6si sorra visszanyulo szarmazasa 5388 lonak van, ez a teljes allomany 24,83%-a. A teljes
populacié teljes generacios ekvivalens értéke 4,64 atlagosan. A legmagasabb érték 10,16,
amivel Anik6 (HUN K HV151160000) nevii kanca rendelkezik.

A teljes populacidban a maximadlisan ismert nemzedékek szdma 7,90 atlagosan. 10411
egyednek 10 vagy tobb nemzedékig vezethetd vissza a szarmazasa a 21699 allatbol. A
legmélyebb szarmazas 27 nemzedékig nyulik vissza, Linda (HUN K PT070530000). A
maximalisan ismert generaciok szama a teljes populacidban jocskan elmarad a
szakirodalmakbol gytijtott adatoktol.

A teljes generacids ekvivalens értéke 7,72 atlagosan a teljes dllomanyndl. Ez az érték FARIA
et al. (2018) kozléséhez all legkdzelebb (5,09), amit a brazil quater horse teljes allomanyra
szamolt.

A teljes ismert 6si sorok szdma a referencia populacidoban atlagosan 4,60. Az allomany 56,19%
-anak legalabb 5 teljesen ismert Gsi sorra visszanyuld szarmazasa van. 5 egyednél 7 generacioig
ismert teljesen a pedigre. A 4,60 generacios értek KLEIN et al. (2022) altal vizsgalt furioso-
north star és noniusz fajtdk eredményétdl (4,95) kisebb.

A referencia allomdnyban a maximalisan ismert nemzedékek szdma atlagosan 13,06. 1123
egyed koziil 812 allatnak vezethetd vissza 13 vagy tobb nemzedékig a szarmazédsa. A
legmélyebb négy szarmazasban 16 nemzedékig ismertek az 0sok. A négy 16 a kovetkezd:
Roézsafa Csokos (HUN K HV171100000), Cédrus (HUN K HV180720000), Szende (HUN K
HV182320000), Bogar (HUN K HV192750000). PIONTEK et al. (2012) altal vizsgalt lipicai
lovak maximalisan ismert nemzedékek szama 24,56 volt a referencia populacioban.

A teljes generacids ekvivalens értéke 7,72 4atlagosan a referencia allomédnyndl. Ez az érték
legkozelebb FARIA et al. (2018) altal vizsgalt quater horse fajta értékéhez (6,24) all. A
legmagasabb értékkel- 9,71 - Orgona (HUN K HV181460000) nevii kanca rendelkezik.

A teljes allomany értékeihez képest a referencia allomany értékei kozel kétszeresek. Ez azt
jelenti, hogy a 2023-as referencia populacio szarmazasai hosszabbak, jobban ismertek. Ebben
nincs semmi kiilonleges, ez az elvart a tudatos tenyésztésnél, de ezek a szamok jo

visszaellendrzések. A tenyésztési programban is meghatarozott, hogy milyen egyedek
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fogadhatok el nukleuszként. A magyar hidegvérii lovak szadrmazasdban a 4. 6si sorban
maximum 5 az idék folyaman cseppvérkeresztezésre hasznalt 6s szerepel. A 4. Osi sorban
legfeljebb 2 ismeretlen szarmazasu felmend elfogadott. Fenti 2 szabalyt figyelembe véve a
magyar hidegvérii nukleusz egyed 4. Osi soraban cseppvérkeresztezésre hasznalt és/vagy
ismeretlen 0s ardnya nem haladhatja meg a 31,25 %-ot. A melegvérli Os kizart. A sz¢éls6 apai

agon elfogadott az Gsszes fajtaalapito belga és francia mén (MHLOE, 2022).

11. tdblazat: A magyar hidegvérii allomany pedigrételjesség értékei

Mutato Teljes allomany  Referencia allomany
Maximalisan ismert nemzedékek szama 7,90 13,06
Teljes ismert dsi sorok szdma 2,80 4.60
Teljes generacids ekvivalens 4,64 7,72

Forras: sajat kutatas

Az 1970-es évek elején mar csak Hajdu-Bihar, Szabolcs-Szatmar és Szolnok megyében nem
fedezett hidegvéri mén, az évtized végére a tenyésztdi igények hatasara ezekben a megyékben
is megjelentek. 1985-ben mar nem volt olyan megye, ahol ne fedezett volna hidegvérii mén
(KASSANIN et al., 2017)

Az 1970-es évektdl a gépesités hatasara a termeldszovetkezetek 16fogatsziikséglete fokozatosan
csokkent, ez az orszag l6alloméanyanak nagyarany csokkenését eredményezte. A hidegvérii
alloméany is egyre kevesebb lett, de aranya az orszag l6allomanyan beliil tovabbra is 20-22%
kozott maradt. A 1étszam mennyiségi csokkenésével a genetikai veszteség is szamottevo lett,
de a kart leginkabb az okozta, hogy a megmarado tenyészetek felépitését elolrol kellett kezdeni.
Az 1970-es években a tenyésztok a kdzepes tipusu magyar hidegvérii testtomegének novelése
c€ljabol az importok sziikségességét fogalmaztidk meg. A lotenyésztés kozponti szervezete a
elészor Belgiumbol 2 ardenni mént, majd Franciaorszagbdl 4 perseron mént vasarolt. Ezekkel
a ménekkel torténd cseppvérkeresztezés 4tiitd eredményt nem hozott. 1985-ben jabb négy mén
behozatalara keriilt sor Franciaorszagbol (GULYAS et al., 2017).

A teljes populécio pedigrételjességének évenkénti alakulasat 1971-t61 az 1.4bra mutatja be. Az
1975-6s évnél lathaté egy mélypont, az 1., 2., 3. és 4. Gsi sorok teljessége ekkor volt a
legalacsonyabb. A legmagasabb pedigrételjesség mind a 6 6si sorban a 2020-as évben volt. Az

elmult 10 évben sziiletett egyedek pedigrételjesége az 1. dsi sorban 99,5%, a 2. &si sorban
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99,4%, a 3. 0si sorban 99,1%, a 4. 0si sorban 98%, az 5. 6si sorban 96,3% és a 6. Osi sorban

94%. 2012 6ta a pedigrételjesség mind a 6 6si sorban 90% feletti.
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1. dbra: A magyar hidegvéri pedigrételjességének évenkénti alakulasa

Forras: sajat kutatds

4.2. Nemzedékkoz

A nemzedékkoz értékeit négy leszarmazasi uton hataroztam meg. A kozottiik 1évo eltéréseket
kétmintas t-probaval ellendriztem. A négy leszarmazasi Ut kozott szignifikans kiilonbség van
(P<0,05). A leghosszabb nemzedékkoz 10,14 év a méneldallitd mén leszarmazasi titvonalon. A
generaciok kozotti legrovidebb 1d6 8,49 év a kancaneveld kanca kapcsolatban. A szamitasok
szerint a mének az ivadékok sziiletésekor idosebbek a kancaktol. Ebbdl arra Iehet kovetkeztetni,
hogy a tenyésztdk megfontoltabbak a fedezOmének kijelolésekor, mint a kancaivadék
tenyészallattd mindsitésekor. A nemzedékkoz atlagos értéke 9,17 év. Ez csak kissé haladja meg
a BUSSIMAN et al. (2018) altal a campolina alloméanyra kozolt 9 éves értéket. A 12.
tablazatban a magyar hidegvérii referencia allomanyanak nemzedékkoz értékei talalhatok a
négy leszarmazasi utvonalon.

Nyujtott generacios intervallumok hasznalata gyakori a kislétszamu alloméanyoknal, igy iddben

kitoljdk a genetikai besziikiilést. Generaciovaltasoknal genetikai sodrodas Iéphet fel, a
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generaciovaltasok szamat ezért minimalizaljak a kis populacidoknal. A gyakorlatban a méneket
¢s kancékat lehetdleg hossza idére hagyjak a tenyésztésben, és az ivadékok tenyésztésbe
allitasara is hosszabb id6t hagynak. Tovabb tenyésztésben csak a sokadik csikot hagyjak. gy
az adott idOintervallumban nincs szamottevd genetikai sokféleség csokkenés. Ez csak
fenntartas, az egymast kovetd generaciok populacidszerkezetét nem befolyasolja.

A masik oka a magas nemzedékkoz értékeknek a tenyésztéi izlés lehet. A tenyésztok
preferenciaja miatt a perifériara szorult mének szinte nincsenek hasznalva. Id6sebb korukban
ezeket a magantenyésztéknél 1év6 kevésbé hasznalt méneket elviszik a fajta foméneséhez, hogy

a vonala fennmaradjon.

12. tablazat: A magyar hidegvérii referencia allomany nemzedékkoz értékei a négyféle

sziilo-ivadék szarmazasi 1t alapjan

Sziil6-ivadék leszarmazasi utak  Elemszam Nemzedékkoz (év) Szoras
Ménel6allitd mén 1715 10,142 4,81
Kancael6allito mén 5562 9,51 4,45
Ménneveld kanca 1455 8,93¢ 3,82
Kancanevel6 kanca 4719 8,49 3,90
Atlagosan 13451 9,17 4,29

abed: 4 kiilénbozd betiik statisztikailag igazolhaté (P<0,05) eltérést jelentenek

Forras: sajat kutatas

4.3. Az 6s0k genetikai valtozékonysaganak vizsgalata

A magyar hidegvérli dllomany Gseire vonatkozo6 informacidkat a 13. tablazat tartalmazza.

Az alapitd 6sok szdma a teljes dllomany esetében 3996, mig a referencia populacional 1501. A
nem alapit6é 6sok szama a teljes allomanynal 3169, a referencia populdcional 415 az érték. Az
alapitod 6sok effektiv szama 278 és 183. A két érték PJONTEK et al. (2012) és MCMANUS et
al. (2013) altal kutatott shagya arab (160), illetve pantanerio (312) fajtak értékei kozott van. A
teljes populacional 95, a referencia populaciondl 49 a nem alapitdé 6sok effektiv szdma. A
referencia populacio értéke alig kisebb MANCIN et al. (2020) altal vizsgalt olasz hidegvéri
51- es értéktol.

Nem alapitdo 6sok effektiv szamanak és az alapitd 6sok effektiv szamanak ardnya a teljes

populacional 0,342, a referencia allomanynal 0,268. A két érték KLEIN et al. (2022) altal
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vizsgalt gidran (0,24) és furioso-north star (0,43) fajtak értékei kozott helyezkedik el. A nem
alapito 0sok effektiv szamanak és az alapitod 6sok effektiv szamanak aranya (fa/fe) Kisebb, mint
1, tehat a palacknyak hatds megfigyelhetd. Megfigyelhetd, hogy a referencia allomanynal az
aranypar értéke alacsonyabb, ennél az allomanynal a palacknyak hatds er6sebb mar. A fajtat
érintd palacknyak hatdsa a genetikai variabilitast csokkenti.

Az effektiv és a valos szdmok kozotti kiilonbség miatt a genetikai variabilitas csokkenésére
kovetkeztethetiink. A referencia dllomanyban ugyanaz a genetikai diverzitas, amelyet 1501
alapito Os fed le, leirhaté mindossze 183 effektiv alapitoval. A nem alapitdo 6sok tényleges és
effektiv szdma kozott szintén markans kiilonbség rajzolodik ki. A 415 nem alapitd 6s csupan
49 effektiv nem alapitd egyeddel is lefedhetd. A teljes populaciéban a mutatdk értékei kozotti

kiilonbség még jelentdsebb.

13. tablazat: Az 6s6k valtozékonysagat leir6 mutatok a magyar hidegvérii aAllomanyban

Mutato Teljes allomany  Referencia allomany
Alapitod 6s6k szama (Nr) 3996 1501

Nem alapité 6s6k szama (Na) 3169 415

Alapité 6sok effektiv szama (fe) 278 183

Nem alapitd 6sok effektiv szama (fa) 95 49

Nem alapité 6sok effektiv szamanak és az
0,342 0,268
alapito 6sok effektiv szamanak aranya (fa/fe)

Forras: sajat kutatas

4.4. Genetikai variabilitas

Egy fajta genetikai variabilitasa jellemezhet6 a diverzitasért felelos egyedek szamaval. A 14.
tablazat a teljes allomany, illetve a referencia dllomany genetikai variabilitdsdhoz hozzéjarulo
egyedek szamat mutatja.

Azonos genetikai valtozatossag aranyokhoz tartozo teljes és referencia populacio értékek kozott
a kiilonbségek jelentdsek, leginkabb a 80%, 90% ¢és 100%-os értéknél. Ez génveszteségre utal,
mivel a genetikai lefedettség kevesebb dssel jellemezhetd. A magyarazat egy része lehet a tobb
évtizedes szelekcids munka, de sokkal inkabb a kiindulasi ménvonalak elvesztése, illetve a még
tenyésztésben allok gyakran ardnytalan szerepeltetése a tenyésztésben a valodi indok.

A teljes allomanynal 43, a referenciadllomany esetében 16 Os felelds a genetikai diverzitas 50%-

at. 60%e-os lefedettségnél a teljes allomanynal 82, a referencia dllomanynal 26 egyed van jelen.
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A genetikai diverzitas 70%- at a teljes allomanynal 167, a referencia allomanynal 41 egyed fedi
le, ezek a szamok 80%-nal 413 és 71 egyed. A genetikai diverzitas 90%-os lefedettségénél a
teljes allomany 1160 egyede felelds, ez majdnem 9-szerese a referencia populacidé genetikai
diverzitasat jellemz6 131 egyednek, ez a legmagasabb ardnyszam. A teljes allomany 21699
allatot foglal magédban, a 100%-0s genetikai valtozatossagot 3166 16 fedi le. A referencia
allomanyban 1123 16 van, amiknek a 100%-os genetikai diverzitasukért 410 egyed felelds. Ez
a teljes lefedettség értékében 7,72-szeres kiilonbség az egyedszamok kozott.

A kiilonbség a teljes és a referencia allomany k6zott minden esetben kisebb, mint 9-szeres.

14. tablazat: Az allomanyok genetikai szerkezetének valtozatossagaért felelos egyedek

szama
Genetikai valtozatossag aranya Teljes allomany Referencia allomany
50% 43 16
60% 82 26
70% 167 41
80% 413 71
90% 1160 131
100% 3166 410

Forras: sajat kutatas

A 15. tdblazat a legmeghatarozobb 0sok genetikai variabilitdshoz valo hozzajarulasat és ezek
Osszesitett értékét mutatja be a teljes és referencia allomanyokban. Az elsé 3 egyed értéke
Osszesen 12,41 a teljes dllomanyban, a referencidban 16,07, ez majdnem 4%-os koncentralodas,
Az els6 10 egyed Osszesitett értéke a teljes allomanyban a 26,71%, mig a

referenciadlloméanyban 37,84%-ot, itt mar tobb, mint 11%-os a szilikiilés.

15. tablazat: A legmeghatarozobb egyedek hozzajarulasanak mértéke (%)

Osok Teljes allomany Referencia allomany
elso Os 459 5,68
masodik 0s 4,07 5,22
harmadik 6s 3,75 5,17
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Osok Teljes allomany Referencia allomany
els6 3 6s Gsszesen 12,41 16,07
elso 10 Os Osszesen 26,71 37,84

Forras: sajat kutatas

A 16. tablazat a magyar hidegvéri teljes allomanyara mutatja be a genetikai variabilitasdhoz
legnagyobb aranyban hozzajarul6 10 Ost. A tdblazatban szerepld 6sszes egyed mindegyike mén.
A teljes populacioban az 1. helyen Belga-23 all (4,59%), a Belga-23-as vonal azonban mar
nincs a tenyésztésben. A 2. helyen Belga-6 (4,07%), Belga-6 vonalalapité van. Belga-23 és
Belga-6 féltestvérek, ez mar rogton csokkentette a kiinduld allomany genetikai variabilitasat.
A féltestvérek hatdsa a teljes dlloményra minden mas egyedét tobbszorésen mulja feliil.

A 3. helyen 3,75%-o0s hozzajarulassal a Perseron-201 vonal alapité ménje, Perseron-201 Bizsu
talalhat6. A teljes allomanyban Nagocs-110 a 4, a genetikai variabilitashoz hozzajarulo értéke
2,92%. Az 5. helyen Tormas-61 all, a mén 4. 6si soraban Belga-23 megtalalhato. A 6. egyed
Bikal-3, a variabilitashoz val6 hozzajarulasa 2,25%. Az allomany 8. helyén Gorosgal-17 (Tizes
I.tm.) 1,88%-kal. A 9. helyen Andrashida-12 talalhatd, 1,57%-o0s hozzajarulassal. Az allomany
10. egyede Szentgaloskér-2, 1,43% a hozzajarulasa. A teljes allomany genetikai
variabilitasahoz legnagyobb mértékben hozzajaruld 10 egyed koziil 3 perseron vonalba tartozik,

Osszesen 8% a 3 mén értéke.

16. tablazat: A teljes allomany genetikai variabilitisahoz legnagyobb mértékben

hozzajarulo tiz egyed

Egyed Ménvonal  Sziiletési lvar | pozicié6  érték (%)
év

Belga-23 Belga-23 1946 mén 1. 4,59

HUN M 1IM46000Bg23

Belga-6 Belga-6 1947 mén 2. 4,07

HUN M IM47000Bg06

Perseron-201 Bizsu Perseron- 1989 mén 3. 3,75

HUN M SY892010000 201

Négocs-110 Belga-13 1980 mén 4. 2,92

HUN M SY801100000
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Egyed Ménvonal  Sziiletési lvar | pozicio  érték (%)
év

Tormas-61 Perseron-1 1987 mén 5. 2,33

HUN M BA870610000

Bikal-3 Belga-55 1955 mén 6. 2,25

HUN M BA555770000

Golle-9 Perseron-4 1983 mén 7. 1,92

HUN M GE830090000

Gorosgal-17 (Tizes I.tm.) Belga-10 1966 mén 8. 1,88

HUN M GL660170000

Andrashida-12 Belga-28 1965 mén 9. 1,57

HUN M A 650120000

Szentgaloskér-2 Belga-36 1975 mén 10. 1,43

HUN M SN750020000

Forras: sajat kutatas

A 17. tablazat a magyar hidegvérii referencia allomanyara mutatja be a genetikai

variabilitdsdhoz legnagyobb ardnyban hozzdjarulo 10 Ost. A tibldzatban csak mének

szerepelnek.

17. tablazat: A referencia allomany genetikai variabilitasahoz legnagyobb mértékben

hozzajarulo tiz egyed

Egyed Ménvonal Sziiletési lvar pozicié érték (%)
év

Nagocs-110 Belga-13 1980 mén 1. 5,68

HUN M SY801100000

Tormas-61 Perseron-1 1987 mén 2. 5,22

HUN M BA870610000

Perseron-201 Bizsu Perseron- 1989 mén 3. 5,17

HUN M SY892010000 201
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Egyed Ménvonal Sziiletési  lvar pozicio6 érték (%)
év

Belga-6 Belga-6 1947 mén 4. 4,17
HUN M 1IM47000Bg06

Belga-23 Belga-23 1946 mén 5. 4,06
HUN M IM46000Bg23

Karad-17 Rig6 Perseron-1 1998 mén 6. 3,22
HUN M HV980170000

Golle-9 Perseron-4 1983 mén 7. 2,96
HUN M GE830090000

Bikal-3 Belga-55 1955 mén 8. 2,83
HUN M BA555770000

Golle-2 Belga-10 1974 mén 9. 2,28
HUN M GE740020000

Szentegat-3 Belga-26 1982 mén 10. 2,27
HUN M SG820030000

Forras: sajat kutatas

Az 1. egyed Nagocs-110, a variabilitashoz valo hozzajarulasanak az értéke 5,68%. A 2. helyen
Tormas-61 5,22%-o0s hozzajarulasi értékkel all. A 3. legnagyobb értékkel (5,17%) rendelkezo
mén Perseron-201 Bizsu. A 4. helyen Belga-6 4,17%-kal, az 5. helyen Belga-23 4,06%-kal all.
A referencia 4allomanyban a 6. helyen a nagy tenyészhatist kifejté Karad-17 Rigo,
szarmazasaban Tormas-61, Golle-2, Andrashida-12, Gorosgal-17 (Tizes I.tm.) kétszer és Bikal-
3 megtalalhat6. A genetikai variabilitashoz hozzajaruld értéke 3,22%. A 7. egyed Golle-9,
hozzajarulasi értéke 2,96%. A genetikai variabilitashoz hozzajarulo értéke 2,83% a 8. ménnek,
Bikal-3-nak. Az allomany 9. lova Goélle-2 (2,28%), apja Gorosgal-17 (Tizes 1.tm.), valamint a
3. 0Osi sorban megtalalhato Belga-23 és Belga-6. A 10. helyén Szentegat-3 (2,27%),

szarmazasanak 5. 6si soraban megtalalhatd Belga-23 és kétszer a Belga-6 is.

A referencia dllomany genetikai variabilitdsdhoz legnagyobb mértékben hozzéjarulo 10 egyed

koziil 4 perseron vonalba tartozik, sszesen 16,57% a 4 mén értéke.
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A két allomanyban 2 16 all azonos helyen a sorban. Perseron-201 Bizsu nevii mén all azonosan
a 3.helyen, ez a 16 a Perseron-201 vonalalapitd, 2023-ban 3 fedezOmén tartozott ehhez a
vonalhoz. Azonban a mén tobb €16 kanca szarmazasaban is megtalalhat6. A teljes allomanyban
3,75%, mig a referencia allomanyban mar 5,17% a genetikai variabilitashoz vald hozzajarulésa.
Golle-9 mindkét adllomany estében a 7. helyen all, a teljes alloményban 1,92%, a referencia
allomanyban 2,96% a genetikai variabilitashoz valé hozzajarulasa. Mara azonban a vonalat
csak a 21 éves Hobol-171 Donat képviseli, szerencsére a mén egy nagy kancalétszamu

ménesnél van felallitva.

Az 2. abran a Belga-6 mén lathatd. 2023-ban a Belga-6 vonalat 13 fedez6mén képviselte. A

fedezéméneknek Osszesen 340 ivadékuk van.

2. abra: 2264 Belga-6

Forrdas: MHLOE (https://hidegverulotenyesztok.hu/egyesuleti-kiadvanyok/ Ménkatalogus
2022)
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A 3. abran Karad-17 Rigd fedezOmén lathato. Elit torzskonyvi osztalyzat, a P-1 vonalba

tartozott. 2023-ig 258 ivadék tartozik a nevéhez, ebbdl 15 fedezémén.

3. abra: 3842 Karad-17 Rigé
Forras: MHLOE (https://hidegverulotenyesztok.hu/lo/3842-karad-17-rigo/)

4.5. Beltenyésztettség és atlagos rokonsagi fok

A beltenyésztési egyiitthatd szintje egy populacioban meghatdrozdo a fajta genetikai
valtozatossaganak megorzésében. A génmegbdrzésben jelenlévd fajtdk tenyésztésekor a
beltenyésztéstdl tartanak, mert az a homozigozitas novekedését jelenti, amivel a genetikai
sokféleség csokken. A 18. tablazat tartalmazza a hidegvérii dllomany beltenyésztettségének
értékeit a kiillonféle szamitasi modokkal.

A Wright-féle beltenyésztettségi érték a teljes allomany esetében 1,13%, a referencia
allomanynal 2,35%. A referencia allomany beltenyésztettsége tobb, mint kétszerese a teljes
alloméanynak. A referencia populécio értéke MANCIN et al. (2020) és BUSSIMAN et al. (2018)
altal kutatott olasz hidegvérii (2,28%) és campolina (2,45%) fajtaju lovak értékei kozott van. A
referencia allomany értéke ugy is megkozelithetd, hogy az allomany egy egyede Osszes
génhelyének tobb, mint 2%-ban vannak azonos allélok. Mé4s magyarorszdgi Gshonos

lofajtdkhoz viszonyitva ez a beltenyésztettségi érték igen kedvezdnek szamit. Ehhez
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hozzatartozik, hogy a fajta nem szenvedett nagy mértékli karokat, viszonylag fiatal fajtarol van
sz6, illetve torzskdnyve nyitott. A teljes dllomany 49,89%-a beltenyésztett, mig a referencia
alloménynak mar a 91,36%-a beltenyésztett valamilyen mértékben. A referencia populécioban
Osszesen 100 egyednek volt tobb, mint 5% a Wright-féle beltenyésztési egylitthatoja.
Altaldban az a kedvezd, ha a populacidk beltenyésztettségi koefficiense 1% alatt van. Ezt az
értéket a teljes allomany alig haladja meg, illetve a referencia allomany is csak 1,35%-kal. Az
altalanos allattenyésztési gyakorlatban a 0,30 feletti beltenyésztési koefficiens mar erdteljes
beltenyésztésre utal. Ha a beltenyésztési egyiitthatd 5% alatti, a fajta mérsékelhetetlen karokat
nem szenvedett még, de mar megjelennek a magas egylitthatoval rendelkezd egyedek.

A fajta atlagos rokonsagi fok értékeit a teljes és a referencia allomanyokra a 18. tablazat
tartalmazza szintén. A teljes allomany atlagos rokonsagi fokanak értéke 1,32%, a referencia
allomanyé¢ kevesebb, mint a kétszerese, 2,30%. A teljes allomany értéke alig tér el MANCIN
et al. (2020) altal szamolt értékétdl az olasz hidegvérii teljes allomanyanak esetében (1,39%).
A referencia populacié értéke BUSSIMAN et al. (2018) campolina lovaknal szamolt értéketdl
(2,0%) nagyobb.

Mivel a koefficiens értéke mindkét esetben nagyobb, mint a Wright-féle beltenyésztési

egyiitthato fele, az érték aldtdmasztja, hogy nem keriilték el a rokon egyedek parositasat.

18. tablazat: A magyar hidegvérii allomany beltenyésztettségének értékei

Szamitasi mod Teljes allomany Referencia allomany
Wright (%) 1,13 2,35
Kalinowski (%) 0,18 0,39
Uj Kalinowski (%) 0,95 1,96
Ballou (%) 2,47 4,95
Anc 2,61 5,24
Atlagos rokonsagi fok (%) 1,32 2,30

Forras: sajat kutatds

A Kalinowski-féle megkozelitésben a mutaté a multban homozigoéta allélekkel foglalkozik. Ez
a mutato a klasszikus Wright-féle mutato értékét kétfelé bontja, ezért, ha az egyed Wright-féle
beltenyésztettsége 0, akkor a Kalinowski-féle értelmezésben is 0. A Kalinowski-féle és az 0j

Kalinowski-féle mutat6 atlagos értékei minden esetben alacsonyabbak, mint a Ballou vagy a
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Wright-féle egyiitthato értékei. Az 0j Kalinowski-féle beltenyésztési egyiitthatd értékei
nagyobbak a Kalinowski-féle egyiitthatd értékeinél, igy a beltenyésztés erésebb az tjabb
generaciokban. Ez amiatt lehet, hogy nem hasznalnak mar a tenyésztésben mas nemzet
hidegvérii fajtaibol. A referencia populécié értékei kétszeresei a teljes populacidinak.

A Ballou-féle mutaté annak a valdszinlisége, hogy barmely allél a korabbi generaciok soran
legalabb egyszer szarmazésilag homozigota allapotban volt. A teljes populacional szamitott
értékhez képest kétszeres a novekedés a referencia allomanyndl. Annak a valosziniisége, hogy
egy allél homozigdta volt a korabbi nemzedékekben, kozel 2,5% a teljes dllomany esetében és
kozel 5% a referencia alloméanynal.

Az Anc értéke megmutatja, hanyszor keriiltek az allélek szdrmazasilag azonos allapotba. A
referencia populacional kétszer magasabb az értéke, mint a teljes allomanynal. A teljes
alloménynal a mutato értéke 2,6, a referencia dlloméanynal 5,24.

Kis egyedszam, 6shonos, veszélyeztetett fajtaknal rokon egyedek egymassal vald parositasa
gyakran elkeriilhetetlen, ennek ellenére a szoros rokonparositasbol (sziil6-ivadék, nagysziilo-
unoka, testvér/féltestvér parositasok) szarmazo egyedek sziiletése elkeriilendd, illetve ezeknek
a parositasoknak a tervezése nagy szakértelmet igényel. Az ilyen parositds diverzitas
csokkenéssel jar, ezért a géntartalék védelem ala esd fajtak esetén ennek mérséklése és
elkeriilése tenyésztéi €s tenyésztésszervezési feladat. Bizonyos érvek (pl.: egységesebb
orokités, tulajdonsagok rogzitése, pedigrisztikai sajatossagok) indokolhatjak az ilyen ivadékok
sziiletését, de ezekre az egyedekre kiilonleges figyelmet kell forditani a tovabb tenyésztésiiknél

is.

A 19. tablazat a referencia allomany 10 legbeltenyésztettebb egyedeit mutatja be. A tablazatban
9 kanca ¢s 1 mén szerepel.

Az els6 6 kanca sziil6-ivadék parositasbol sziiletett, apjuk és anyai nagyapjuk ugyanaz a mén.
A 7. egyed szarmazasaban anyai és apai oldalon a 2. 6si sorban Goélle-7 jelenik meg, a 8.
egyednél Karad-17 Rigo, a 9. egyednél Pereked-113 Baka, a 10. egyednél Nagocs-100 Bard

jelenik meg az apai és anyai oldalon is a 2. dsi sorban. Tehat a 7.- 10. lovak sziilei féltestvérek.
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19. tablazat: A legmagasabb beltenyésztettségi egyiitthatoju egyedek a referencia

populaciéban
S
Sziiletési z g
Egyed ] Apa Anya 2% e ¥
év s < £<
X
Dora 2014 Palin-7 Gazda Béjos 27,61 6,1
(HUN K HV142770000)
Juci 2017 Bogyoszl6-204 Manci 26,54 3,53
(HUN K HV172380000) Kazmér
Nusi 2012 Bogyoszl6-43 Baba 25,96 1,65
(HUN K HV120010000) Lator
Barsony 2009  Alsonemesapati- Lili 25,34 0,84
(HUN K VYM091020000) 42
Kati 2008 Kaposvar-44 Siiti 25,12 0,21
(HUN K HV080870000) Edvin
Szelld 2006 Kaposvar-52 Szidi 25,0 0
(HUN K HV061400000) Sanci
Réka 2003 Somogyegres- Ropke 20,32 1,82
HUN K HV031240000 158 Rudi (e.Judit)
Bibor 2015 Nagyvenyim- Biibajos 17,41 5,52
HUN K HV154130000 298 Sanyi
Lenke 2018 Pereked-148 Linda 17,34 577
HUN K HV181510000 Legény
Nagyvenyim-298 2011 Karad-17 Rigd Sarmany 16,55 1,81

Sanyi
HUN M HV112980000

Forras: sajat kutatds

A 4. dbran a referencia populacid legbeltenyésztettebb egyedének szarmazasa lathato. A

pedigrébdl kiolvashato, hogy a kanca sziil6-ivadék parositasbol jott 1étre, egyiitthatoja 27,61%.

Illetve 4682 Palin-7 Gazda szarmazasaban is megfigyelhetd a rokontenyésztés 758 Mesés
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kancara. Palin-7 Gazda az A-1 ménvonalba tartozik, beltenyésztési koefficiense 8,1%. Doéra 1j-
Kalinowski-féle egyiitthatoja 21,51%, Amnc egyiitthatoja 12,73 és a Ballou-féle
beltenyésztettsége 11,66%. Ez az egyed rendelkezik a legmagasabb Kalinowski-féle
beltenyésztettségi egylitthatoval is, értéke 6,1%.

1790 Goélle-6 1414 Ardenni-1
2488 Golle-8 575 Jéke
HUN M GE880080000 @M@ 873 Rozsafa-2
4682 Palin-7 Gazda 7 S 323 Elvira
HUN M HV030070000 1793 Szentegat-3 184 Dravasztara-163Huszonhato
1953 Zsémbes 5 355 Gorosgal Kellemes
. HUN K HV960120000 1403 Zsémbes 2196 Pdkaszepetk-2
Dora 2 ‘ A 758 Mesé
HUNIIGEVE 42770000 2488 Golle-8 1790 Golle-6
4682 Palin-7 Gazda z 758 Mesés
@ 1953 Zsémbes 1793 Szentegat-3
828 Bajos z P 1403 Zsémbes
HUN K HV093090000 4068 Iharos-118 Vagany 3597 Kaposvar-40 Fillér
733 Betti > 1698 Holl6 (e.Madar) "B"
HUN K HV042640000 Dzsenna 2932 Toponar-46 Borravald
7 4 s P Sari

4. abra: Dora (HUN K HV142770000) szarmazasa, kiemelve Palin-7 Gazda és Mesés

Forras: sajat szerkesztés

4.6. Génmegorzési index

A 20. tablazat a magyar hidegvérli dllomanyok génmegorzési index értékeit foglalja 6ssze. A
teljes allomany génmegorzési indexe atlagosan 31,15. A legmagasabb érték 135,46, az els6 35
legmagasabb értékkel rendelkez6 egyed kozott nincs a referencia populéciobdl. A legnagyobb
szazalékban (42,39%) a 10 alatti értékkel rendelkezd allatok vannak. A referencia allomanyban
3,56 és 122,01 kozotti a génmegorzési index, atlagosan 63,10. A legnagyobb aranyban
(15,76%) a 60,01- 70,00 kozotti értékkel rendelkezd lovak vannak. A 10 alatti értékkel
rendelkezOk ardnya minddssze 0,8%. A szakirodalmi forrdsokban nem talalhaté ilyen nagy
genetic conservation index, ott a legmagasabb FARIA et al. (2018) altal vizsgalt quarter horse
A magasabb GCl-értékkel rendelkezé allatok nagyobb egyensulyt mutatnak az alapitok
szamaban, és feltételezhetd, hogy az alapitok altal tovabbitott géneket tartalmazza. Ebbdl a
szempontbol a magasabb GCI-értékkel rendelkezd allatok kulcsfontossadguak a fajtamegdrzés
¢s a genetikai valtozatossag szempontjabol. A referencia dllomany a magasabb indexszdmoknal
nagyobb szazalékban vannak jelen, mint a teljes allomany. Ez a fajta génmegdrzése

szempontjabol jo hir.
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20. tablazat: Az allomanyok génmegorzési index értékei

GClI Teljes allomany Referencia allomany

N N % N N %
<10,00 9198 42,39 9 0,80
10,01-20,00 2001 9,22 30 2,67
20,01-30,00 1579 7,28 65 5,79
30,01-40,00 1529 7,05 129 11,49
40,01-50,00 1131 521 96 8,55
50,01-60,00 1230 5,67 152 13,54
60,01-70,00 1359 6,26 177 15,76
70,01-80,00 1299 5,99 173 15,41
80,01-90,00 1077 4,96 156 13,89
90,01-100,00 716 3,30 79 7,03
>100,01 580 2,67 57 5,08
Atlag 31,15 63,10

Forras: sajat kutatas
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5. Kovetkeztetések és javaslatok

A dolgozatomban a magyar hidegvér(i szarmazasat 1805-t61 2023-ig dolgoztam fel. A teljes
allomany 21699 egyedet szamlalt. Referencia alloménynak a 2023-ban aktiv, torzskonyvi
ellendrzésben tartott allomanyt valasztottuk, ez 1123 16 volt. A referencia populécio egyedeire
vonatkozoan altalanosan 13 nemzedéknyi hossza pedigrék alltak rendelkezésiinkre. Ez 5
nemzedékkel hosszabb volt a teljes populécio értékétdl. A hosszabb pedigrék részben a tudatos
tenyésztésnek, a tenyésztési programban leirt ,,szabalyoknak™ kdszonhetd.

A referencia populacidé nemzedékkodz vizsgalatakor a négy leszarmazasi Gt kozott szignifikdns
eltérést figyeltiink meg. Az értékek 8,49 év és 10,14 év kozottiek. A mének legalabb 1-2 évvel
idésebbek az ivadékok sziiletésekor, mint a kancak. A nemzedékkoz atlagos értéke 9 év a 4
leszarmazasi utvonalon.

Az 6s0k genetikai valtozékonysaganak vizsgéalatanal az effektiv és a valos szamok kozotti
kiilonbség miatt a genetikai variabilitds csokkenésére kovetkeztethetiink.

A nem alapité 6sok effektiv szamanak és az alapitd 0sok effektiv szamanak aranya (fa/fe)
kisebb, mint 1, tehat a palacknyak hatas megfigyelhetd. A referencia allomanynal az aranypar
értéke alacsonyabb, a palacknyak hatds erdsebb mar. A fajtat érintd palacknyak hatdsa a
genetikai variabilitast csokkenti.

Azonos genetikai valtozatossag aranyokhoz tartozo teljes és referencia populéacio értékek kozott
jelent6s kiilonbségek vannak, leginkabb a 80%, 90% ¢és 100%-os értéknél. mivel A genetikali
lefedettség kevesebb Ossel jellemezhetd a referencia populdcional, ez génveszteségre utal.
Lehetséges ok lehet a tobb évtizedes szelekciés munka, de inkabb a kiinduldsi ménvonalak
elvesztése, illetve a még tenyésztésben allok gyakran aranytalan szerepeltetése a teny€sztésben
a f6 indok.

A genetikai variabilitasahoz legnagyobb ardnyban hozzdjaruld 10 6s a teljes és referencia
allomény esetében is mind mén. A referencia allomany tablazatdban 3 0j egyed szerepel, a teljes
allomanyhoz képest, illetve a teljes dllomanybol 3 16 nem szerepel a referencia dllomanyban. A
teljes allomanyban a 10 s Osszesen kevesebb, mint 27%-ban jarul hozza a genetikai
variabilitashoz, mig a referencia allomanyban majdnem 38%-ban. A genetikai sziikiilés tobb,
mint 11%.

A génmegobrzési index vizsgélataban a teljes allomanyt tekintve a legnagyobb szazalékban
(42,39%) a 10 alatti értekkel rendelkezd allatok vannak. Mig a referencia allomanyban a

legnagyobb aranyban (15,76%) a 60,01- 70,00 kozotti értékkel rendelkez6 lovak vannak. A 10
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alatti értékkel rendelkezOk aranya mindossze 0,8%. Ez kedvezé mivel a magasabb GClI-értékkel
rendelkezd allatok nagyobb egyensulyt mutatnak az alapitok szamaban, és feltételezhetd, hogy
az alapitok altal tovabbitott géneket tartalmazza.

A referencia allomany értéke ugy is megkdzelithetd, hogy az allomany egy egyede Osszes
génhelyének tobb, mint 2%-ban vannak azonos allélok. A referencia allomany
beltenyésztettsége tobb, mint kétszerese a teljes allomanynak. Mas magyarorszagi 6shonos
l6fajtdkhoz viszonyitva ez a beltenyésztettségi érték igen kedvezdnek szamit. Ehhez
hozzatartozik, hogy a fajta nem szenvedett nagy mértékli karokat, viszonylag fiatal fajtardl van
sz0, illetve torzskonyve nyitott. Az uj Kalinowski-féle beltenyésztési egyiitthatd értékei
nagyobbak a Kalinowski-féle egyiitthatd értékeinél, igy a beltenyésztés erésebb az ujabb
generaciokban. Ez amiatt lehet, hogy nem hasznalnak mar a tenyésztésben mas nemzet
hidegvérii fajtaibol.

Az 4tlagos rokonsagi fok vizsgélatanal a koefficiens értéke mindkét esetben nagyobb, mint a
Wright-féle beltenyésztési egyiitthato fele, az érték is alatamasztja, hogy nem keriilték el a
rokon egyedek parositasat a tenyésztésben.

A munkank soran feltart magas Wright-féle beltenyésztési egyiitthatoval rendelkez6 egyedek
koefficienst csokkentd célparositdsainak meghatdrozdsdhoz az adatok irdnymutatast
szolgalhatnak, ezaltal is csOkkentve a beltenyésztettségeét. Mivel a beltenyésztettség az 1j
generdciokban nagyobb, igy a parositasi tervek meghatarozasaban erre jobban oda kell figyelni
majd a késébbiekben.

Mas faj tenyésztszervezeténél miikddik olyan online feliilet, ami segitségével a tenyésztok
sajat maguk le tudjdk ellendrizni, hogy a parositasi tervbdl sziiletett utdbdnak mennyi lenne a
beltenyésztettsége. Illetve a 16tenyésztésben a furioso-north star, kisbéri félvér és magyar félvér
fajtaknal 1étezik olyan online méneskonyv, ahol fantom parositasokat allithat be a tenyésztd.

Ilyen rendszerek hasznalata a hidegvérii fajtanal is kedvezd lenne.
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Osszefoglalas

A magyar hidegvérii a parasztsag gazdasagi lovabdl alakult ki és valt elismert fajtava az 1900-
as évek kozepén. A fajtarol elséként Ocsag Imre irt ,, A gazdasagi 16” cimmel 1995-ben.
Szakirodalmakat tekintve a fajta nem tul népszerli, populacidgenetikai felmérésével csak az
utobbi par évben kezdtek foglalkozni. Az orszaggyiilés nemzeti kinccsé nyilvanitotta a fajtat, a
génmegorzésben szerepe van. A dolgozatommal célom a fajta génmegorzését népszeriisiteni, a
jelen allomany genetikai valtozatossagat felmérni populacidogenetikai mutatokkal. Remélem,
ezek az adatok a jovo tenyésztésére is iranymutatassal lesznek.

A dolgozatban szerepld szarmazasi adatok tobb, mint 200 évet fednek le. A teljes allomanyt
21699 egyed alkotta. A referencia allomany a 2023-ban torzskonyvi ellendrzésben 1évé mének
¢s kancak adatai szolgaltak, 1123 egyed alkotta. A szdrmazasi adatokat a Magyar Hidegvéri
Loétenyésztd Orszagos Egyesiilet adatbazisa szolgaltatta. Az adatbazist Microsoft Access 2016
programban épitettem, ez tartalmazta az adott egyed nevét, azonositdjat, az apja nevét ¢€s
azonositojat, az anyja nevét €s azonositojat, az egyed ivarat €s sziiletési idejét. A kiillonbozo
populédcidogenetikai mutatokat az ENDOG 4.8. szoftverrel szamitottuk. A kiilonféle
beltenyésztési egyiitthatokat a GRain 2.2. szoftverrel becsiiltik. A PopRep szoftvert az

évenkénti pedigrételjesség vizsgalathoz hasznaltam.

Az elsé mutatd a pedigrételjesség volt, ami tobb modon is értelmezhetd. Megadhato a teljes Osi
sorok szdmaval, a maximalisan ismert nemzedékek szdmaval €s a generaciok ekvivalens
szamaval. Ez hatdrozza meg a szdrmazds mindségét és hasznalhatosdgat. A dolgozatban
mindharom értelmezési mod ki lett szamitva a teljes és referencia dlloményra. A teljes 6si sorok
szédma atlagosan 2,8 a teljes allomanyban. Az dllomany 25%-anak legalabb 5 teljesen ismert Gsi
sora van. A teljes allomanyndl a maximalisan ismert nemzedékek szama atlagosan 7,9
nemzedék. Az dllomany 48%-nak a szdrmazésa vezethetd vissza 10 vagy tobb nemzedékig. A
legmélyebb szarmazas 27 nemzedék. A teljes populacio atlagos teljes generacios ekvivalense

4,64 generacio, a legmagasabb 10,16.

A teljes ismert Osi sorok szama atlagosan 4,6 nemzedék. Az allomany 56,19%-nak legalabb 5
teljesen ismert Gsi sorra visszanyul6 szarmazdsa van. 5 egyednél 7 generacidig ismert teljesen
a pedigré. A referencia allomany maximalisan ismert nemzedékek szama atlagosan 13
nemzedék. Az dllomany 72%-nak a szarmazasa vezethetd vissza 13 vagy tobb nemzedékig. 16
nemzedék a legmélyebb szarmazas, ami 4 egyednek is van. A teljes generacids ekvivalens

értéke 7,72 nemzedék atlagosan. A legmagasabb érték 9,71 generacio.
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A masodik populacidgenetikai mutatd, amit értékeltink a nemzedékkéz. Ez az érték
megmutatja a sziil6k atlagos életkorat ivadékaik sziiletésekor, melyek a kdvetkezd generacid
létrehozasaban részt vesznek. Négy leszarmazasi utvonalon hatdrozhatd meg a mutato:
méneloallitd mén, kancaeldallito mén, méneldallitd kanca, kancaeloallito kanca. A
leszarmazasi utak nemzedékkoz értékeit kétmintas t-probaval hasonlitottuk 0ssze a referencia
populacidoban. A megbizhatosagi szint minden esetben 95% (p <0,05) volt. A leszarmazasi utak
kozott szignifikdns eltérés van. A nemzedékkodz atlagos értéke 9,17 év. A leghosszabb
nemzedékkoz 10,14 év a méneldallitd mén leszarmazasi utvonalon. A generaciok kozotti
legrovidebb 1d6 8,49 év a kancaneveld kanca kapcsolatban. A szdmitasok szerint a mének az
ivadékok sziiletésekor idosebbek a kancaktol. Ebbdl arra lehet kovetkeztetni, hogy a tenyésztok
megfontoltabbak a fedezOmének kijelolésekor, mint a kancaivadék tenyészallatta
mindsitésekor.

Az effektiv és a valos szdmok kozotti kiilonbség miatt a genetikai variabilitas csokkenésére
kovetkeztethetlink. A teljes populacioban a genetikai diverzitast 3996 alapitd 6s fedi le, 278
effektiv alapitoval leirhatd. 3169 nem alapitd egyed van, ezek 95 effektiv nem alapité egyeddel
lefedhetd. A referencia dllomanyban ugyanaz a genetikai diverzitds, amelyet 1501 alapito Os
fed le, leirhatd mindossze 183 effektiv alapitoval. A nem alapitd 6sok tényleges és effektiv
szama kozott szintén markéns kiilonbség rajzolodik ki. A 415 nem alapit6 0s csupan 49 effektiv
nem alapitd egyeddel is lefedhetd. Nem alapité Os6k effektiv szdmanak és az alapitdé 6sok
effektiv szdmanak aranya a teljes populacional 0,342, a referencia allomanynal 0,268, tehat a
palacknyak-hatas bizonyitott.

Egy fajta genetikai variabilitdsa jellemezhet6 a diverzitasért felelds egyedek szamaval. A
100%-o0s genetikai valtozatossag értéket kiemelve a teljes allomany 21699 allatot foglal
magaban, a genetikai valtozatossagot 3166 16 fedi le. A referencia allomanyban 1123 16 van,
amiknek a genetikai diverzitasukat 410 egyed fedi le. Ez a teljes lefedettség értékében 7,72-
szeres kiilonbség az egyedszamok kozott. Ez génveszteségre utal, mivel a genetikai lefedettség
kevesebb 0Ossel jellemezhetd. Ez mindegyik aranynal igy van.

A magasabb génmeg0drzési index értékkel rendelkezd allatok nagyobb egyensulyt mutatnak az
alapitok szdmaban, és feltételezhetd, hogy az alapitok altal tovabbitott géneket tartalmazza. A
teljes allomany génmegdrzési indexe atlagosan 31,15. A legmagasabb érték 135,46, az elsd 35
legmagasabb értékkel rendelkezd egyed kozott nincs a referencia populacidbol. A legnagyobb

szazalékban (42,39%) a 10 alatti értékkel rendelkezd allatok vannak.
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A referencia allomanyban 3,56 és 122,01 kozotti a génmegOrzési index, atlagosan 63,10. A
legnagyobb aranyban (15,76%) a 60,01- 70,00 kozotti értékkel rendelkezé lovak vannak. A 10
alatti értékkel rendelkezdk ardnya minddssze 0,8%.

A Dbeltenyésztési egylitthatd szintje egy populacioban meghatarozd a fajta genetikai
valtozatossaganak megérzésében. A Wright-féle beltenyésztettségi érték a teljes allomany
esetében 1,13%, a referencia alloméanynal 2,35%. A referencia allomany értéke ugy is
megkdzelithetd, hogy az allomany egy egyede Osszes génhelyének tobb, mint 2%-ban vannak
azonos allélok. A teljes dllomany 49,89%-a beltenyésztett, mig a referencia alloménynak mar
a 91,36%-a beltenyésztett valamilyen mértékben.

A Kalinowski-féle megkozelitésben a mutatd a multban homozigota allélekkel foglalkozik. A
Kalinowski-féle és az 01j Kalinowski-féle mutaté atlagos értékei minden esetben alacsonyabbak,
mint a Ballou vagy a Wright-féle egyiitthat értékei. Az 0j Kalinowski-féle beltenyésztési
egyiitthato értékei (0,95% és 1,96%) nagyobbak a Kalinowski-féle egylitthatd értékeinél
(0,18% ¢s 0,39%)), igy a beltenyésztés erdsebb az Gijabb generacidkban.

A Ballou-féle mutatonal annak a valdszinisége, hogy egy allél homozigdta volt a korabbi
nemzedékekben, kozel 2,5% a teljes dllomany esetében és kozel 5% a referencia allomanynal.
Az Anc érteke megmutatja, hanyszor keriiltek az allélek szdrmazasilag azonos allapotba. A
teljes allomanynal a mutato értéke 2,61, a referencia alloméanynal 5,24.

Az atlagos rokonsagi fok annak valoszinliségét mutatja meg, hogy a teljes populacidbol
véletlenszerlien kivalasztott allél az egyedhez tartozik. A teljes allomany atlagos rokonsagi
fokanak értéke 1,32%, a referencia dlloméanyé kevesebb, mint a kétszerese, 2,30%. Mivel a
koefficiens értéke mindkét esetben nagyobb, mint a Wright-féle beltenyésztési egylitthaté fele,

az érték alatamasztja, hogy nem kertilték el a rokon egyedek parositasat.
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