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Bevezetés

Az ember az évtizedek alatt teljesen atformalta a kornyezetét, természetét beleértve az altala
alkotott haziallatokat és a termesztett ndvényeket is. Ezen folyamatokat a sajat jol vagy kevésbé
jol felfogott érdekei szerint teszi (BODO, 2002). Az allattenyésztés legfontosabb feladata az
emberiség legszélesebb korti, allatokra alapozott sziikségleteinek a kielégitése. Ennek
segitségével nagy genetikai értékkel bird allomanyok létrehozasa és fenntartasa (BODO, 2011;
VIGH et al., 2008). Megfigyelheté azonban a genetikai valtozatossag sziikiilése, mivel az
arutermelésben a minél nagyobb hozamok elérése lett a cél. Ezen igen kedvezdtlen hatdsnak az
eredményeként rendkiviil sok allatfajta keriilt veszélyeztetett helyzetbe. Valamint akadtak
olyanok is, amelyek az id6k soran teljesen el is tlintek a tenyésztésbal.

Az emberiség jol felfogott érdeke, hogy védekezzen a genetikai valtozatossag csokkenése ellen,
valamint az id6k sordn kialakult fajtak minél szélesebb korének a megdrzése. A tenyésztoi
tevékenység soran minden egyes génvaltozatra nagy sziikség lehet, igy fokozott figyelmet kell
forditani a jelenleg rendelkezésre allo genetikai alapok megovasara. A kis létszamu fajtak
kiilondsen veszélyeztetettek, igy ezeknél kiemelten fontos az, hogy allomanyukat megdrizzék
¢s fenntartsdk. A beltenyésztettség minimalizalasa azonban az arutermeld allomanyokban,
valamint a nagy egyedszamu vilagfajtak esetében is fontos. Sohasem tudhatjuk, hogy mikor is
lesz sziikségiink egy meglévOd, ugyan gazdasagilag jelentéktelennek tiind genetikai
tulajdonsagra.

Az egyre novekvO piac és a sokszinll vasarloi kivansag miatt vannak olyan fajtdk, amelyek
jelentdsen a hattérbe szorultak, mivel képtelenek voltak versenyt tartani az (1j modern fajtakkal,
hibridekkel. Egyik jo példa erre a 16tenyésztés is. Napjainkra a 16hasznalat mar egyaltalan nem
a hadsereg ¢és a mezdgazdasag kielégitésére szolgadl, néhany évtized alatt a gazdasagi
haszonallatbol sokkal inkébb szabadidés tarsallat valt (BODO — HECKER, 2013).

A haflingi 16 példdjaban a régi malhas 16 helyett az igény egy megnovekedett marmagassagi
konnyti hataslo felé billentette az elvarasokat. Eddig mai hasznalatban is megallja a helyét, mint
igényes hobbi 10, szabadidélovas és dijugrato versenyek rendszeres résztvevoje, lovas iskolak
kedvelt iskola lovava valt, terdpias lovagoltatasban egyre inkébb hasznalt és munkalovaglasban
is jelentds szerephez tudott jutni.

A nemzetko6zi Food and Agriculture Organization (FAO) rendszer a jelenleg legelfogadottabb

modszere a genetikai sokféleség meg6rzésének értékelésére (BODO, 1991.). Ennek fogalma,



hogy normalis koriilmények kozott nem lehet fenntartani 100-nal kevesebb ndivart létszamot.
Ezért az ehhez hasonl6 populacioba tartoz6 fajtanak a 1étszamat fokozatosan novelni sziikséges.
Az id6kozben vilagfajtava valt haflinginek Ausztria tekinthetd a kitenyésztd orszaganak, de a
fajta magyarorszagi 1étszamadatokat figyelembe véve elmondhatd, hogy a tenyészték szeretik
¢és igényt tartanak erre a fajtara hazankban is.

A 100 és 1000 egyed kozotti ndivar mar normalis mértékiinek mondhato, a géntartalék védelem

szabalyait figyelembe véve biztonsaggal fenntarthato.



1. Témafelvetés

Egy adott populdcion beliil a genetikai variabilitdsnak és a géndramldsnak a megbecsiilése
nélkiilozhetetlen a mar meglévo genetikai allomanyhoz tartozé szelekcios program kidolgozasa
elott. Olyan tevékenységeket tarhatnak fel, amelyek fontos hatassal birnak a populacio

szerkezetének, valamint demografiai dsszetételének elemzésére.

A mai modern kori 16tenyésztésben is megallja a helyét Csekonics Jozsef altal megfogalmazott
alapszabalyok, ami kimondja: ,,Az anyakanca legyen a ménes modellje, hiszen az anyakanca a
talaj, a szant6fold, amiben a magot vetjiik.” Valamint: ,,aki mindent elkovet, hogy kivald
apaméneket vasaroljon, és nem kdveti ugyanezt a gondos kivalasztidst az anyakancaknal,

nagyon nehezen, vagy sohasem jut kivalo fajtahoz.” (HECKER, 1994. p. 205).

Az utobbi évtizedben az allomanyok genetikai valtozatossaganak pontos ismerete irant
megnovekedett érdeklddés figyelheté meg (WOOLIAMS et al., 2002). A genetikai variabilitas
a genetikai alapu képesség valtozasra, amelyeket kornyezeti véltozasok, valamint a tenyész
célban létrejott valtozasok valthatnak ki (DE ROCHAMBEAU et al., 2000).

A populaciok genetikai hatterét, Osszetételét a szarmazasi adatok ismeretében
pedigréanalizissel vagy genetikai marker vizsgalatok segitségével ismerhetjiik meg (VIGH et
al., 2008). A pedigréelemzés elkészitéséhez csak elektronikusan rogzitett szarmazasi adatokra
¢és megfeleld szamitogépes eréforrasra van sziikség. Ezen eredmények nagy segitséget adhatnak
a tenyésztési programok kidolgozasara esetleg modositasara, valamint parositasi tervek
elkészitéséhez, ezzel fenntartva a diverzitast. Az egyes genealdgiai vonalak egyensulyarol, az
allomany ¢és egyedek beltenyésztettségérol is informaciot szolgaltatnak.

Pedigréelemzéssel szamitott mutatok ismeretében a gazdasdgi A4llatfajok esetében a
beltenyésztettség szintje alacsonyan tarthatd. Ez igen nagy jelentdséggel bir olyan fajtak
esetében, amelyeket évszazadok oOta zart torzskonyvi rendszerben tenyésztenek, €s ahol intenziv
szelekcios munkat folytatnak (BOKOR et al., 2010). Ugyan is, zart populacioban, immigracio
nélkiil a beltenyésztettség mértékének folyamatos novekedése elkeriilhetetlen. Ez a jelenség a

genetikai valtozatossag folyamatos veszteségét eredményezi.



A valos populécio beltenyésztettségi rataja megegyezik, egy annal kisebb, am idedlis szerkezetii
populacidéval. Az ebben a populdcidoban 1évo egyedek szdma jelenti az effektiv populacio
méretet, amelyek ugyanahhoz a beltenyésztési egyiitthato-ndvekedéshez vezetnének, amely a
vizsgalt allomanyban is tapasztalhat6, amennyiben minden him és ndéstény egyed egyforma

aranyban venne részt az 0j nemzedék létrehozésaban.

A tenyésztés soran idegen fajta nem hasznalhat6 fel, mivel a haflingi 16fajta zart térzskdnyvvel

rendelkezik.

Dolgozatomban a Magyarorszagra behozott import, valamint itt sziiletett egyedeket kerestem
vissza a legutols6 ismert dsig. Célkitlizésemben all a kiilonféle populacidgenetikai mutatoknak
vizsgalata. Ugymint a pedigrételjesség, generaciés intervallum, genetikai variabilitas, a
legmeghatarozobb egyedek hozzajarulasanak mértéke, atlagos rokonsagi fok, valamint a

beltenyésztettségnek mérése.



2. Szakirodalmi attekintés

2.1 A haflingi kislo6 kialakulasa

A haflingi kislé szarmazasi helye, az Ausztridban talalhat6 Tirol. A teriilet 6shonos, kisméretii
lovai adtak a fajta alapjat, amit a tiroli paraszt hegyi malhas 16ként hasznositott. Az 1800-as
évek utolsd negyedében kezd6dott meg a fajta tudatos tenyésztése a Dél-Tirolban 1874-ben
sziiletett 249 Folie nevii mén megvasarlasaval ¢s felallitasaval. Két fia, az 1887-ben sziiletett
14 Folie és az 1897-es sziiletésti 252/233 Hafling jelentOs szerepet jatszottak apjuk mellett a
fajtava alakitasban. Kiemelked6 volt még 249 Folie el6tt az apja, az 1868-ban sziiletett 133 El
Bedavi XXII arab félvér fajtaju 16, melynek leszarmazottjai Babolnan fedeztek.
249 Folie tenyésztésbe vételét kovetden a fajta tenyésztésében kizardlagosan csak is a fajtatiszta
tenyésztés valt az elsddleges és kizardlagos szemponttd. Ezen eseményt nevezziik az elsd
szakasznak a fajta kialakulasaban (MIHOK — NEMETH, 2014).
A masodik korszak 1897 és 1904 kozé tehetd a tenyésztésben. Ekkor alakulnak meg a legelso
tenyésztOtarsasagok, Huyn grof vezetésével. Az O nevéhez kothetd a tenyésztés
megszilarditasa, ugyan is kidolgozta a tenyésztési szabalyzatot. Az elsé Haflingi Lotenyésztd
Tarsasag Moltenben alakult meg, 1904-ben (PATAKI, 2008).
A harmadik korszak 1912 és 1923 kozé tehetd, ezen iddben meghatarozd ereje van a fajta
fejlodésére és késébbi elterjedésére. 1919-ben Eszak- és Dél-Tirol a Saint-germaini
békeszerzodést kovetéen kettévalt. Eszak-Tirol megmaradt Ausztria teriiletén, amig Dél-Tirol
Olaszorszag teriilet¢hez keriilt. A kettévalaskor a populéacid jelentds része osztrak teriileten
maradt. A tudatos tenyészcél valamint szigorti tenyésztési fegyelem miatt végrehajtott szelekciod
jelentds tenyésztési elérehaladast mutatott. 1920-ban indult meg a legelsé tenyésztStarsasag
szervezése, és 1921-ben Zams-ban mar meg is alakult. 1920-ban szervezték meg a legelsd
tenyészszemlét €s kiallitast (HERNECZKY, 2006).
A negyedik korszak 1924 és 1947 koz¢ tehetd. 1926-ban jelent meg az els6 kancatoérzskonyv,
amit 1938-ban kiegészitettek a mének genealdgiai vonalaival is. A fajtdban hét mént tartanak
alapitonak, amelyek mind egy-egy genealdgiai vonalat képviselnek:

e Az ,A” genealdgiai vonal vonalalapitd6 ménje az 1926-os sziiletésii 999 Anselmo

(SCHWEISGUT, 2005).
e A ,B” genealdgiai vonal vonalalapitd ménje, az 1915-0s sziiletésti Bolzano, ami egy

olaszorszagi haflingi mén, és ugyancsak 42 Mandl fia volt (PAUL, 1988).



e Az M” genealdgiai vonal vonalalapito ménje, az 1927-es sziiletésti Massimo, szintén
olaszorszagi mén (SCHWEISGUT, 2005).
e Az N genealdgiai vonal vonalalapit6 ménje, az 1920-as sziiletésti Nibbio (Niggl 2)
(DRUML, 2012).
e Az ,S” genealdgiai vonal vonalalapitd ménje, az 1923-mas sziiletésii Stelvio
(SCHWEISGUT, 2005).
e Az ,St” genealdgiai vonal vonalalapitdé ménje, az 1927-es sziiletésti 1074 Student. Ez
az egyetlen haflingi ménvonal, amely Ausztridban alakult ki (PAUL, 1988).
e A ,W” genealdgiai vonal vonalalapit6 ménje, az 1921-es sziiletésit 401 Willi
(THURNER, 1938).
Az 6todik korszak 1947 és 1961 kozotti idészakra tehetd. Ezen idészakban kezdték kiépiteni a
mindségi kancacsalddokat, valamint megteremtették a tudatos fajtatiszta tenyésztés alapjait.
Ennek kdszonhetden értek a tenyésztésben nemzetkozi szintre.
Megalakult a Haflingi Lovat Tenyészték Vilagszovetsége 1967-ben, és ett6l az idéponttol
szamithatjuk a fajta legtijabb kori torténetét.
A mai korhoz tartozik a 2013. februar 1. nappal megalakult Haflinger Welt- Zucht- und
Sportvereitung (HWZSV). Valamint 1étrejott a Haflingi Tenyésztdk Eurdpai Szovetsége,
Europiischen Verbandes der Haflinger Pferdeziichter (EVH) is (MIHOK — NEMETH, 2014).

2.2 Populaciogenetikai mutatok

A pedigréelemzés alapjait elméleti szinten WRIGHT (1931), majd JAMES (1972),
MACCLUER et al. (1986), és LACY (1989) is leirtak. Igazan népszeriivé azonban csak a
szamitogépes kapacitdsok boviilésével, valamint BOICHARD et al. (1997) modszerének a

publikélasaval valt a hasznalata.

Pedigrételjesség a pedigré mindségét és hasznalhatosagat hatarozza meg. A pedigré teljessége
jelentés mértékben befolydsolja a beltenyésztési koefficienst (SIGURDSON — JONMUDSON,
1995). Minél tobb az ismeretlen 6s, annal inkébb alul becsiilt az egytitthato értéke (BOICHARD
etal., 1997).

A generacios intervallum a sziilk atlagos életkora azon ivadékaik megsziiletésekor, amelyek

részt vesznek a kovetkezd generacid létrehozasdban. A mutatdé meghatdrozdsa négy



leszarmazasi utvonalon lehetséges ezek: apa-fia, apa-leanya, anya-fia, anya-leanya. Az apai és
az anyai leszarmazasi utakban kiilonb6z6 a generacios intervallum, amit a termékenyitési mod
is befolyasol. Altalanossagban elmondhat6, hogy az apai leszarmazasi it hosszabb azoknal a
fajtaknal, ahol a mesterséges termékenyités terjedt el. Mivel évekkel késobb is fel lehet
hasznalni azt a spermat, ami a tenyészallat allomanyol kikeriil (VIGH et al.,, 2008).
GASPARDY et al. (2003) megadtik a mutato alternativ megfogalmazasat. Kutatasaik alapjan
a generacios intervallum a sziild sziiletése, valamint a tenyésztésben szerepet jatszo ivadékai

kozott eltelt 1dO.

Alapit6 6sok szama azok az egyedek, amelyeknek mar mindkét sziil6je ismeretlen a pedigrében
(POSTA et al., 2016). Ezek az ismert alapit6é 6s6k (BOKOR et al., 2010). A populacié minden
egyes egyede, tetszOleges leszarmazasi 4gon visszavezethetd az alapitd 6sokig, amelyek eltérd
ardnyban jarulnak hozza az dllomany genetikai diverzitdsahoz (VIGH et al., 2008). Az alapitd
6s0k szamat meghatarozza a pedigrételjesség, a beltenyésztettségi egylitthatd nagysaga és a
vizsgalt egyedek szdma is (BOKOR et al., 2010). Az alapité 6sok szama exponencialis
mértékben emelkedik az ismert generdciok szdmanak a novekedésével (JAMES, 1972; LACY,
1989; BOICHARD et al., 1997).

Nem alapitd 0s0k szama, azon legkevesebb dsok szdma, amelyek az elemzett populécio teljes
génkészletéért a felelések (BOKOR et al., 2010). A mutatd figyelembe veszi, hogy az alapitd
0s0k szamanak a potencidlisan csokkentd faktorait és képes ezeket korrigalni (BOICHARD et

al., 1997).

Alapité 0sok effektiv szama, azon minimalis szdm, amelyek ugyanazt a genetikai
valtozatossagot okoznéak a populdcidban, mint amit az alapitd 6sok okoztak olyan médon, hogy
minden egyed egyforma mértékben befolyasolja a vizsgalt populaciéo génkészletét (LACY,
1989, 1995). A szamitds metodikdjanak értelmében az alapitdé 0sok effektiv 1étszama kisebb,

mint az alapit6 6sok szama (NAGY, 2016).

Nem alapit6 6sok effektiv szama, azon legkevesebb nem alapitd 6sok szdma, amelyek ugyan
azt a genetikai diverzitast okoznék a referencia populdciora nézve, mint amit a nem alapitok

okoztak. Ugy, hogy a populacié génkészletét azonos mértékben befolyasoljak. Tehat azon 3sok



minimalis 1étszdma, amellyel megmagyarazhatd a populacid genetikai variabilitdsa. A nem
alapitd 0sok létszama alacsonyabb az alapitd 6sok effektiv 1étszamanal (BOICHARD et al.,
1997; VIGH et al., 2008)

Nem alapito 0sok effektiv 1étszamanak és az alapitd dsok effektiv 1étszamanak aranya azt jelzi,
hogy a palacknyak-hatdas mennyire volt jellemz6 a vizsgalt populaciora. Amennyiben a
hanyados nagyban eltér egytdl, akkor a fajta jelentds génveszteséget szenvedett el, tehat
nagyban érintette a palacknyak-hatas (NEI et al., 1975). A palacknyak-hatas kovetkeztében az
¢letképes populacid nagysdga valamilyen kiils hatasnak a kovetkezében drasztikusan
lecsokken, ezalatt megvaltozik a géngyakorisadg, ezaltal az egyes allélek el is tlinhetnek
(NYARI, 2005). Az ezt kovetd generaciok azonban létszamukban hidba novekednek, a
beszlikiilt genetikai szerkezetet viszik tovabb. A palacknyak-hat4s utdn a megmaradt egyedek
ugyanarra a néhany alapitéra és ennél is kevesebb effektiv alapitora vezethetdek vissza. A
genetikai variabilitas elvesztésének mértéke fligg a ,,palacknyak” sztikiilésének mértékétdl. Ez
a mutatd elsOsorban géntartalék-védelmi allomanyoknal jatszik kiemelten fontos szerepet

(MIHOK — ERNST, 2015).

A populécio barmelyik egyedét nézve az atlagos rokonsagi fok annak a valdszintisége, hogy a
teljes populacidt jellemzod pedigrébdl véletlenszerlien kivalasztott allél az egyedhez tartozik-e
(VIGH et al., 2008). Azt fejezi ki, hogy egy egyed, vagy egyedek csoportja milyen mértékben
tudja helyettesiteni a populéciot, fliggetleniil az egyed sajat pedigréjétdl és a rendelkezésiinkre
allo informécid mindségétdl (BOKOR et al., 2010). Amennyiben a koefficiens értéke nagyobb,
mint a beltenyésztési egylitthatd fele, akkor nem sikeriilt elkeriilni a rokon egyedeknek a
parositasat. Emellett a mutat6 alkalmas a beltenyésztettség mértékének jellemzésére, és az
alpopulaciok beltenyésztettségi szintjének dsszehasonlitasara is (GUTIERREZ — GOYACHE,
2005).

Beltenyésztési egyiitthatd annak a valoszinlisége, hogy egy adott génhely két allélja
szarmazasilag azonos. Egy egyednek két szarmazasilag azonos allélja akkor lehet, ha van
legalabb egy kozos 6siik (SZABO et al., 2011). A populacid beltenyésztési egyiitthatéja nem
allando, idével dinamikusan valtozik. (DOEKES et al., 2020). A beltenyésztési egyiitthato
értéke fiigg a szarmazasok teljességétdl, valamint azok hosszatol is (BOICHARD et al., 1997).



Minél teljesebb és minél tobb nemzedékre visszavezethetd a szarmazés, annal pontosabb és
megbizhatobb az egyiitthatd értéke. A beltenyésztési egylitthatd értékének értelmezéséhez a
szamitashoz felhasznalt pedigré hosszara ¢€s teljességére vonatkozd paramétereket is kozolni
kell (FARKAS et al., 2007; NAGY et al., 2010; KOENIG — SIMIANER, 2006).

Wright-féle beltenyésztési egyiitthato: A beltenyésztettség széles korben hasznalt mérészama.
Ertéke 0—1 kozotti abszolut szam, ahol 0 a beltenyésztési koefficiens, amennyiben az adott
egyed nem rokon sziilok parositdsabol sziiletett. Ertéke %-os formaban is megadhat6
(WRIGHT, 1922).

Eredeti ¢s ) Kalinowski-féle beltenyésztési egyiitthaté: A beltenyésztési egyiitthatd ujabb
értelmezését adta meg KALINOWSKI et al., (2000), amely részben eltér a Ballou-féle
értelmezéstdl. A hagyomanyos Wright-féle beltenyésztési egyiitthatot kettd részre bontottak.
Elsd, ahol a szdrmazésilag azonos allélek egy része a multban mar atesett beltenyésztésen. Ez
az eredeti Kalinowski-féle beltenyésztettség. Masodik, ahol az allélek masik része el6szor
keriilt szdrmazésilag ugyan azon allapotba, ez az 0j Kalinowski-féle beltenyésztettség.
BAUMUNG et al. (2015) értelmezése szerint az eredeti Kalinowski-féle beltenyésztési
egylitthat6 annak a valosziniisége, hogy a jelenleg is szarmazasilag azonos allélek mar legalabb
egyszer voltak ilyen allapotban a korabbi generaciok soran. Amennyiben a Wright-féle
beltenyésztettségi egyiitthatod értéke 0, tigy a Kalinowski-féle egytitthatdé is 0.

Ballou-féle beltenyésztési egylitthaté: A beltenyésztés hatasait vizsgalva BALLOU (1997)
szerint az Osoket ért beltenyésztés hatassal van a vizsgalt egyedre. E hatas kifejezésére
hasznaljuk a Ballou-féle beltenyésztési egyiitthatot. Ami annak a valdszinliségét mutatja meg,
hogy barmely allél a korabbi generaciok soran legalabb egyszer szdrmazasilag homozigota
allapotban volt (SUWANLEE et al., 2007).

Ancestral History Coefficient (AHC): Ertéke szamszeriisiti, hogy egy véletlenszeriien
kivalasztott allél milyen gyakorisaggal kertilt potencidlisan szarmazasilag azonos allapotba a
multban. Azok az allélok, amelyek gyakrabban ¢€ltek at beltenyésztést kevésbé valdszinii, hogy
karosak, mint azok, amelyek ritkabban keriiltek szarmazésilag azonos allapotba (BAUMUNG
etal., 2015).

Effektiv populadcioméret, a valdos populacio beltenyésztettségi rataja megegyezik, egy annal
kisebb, am idealis szerkezetli populacidééval. Az ebben a populacioban 1évo egyedek szdma

jelenti az effektiv populacidoméretet (PIRCHNER, 1968). Azon egyedek legkevesebb szama,
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amelyek ugyanahhoz a beltenyésztési egylitthato-novekedéshez vezetnének, amely a vizsgalt
alloményban is tapasztalhatd, amennyiben minden him és ndstény egyed egyforma aranyban
venne részt az Uj nemzedék kialakitdsaban (GUTIERREZ — GOYACHE, 2005). Az effektiv
populacioméret kiszamitasa az adott évben ivadékkal rendelkezd tenyészmének ¢és
tenyészkancdk szdma alapjan az alabbi, FALCONER — MACKAY (1996) altal meghatarozott
képlettel torténik.

Rovid pedigrébdl az effektiv populdcioméret pontosan nem lehet megbecsiilni (TE BRAAKE
et al., 1994). Rovidnek az 6t teljes generacidt el nem érd pedigrét nevezziikk (GUTIERREZ —
GOYACHE, 2005). Az allattenyésztok gyakorlati tapasztalatain alapulva FRANKHAM et al.
(2002) szerint a kritikus effektiv populacioméretnek az 50-es effektiv létszam tekinthetd.
Emellett a minimalis, kritikus 1étszamot a FAO (1998) és HILL (2000) is 50-es 1étszamban
allapitottdk meg. A fajta variabilitdsanak megdrzéséhez sziikséges minimum érték 50 és 100
kozé tehetd (HALL, 2016). GONZALEZ-RECIO et al., (2007) szerint a realizalt effektiv
populacidoméret kivanatos tulajdonsagokkal bir. Ugyan is figyelembe veszi az egyes egyedek

beltenyésztési egyiitthatdjat meghataroz6 pedigré jellemzdit.

2.3 A haflingi kislora iranyul6 kutatasok

A haflingi 16fajta népszerliségét az is bizonyitja, hogy tobb orszagban is folytak a fajtira
iranyuld, nagy tobbségében a genetikai sokféleség felmérésére iranyuld kutatasok.

GANDINI et al. (1997) irasa szerint az olasz haflingi l16allomany jelent6sen elkiiloniil az osztrak
¢és német alpopulacioktol. Az eredményeik azt mutatjak, hogy genetikai szerkezetben az osztrak
allomany hatasa 3% alatti, a német alloméany hatasa 0,1% alattira teheté. Erdekes azonban, hogy
az alapité arab fajtara 4% koriili értéket szamoltak. Ennek az a magyardzata, hogy az olasz
haflingi tenyésztésben néhany évtizeddel ezeldtt hasznaltak arab telivér méneket.

SABBIONI et al. (2007) olaszorszagi haflingi populaciora iranyuld kutatasaban, az 1900 és
2004 kozotti idészakra becsiilt értékei szerint a maximalisan ismert generaciok szdma 19, mig
a teljesen ismert 6si sorok szama 3,36.

SABBIONI et al. (2007) az olaszorszagi haflingi populdcionak a pedigréelemzését végezték el.
Kozléseik szerint az olasz alloméanyban az ,,N”” vonal mintegy 30%-0S arannyal a leggyakoribb.

A ,,B” vonal pedig kevesebb mint 5%-at adja az aktiv allomanynak.
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GANDINI et al. (1992) az olaszorszagi haflingi allomany atlagos beltenyésztettségét 6,59%-ra
becsiilték. Ez a szam 5%-o0s novekedést jelentett az 6tven évvel korabban végzett kutatasi
eredmény becsiilt értékéhez viszonyitva.

Iranyul kutatas a szlovén haflingi allomany beltenyésztettségére is, ahol POTOCNIK et al.
(2009) a kovetkezd adatokat kozoltek. 1998 ¢és 2008 kozotti loallomany alacsony
beltenyésztettsége (F<0,01) mellett a ndvekvo tendenciarol is beszamoltak.

DRUML et al. (2016) kutatasa szerint a tenyésztésben 1évé osztrak haflingi allomany
beltenyésztettsége kozel 12%. Emellett az effektiv populacidméret folyamatos csdkkenésérdl
szamoltak be. Az aktiv populacié vonatkozasaban 43,8-as értéket szamoltak.

DRUML et al. (2018) fehérje-polimorfizmuson alapulé kutatasukban felhivtak a figyelmet az

ausztriai és az olasz haflingi allomanyok elkiiloniilésére.

Erdekesség, hogy a szarmazasi adatok mellett SAMORE et al. (1997) megkdzelitéleg 4000
haflingi linearis biralati adatait is feldolgozta. A becsiilt 6rokolhetdségi értékek 0,02 és 0,53
kozott valtakoztak. Az alacsonyabb szdmot a vérmérséklet, mig a magasabbat a szint és

jegyeket jellemzd pontszamokra becsiilték.

2.4 Szarmazasi adatok értékelése a lotenyésztésben

A szarmazasi adatok értékelése szadmos gazdasagi allatfaj esetében jelentds irodalommal bir.,
de talan 16fajtakra végezték leggyakrabban. Az alabbiakban a vizsgalatomban szerepld fajtahoz
hasonldan zart torzskonyvii néhany fajtara vonatkozo értékelésekrdl adok attekintést.
ZECHNER et al. (2002) lipicai lovak nemzetkozi értékelésekor a teljes generacios ekvivalens
értékére 15,22-es értéket becsiiltek, mig 10,81-es beltenyésztési egyiitthatot szamitottak. Az
alapito 6sok effektiv szdmara 48,2-es, mig a nem alapitd 6sok effektiv szamara 26,2-es értéket
becsiiltek. Ertékelésiikben az effektiv populacioméret 102 volt.

CURIK et al. (2003) lipicai lovakra vonatkoz6 munkajukban a teljes generacios ekvivalens
15,12 mig a beltenyésztési egyiitthato értéke 10,3 volt.

PJONTEK et al. (2012) a szlovak hucul és lipicai populaciokra végezte el a szarmazasi adatok
értékelését. Kutatasuk szerint a hucul fajtdban teljesen ismert nemzedékek szama 4,29, a
maximalisan ismert nemzedékek szama 17,54, mig a teljes generdcios ekvivalens 7,10.
Becslésiik alapjan a szlovak hucul allomany atlagos beltenyésztettsége 6,26, mig az atlagos

rokonsagi fok 9,32. Az effektiv populacioméretre 47,67-es értéket hataroztak meg.
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Eredményeik alapjan a lipicai fajtdban teljesen ismert nemzedékek szdma 5,9, a maximalisan
ismert nemzedékek szdma 24,56, mig a teljes generaciods ekvivalens 10,25. Kozlésiik szerint a
szlovak lipicai allomanyban az atlagos beltenyésztettség 4,02, mig az atlagos rokonsagi fok
3,73. Az effektiv populdcioméretre 117,14-es értéket hatdroztak meg.

BOKOR et al. (2013) a magyarorszagi angol telivér allomany adatait dolgoztak fel. Kozlésiik
szerint a teljesen ismert nemzedékek szdma 6,69, a maximalisan ismert nemzedékek szama
28,96 mig a teljes generacios ekvivalens 15,64. Az alapitd 6sok szdmara 42, a nem alapitd 6sok
effektiv szamara 15,32-es értékeket hataroztak meg. Kutatasuk szerint a hazai angol telivér
allomany beltenyésztettsége 9,58, az effektiv populacioméret pedig 159,12.

DURU (2017) torokorszagi arab telivér allomanyra kozolt kutatasi eredményeket. A teljesen
ismert nemzedékek szdmara 5,4, a maximalisan ismert nemzedékek szdmara 12,2, mig a teljes
generacids ekvivalensre 7,8-as értékeket szamitott. Eredményei szerint az alapité dsok szama
40, a nem alapitd 0sok effektiv szdma 22. Becslése szerint a torokorszagi arab loallomany

beltenyésztettsége 4,6, mig az atlagos rokonsagi fok 9,5.
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3. Anyag és modszer

A vizsgalatom kdzéppontjaban a magyarorszagi haflingi 16dllomany és azok utols6 ismert Osei
alltak. A vizsgalatom alapjat a 2023. évvel bezardlag Magyarorszagra importalt, majd
tenyésztOszervezeti nyilvantartasba vett egyedek, illetve azok tenyészallatta mindsitett
leszarmazottai adtak. A szarmazasi adatokat a Poni és Kislotenyésztok Orszagos Egyesiilete
bocsatotta rendelkezésemre. Az alapitokig €s az utolsd ismert 6sig valod visszakdvetéshez

nemzetk6zi  online  adatbazisokat  (www.allbreedpedigree.com,  www.sukuposti.net,

www.fnverlag.de/fn-erfolgsdaten/pferd, www.rimondo.com), valamint PREINERSTORFER

(2009) munkajat is felhasznaltam. A bizonytalan eredeti egyedek felkutatasara az Ebbs-i
székhelyli Tiroli Haflingi Tenyészték Egyesiilete nytjtott segitséget. Kozremukodésiikkel
kaptam adatokat a tovabbi osztrak tenyészkorzetekt6l (Also-Ausztia, Fels6-Ausztria, Karintia,
Salzburg, Stajerorszag), valamint dél-Tirolbol ¢és Olaszorszagbol, illetve Hollandia,
Németorszag tenyésztoszervezeteitol.

A kutatdsom soran a teljes adllomany Osszesen 4341 egyedbdl allt. A 2023-as évben aktiv,
tenyésztésben 1évé egyedek szama 88, ezeket az egyedeket a dolgozatomban referencia
allomanyként vettem alapul.

A hiteles pedigréanalizis elvégzéséhez minimum 3-4 teljes generacio ismerete elengedhetetlen
(VIGH et al., 2008). A pedigrételjességet tobb modon is lehet értelmezni. A maximalisan ismert
generdciok szama megadja, az adott egyedtdl legtavolabbi generdcioba esd ismert Gsének
nemzedékszamat. A teljes ismert 6si sorok szdma kifejezi, hogy barmelyik egyed szarmazasa
mennyi teljes genericidra nézve ismert (MAIGNEL et al., 1996). Igy az a legtavolabbi
generdcio, amelyikben az Osszes Os ismert. A teljes generacids ekvivalens megadja, hogy
atlagosan mennyi generacionyi informacié all rendelkezésre az egyedrdél az adatbazisban
(FARIA et al., 2018a).

A generdcios intervallumot dsszesen négyféle leszarmazasi tton szamitottam ki a nyilvantartott
egyedek, valamint azok felmendik sziiletési datuma alapjan. Ezek a méneldallito mén,
kancael6allito mén, ménneveld kanca, kancaneveld kanca egyedek kozott. Ezen értékek
megmutatjak a sziilok atlagos életkorat az utddaik sziiletésekor, amelyek részt vesznek a
kovetkezd generacio felallitasaban. Ezen kiviil feljegyzésre keriilt az elemszam, valamint a

kozépértek hibgja is.
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A genetikai variabilitast a diverzitasért felelos egyedek szamaval irtam le, mint a teljes-, €s
referencia allomanyra vonatkozoan 50%-t61 100%-ig haladva. Mind a két allomanyban
figyelembe vettem az alapitok szamat, valamint ezen egyedek mennyire jarulnak hozza az
allomany genetikai diverzitdsahoz. Megkerestem, hogy melyek azok az 06sok, akik a
legnagyobb mértékben jarulnak hozza a populaci6 genetikai diverzitasahoz.

A legmeghatarozobb egyedek hozzédjaruldsdnak mértékét szintén a teljes-, és referencia
allomanyra vonatkozdan hataroztam meg. Feltiintetve az egyedek sziiletési évét, ivarat és
hozzajarulasanak mértékét.

Az atlagos rokonsagi fok szintén a teljes-, és referencia allomanyra vonatkozdan kiszamitasra
kertiltek.

Megvizsgaltam, hogy mekkora a beltenyésztettség mértéke az allomanyban. Kiszamitasra
keriiltek a beltenyésztési egyiitthatok az egyedekre valamint az dlloményra 4atlagolva is. Ezen
kiviil a tiz legmagasabb beltenyésztettségi egyiitthatoju egyedek a referencia populacidban is
kiemelésre kertiltek.

Az effektiv populacioméretet a teljes és referenciadlloményokra COLLEAU (2002) alapjan a
beltenyésztés novekedésébdl, mig évenkénti bontasban WRIGHT (1923) (Ne_cens),
FALCONER és MACKAY (1996) (Ne coan) és GUTIERREZ et al. (2009) (Ne_ Ecg)
utmutatasai szerinti képletek alapjan szdmitottam.

A kutatasom soran Microsoft Access 2010 programban dolgoztam. Itt adatbazist készitettem az
egyedekrdl, amely tartalmazta az adott egyed nevét, ivarat, apja és anyja nevét, sziiletési idejét,
fajtajat és azonositojat. Az elemz6 szoftverekhez hasznalhatdo bementi fajlok elkészitéséhez a
Microsoft Excel 2010 programot hasznaltam.

Az igy elkésziilt pedigréfajlt a Pedigree Viewer 6.0 (KINGHORN, 1994) hasznalataval
ellendriztem.

A pedigréelemzés soran hasznalt mutatok kiszamitasa az ENDOG 4.8 (GUTIERREZ —
GOYACHE, 2005) és POPREP (GROENEVELD et al., 2009) szoftverekkel tortént. A
beltenyésztettség mutatdszamait a GRain 2.2 (DOEKES et al., 2020) hasznalataval

szamitottam.
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4. Eredmények és azok értékelése

4.1 Pedigrételjesség

A referencia populacioba tartozo egyedek Kiszamitott pedigrételjességértékeit az 1. tablazat

tartalmazza.

1. tablazat: A fajta referencia populaciojanak pedigrételjesség értékei (generaciok)

Mutaté Erték
Maximadlisan ismert generaciok szdma 26,51
Teljes nemzedék/teljes ismert 6si sorok szdma 6,34

Teljes nemzedék/teljes generacios ekvivalens 11,76

Forras: Sajat szerkesztés

A maximalisan ismert nemzedékek szdma meghaladja a 26 generaciot. Az altalam kapott érték
alulmarad DELL et al. (2020) valamint PJONTEK et al. (2012) cleveland bay (36) illetve
shagya-arab (34,82) lovakra szamitott értékeihez képest. A maximalisan ismert generaciok
szdma lényegesen magasabb a SABBIONI et al. (2007) olaszorszagi haflingi allomanyra
szamitott értékénél, mig hasonlé mértéket mutat a BOKOR et al. (2013) angol telivérekre
(28,96), valamint PJONTEK et al. (2012) lipicai lovakra (24,56) kozolt értékeivel. KLEIN et
al. (2022) mezohegyesi lofajtakra kozolt értékei (36,32-36,56) az altalam szamitottnal
lényegesen magasabbak.

A teljes ismert Gsi sorok szama heterogén képet mutatott. A haflingik 6,34 teljesen ismert
generacioval rendelkeznek. A referencia populacioban Gsszesen 9 olyan egyed talalhato,
amelynek legalabb 8 nemzedékre visszavezethetd teljes szarmazasa van. A legmélyebb teljes
szarmazassal az alabbi mének: 6290 Steiner, 6327 Alex, 6805 Norre-C, 6806 Stern és kancak:
Athina, Bella IM081462018, Bellaja, Gloéria HI, Lottie rendelkeznek. A 2023-ban aktiv
allomanyt alkoto 88 egyed 10,11%-a rendelkezett legalabb a nyolcadik dsi sorig rendelkez6
szarmazassal. A referencia populacioba tartozo egyedek 96,33%-a legalabb 5 teljesen ismert

nemzedékre visszanyUld szarmazéassal rendelkezik. Minddssze hdrom olyan egyed van,
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amelyiknek 4 nemzedékre teljes a szdrmazasa. Ezek: Kincses HI, Oregon, Piroschka nevii
kancak.

A teljesen ismert nemzedékek szama meghaladja a SABBIONI et al. (2007) tanulmanyéaban
(3,36) és a KLEIN et al. (2022) (4,69-6,10) altal k6zolt értékeket, mig hasonlé mértéket mutat
a BOKOR et al. (2013) angol telivérekre (6,69), és PIJONTEK et al. (2012) lipicai lovakra (5,9)
kozolt értékeivel.

A teljes generacios ekvivalens érték 11,76. A mének koziil a 2019-es sziiletésti 6805 Norre-C
rendelkezik a legmagasabb, 14,11ckvivalens értékkel. Apja Nalisto-U, anyja Ucilla, anyai
nagyapja Alpenbue-1. A kancak kozott a 2018-as sziiletésti Mirabell HI180060000 13,84
legmagasabb ekvivalens értékkel rendelkez6 egyed. Apja Starlie, anyja Miranda, anyai
nagyapja 5245 Mondrian HI. Az altalam szamitott teljes generacidés ekvivalens értéke
magasabb PREINERSTORFER (2009) (7,34) ¢s DRUML et al., (2016) (8,3) osztrak haflingi
allomanyokra kozolt értékeinél. Hasonld értéket kozolt az olasz maremmano fajtara
GIONTELLA et al. (2019) aki 10,5 nemzedéknyi értéket kapott, valamint PJONTEK et al.
(2012) lipicai lovakra (10,25). KLEIN et al. (2022) mezOhegyesi lofajtakra kozolt értékei
(12,64-16,45) az altalam szamitottnal magasabbak.

A pedigré teljességének évenkénti alakulasat az 1. abra szemlélteti. A bemutatott idészakban
az 6s0k ismertsége a hatodik dsi sorban is 80% f616tti. A civil tenyésztésszervezés iddszakaban

a pedigrételjesség folyamatosan nétt, a hatodik dsi sor ismertsége is meghaladja a 95%-o0t.
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1. abra: Az évenkénti pedigrételjesség alakulasa

Forras: Sajat szerkesztés

4.2 Generacios intervallum

Az elemzés sordn a nemzedékkoz értékeket négy leszarmazasi Gton hataroztam meg. Ezek a
méneldallito mén, kancael6allito mén, ménnevelé kanca, kancaneveld kanca kapcsolatok
voltak (VALERA et al., 2005). Az altalam szamitott nemzedékkoz értékeket a 2. tablazat
szemlélteti.

A haflingi populacioban a leghosszabb generacios intervallumot 9,09 évet a tenyészkanca -
kancacsiko leszarmazasi uton tapasztaltam. Az egymast kovetd generaciok kozott a legrovidebb
1d6t a mén —méncsiko leszarmazasi uton kaptam, 8,16 év. Szamitdsaim szerint a kancékat kozel
egy évvel hosszabb ideig tartottak tenyésztésben. Ez ugy is értelmezhetd, hogy az ivadékaik
megsziiletésekor a kancdk atlagosan egy évvel iddsebbek, mint a mének. A négyféle
leszarmazasi Utvonal megfeleld nemzedékkoz értékeit kétmintds  t-probaval s
Osszehasonlitottam. A szignifikdns eltéréseket (P<0,05) felsé indexbe irt eltérd betiikkel

jeloltem. A mének leszarmazasi utjain szamitott értékek és az egyes kanca leszarmazasi utak
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értékei kozott szignifikans eltérést tapasztaltam (P<0,05). Az atlagos nemzedékkoz értéke 8,79
év. Ez az érték szinte megegyezik egy masik l6fajtaéval, a freibergi populacid 8,7 éves
értékéhez (PONCET et al., 2006)

2. tablazat: Generacios intervallum

Leszarmazasi utak Elemszam Nemzedékkoz (év)  Kozépérték hibaja
Ménel6allitd mén 910 8,16° 0,14
Kancael6allito mén 2293 8,83% 0,09
Ménnevel6 kanca 781 8,63° 0,14
Kancanevel6 kanca 2049 9,09 0,09
Atlagosan 6033 8,79 0,06

A szignifikans elteréseket (P<0,05) felso indexbe irt eltérd betiikkel jeloltem.

Forras: Sajat szerkesztés

A kancanevelé kancakra szamitott értékeim hasonloak GANDINI et al. (1992,1997)
kozléseihez, a tobbi leszdrmazési utra szamitott értékeim rovidebbek. Az altalam kapott
értékeknél Iényegesen hosszabb (9,71 év) generacids intervallumot k6zoltek SABBIONI et al.
(2007) olaszorszagi haflingi allomanyra vonatkozoan. Becslésem alapjan a nemzedékvaltas a
haflingi fajtaban gyorsabb, mint szamos vildgfajtara kozolt értékek: angol telivérek (BOKOR
etal., (2013); 11,41 év), shagya arab (PJONTEK et al., (2012); 12,27 év) és arab telivér (DURU
et al., (2017); 12,4 év). POSTA et al. (2020) hucul 16ra és KLEIN et al. (2022) mezbéhegyesi
16fajtakra valamennyi leszarmazasi ton ugyancsak hosszabb nemzedékvaltasrol szamolt be,

mint az altalam kapott értékek.

4.3 Genetikai variabilitas

Egy adott fajta genetikai variabilitasa jol leirhato a diverzitasért felelos egyedeknek a szamaval.
A Magyarorszagra bekeriilt haflingi 164llomény Oseire vonatkozdan a 3. tablazat nyujt
attekintést. Az alapitd 6sok szdmaban a teljes és a jelenleg aktiv tenyészallomany kozott alig
tapasztalhatd eltérés. A nem alapitdé 6sok tényleges szama az aktiv populdcid esetében

lényegesen kevesebb egyeddel irhatd le. Az alapitd 0sok effektiv szdma az alapitd 6sok
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szaméhoz hasonldan kozel megegyezd. Az effektiv és a valds szamok kozotti igen nagymértékii
kiilonbség miatt a genetikai variabilitds jelentds mértékii csokkenésére kovetkeztethetiink.
Ennek feloldasa a tenyészallatok (elsOsorban fedezomének, ménjeloltek) folyamatos
behozatala, ami a vélheté mindségi javulas miatt elony0ds lehet, de egyben jelentds anyagi teher
is a tenyésztOk szamara. Az alapitd dsok effektiv szama meghaladja a POSTA et al. (2020) éltal
hucul l6ra becsiilt értékeket, mig a nem alapitd 0sok effektiv szdma elmarad az altaluk
kozoltektol. Az altalam szamitott értékek alacsonyabbak, mint KLEIN et al. (2022)
mezOhegyesi lofajtakra kozolt értékei, de kozel megegyeznek a vilagfajtanak tekinthetd arab
telivérre kozolt kutatasok (CERVANTES et al., 2008; DELGADO et al., 2014) eredményeivel.
BOKOR et al. (2013) angol telivérekre, PJONTEK et al. (2012) lipicai lovakra kdzolt értékei
magasabbak, mint a haflingi fajtara szamitott értékeim. A nem alapit6 6sok effektiv szamanak
¢s az alapito 0sok effektiv szamanak ardnya jelentds palacknyak hatdsra utal, ami haflingi fajta

esetében a szelekcid eredménye is lehet.

3. tdblazat: Az 6sok valtozékonysagat leiré mutatok

Mutato Teljes allomany  Referencia allomany
Alapitd 6sok szama (Nf) 490 412
Nem alapito 6s6k szama (Na) 449 85
Alapité 6sok effektiv szama (fe) 35 32
Nem alapitod 6sok effektiv szama (fa) 16 13

Nem alapitd O0sok eftektiv szamanak és az
0,46 0,41
alapit6 6sok effektiv szamanak aranya (fa/fe)

Forras: Sajat szerkesztés

A 4. tablazat bemutatja a teljes allomany, valamint a referencia allomany genetikai
variabilitisahoz hozzajarulé egyedeknek a szamat. Altalanossigban elmondhat6, hogy az
azonos aranyokhoz tartozoé teljes és referencia populacid értékek kozott jelentds kiilonbségek
vannak. Ez nagymértéki génveszteségre utal. Ez a legjelent6sebb szamszerisitett értéket 90%-
nal lathatjuk. A 2023-ban 88 egyed aktiv haflingi populaciot mindossze 85 6ssel irhato le,
mikdzben a teljes populaciot 449 6s fedte le. A fajta genetikai diverzitasanak a felét 5 egyed

hozzajarulasa adta a teljes és a referencia allomany esetében egyarant. SABBIONI et al. (2007)
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olaszorszagi haflingi allomanyra ko6zolt értékei (a populacio variabilitasanak 50%-at 15, mig
70%-at 41 6s fedi le) lényegesen genetikailag sokfélébb allomanyt mutatnak. Ennek
magyarazata lehet a naluk talalhatd nagy létszamu allomany illetve, hogy Magyarorszagra

zOmmel Ausztriabol érkeztek import lovak.

4. tablazat: Az allomany genetikai szerkezetének valtozatossagaért felelos egyedek szama

A genetikai valtozatossag aranya (%) Teljes allomany Referencia allomany
50% 5 5
60% 8 6
70% 14 9
80% 36 13
90% 117 27
100% 449 85

Forras: Sajat szerkesztés

4.4 A legmeghatarozobb egyedek hozzajarulasanak mértéke

Az 5. tablazat a legmeghatarozobb 6sok genetikai variabilitashoz vald hozzéajaruldsat és értékét
mutatja be a teljes allomanyra vonatkozoan.

A szamitasokbdl kideriil, hogy a teljes alloméanyra vonatkozoan a legjobban az 1907-es
sziletésti Ohast n. Moelten nevii kanca hat 14,25%-os értékével. A masodik, 14,13%-0s
értékkel az 1904-es sziiletést Liz. 42 Mandl nevii mén, aki 6t vonalalapité mént hagyott hatra
maga utan. Ezek Nibbio (Niggl 2), Massimo, 1074 Student, Stelvio, Bolzano. Erdekes, hogy a
harmadik mén, az 1938-as sziiletésii 128 Stromer tobbek kozott 1074 Student ,,S” genealdgiai
vonal alapito fia. Emellett megjelenik negyedikként a ,,W”” vonal alapitoja 401 Willi 7,63%-al.
Valamint tizedikként az ,,A” vonal alapitoja 999 Anselmo 2,11%-al. A tablazatbol az is kidertil,
hogy a mének és kancak aranya megegyezik, igaz az els helyen egyértelmiien kanca all,

viszont Ujra mar csak a hatodik egyed val6 ugyan ebbdl a nembdl.
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5. tablazat: A legmeghatarozébb 06so6k genetikai variabilitisa a teljes allomanyra

vonatkozoan
Osok Sziiletési év lvar Hozzajarulas mértéke (%)
Ohast n. Moelten 1907. kanca 14,25
Liz. 42 Mandl 1904. mén 14,13
128 Stromer 1938. mén 8,19
401 Willi 1921. mén 7,63
1367 liz. Stiirmer 1936. mén 6,05
Ohast. n. 252/233 Hafling 1897. kanca 4,44
Ohast 203 1901. kanca 3,92
Hannerl 95/42/ST 1920. kanca 2,34
Emilia 1914. kanca 2,16
999 Anselmo 1926. mén 2,11

Forras: Sajat szerkesztés

6. tablazat: A legmeghatiarozébb 6s6k genetikai variabilitisa a referencia allomanyra

vonatkozoan
Osok Sziiletési év lvar Hozzajarulas mértéke (%)
Ohast n. Moelten 1907. kanca 15,32
Liz. 42 Mandl 1904. mén 13,86
128 Stromer 1938. mén 11,58
401 Willi 1921. mén 7,80
1367 liz. Stiirmer 1936. mén 7,62
Ohast. n. 252/233 Hafling 1897. kanca 4,19
Ohast 203 1901. kanca 3,70
999 Anselmo 1926. mén 3,52
4039 Nico 1991. mén 2,87
3143 Apollo 1993. mén 2,58

Forras: Sajat szerkesztés
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A 6. tablazat a legmeghatarozobb 0sok genetikai variabilitdshoz valo hozzajarulasat ¢és értékét
a referencia allomanyra vonatkozéan mutatja be.

A szamitasokbol kideriil, hogy a referencia allomédnyra vonatkozodan is a legjobban az 1907-es
sziiletést Ohast n. Moelten nevii kanca hat 15,32%-os értékével. A masodik helyen itt is az
1904-es sziiletésii Liz. 42 Mandl nevi mén all, 13,86%-os értékkel. Az els6 hét
legmeghatarozobb egyedek nem is valtoznak, itt is ugyan azok allnak. 999 Anselmo az
el6z6hoz képest a nyolcadik legmeghatarozobb lett. A referencia dllomanyban két, az 1990-es
évek elején sziiletett mén kertiilt a kilencedik és tizedik legmeghatdrozobb egyedek helyére.
4039 Nico 2,87% ¢és 3143 Apollo 2,58%-os értékekkel. A tablazatban jol lathato, hogy az

ivararany valtozott, 3:7 aranyban a mének javara.
A 6. tablazatban jol lathatd, hogy a kilencedik ¢és tizedik helyre két magyar szarmazasi mén
keriilt. Ennek magyarazatat igyekszik szemléltetni a 2. 4bra. Itt talalhat6 az a tiz mén, amelyek

a legtobb ivadékszdmmal rendelkeznek a tenyésztésben a magyar dllomanyra vonatkozoan.
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2. abra: A 2023-ig tenyésztoi nyilvantartasba vett tiz legtobb ivadékot ado fedezémének

Forras: Sajat szerkesztés



Itt jol 1athato, hogy a 4039 Nico rendelkezik a legtobb ivadékkal, 6sszesen 83 egyeddel. Nagy
valoszintiséggel ezért tudott felkeriilni a referencia dlloményra vonatkozé legmeghatarozobb
0s0k kozé is mert Magyarorszagi viszonylatban a legtobb ivadékkal rendelkezik. A masodik
legtobb ivadékszdmmal a 3077 Vidam nevii mén rendelkezik, 59 egyeddel. A harmadik legtobb
ivadékszammal rendelkez6 egyed, 3143 Apolld nevii mén, 49 ivadékkal.

A 3. ébra azt a tizenkét kancakat szemlélteti, amelyek a legtobb ivadékot adtak 2023-mal

bezarolag.
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3. abra: A 2023-ig tenyésztoi nyilvantartasba vett legtobb ivadékot ado kancak

Forras: Sajat szerkesztés
A legtobb ivadékot a 21 Linda HI nevii kanca adta, mintegy 13 egyedet. A kdvetkezdkben tobb

olyan kanca van, amelyek ugyanannyi ivadékszammal rendelkeznek. 11 ivadékkal rendelkezik
Gracia, 6 Edda, 2 Edina és 10 Anci nevi kancak.
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7. tablazat: A legmeghatarozobb 6sok megoszlasa osztrak haflingi allomanyban

Név 1978-1985 2008-2015
Liz. 42 Mandl 14,7% 17,1%
128 Stromer 9,8% 13,3%
401 Willi 9,8% 10,9%
1367 liz. Stiirmer 9,0% 10,7%
999 Anselmo 2,0% -

Forrds: Druml et al., (2016)

DRUML et al. (2016) munkajaban (7. tablazat) a 2008-2015 kozott Ausztriaban sziiletett
haflingi lovak szarmazasaban leggyakrabban eldfordul6 6s6k kozott négy olyan egyed van, ami
az én kutatdsomban is megtalalhat6. Minden esetben elmondhat6, hogy az altalam kapott
értekek alulmaradnak az ausztriai vizsgalathoz képest. Szerepel egy olyan egyed is, a
tablazatban, ami csak az elsd vizsgalt idészakban meghatarozd. Az én eredményem alapjan,

3,52%-0s hozzajarulasa van a referencia allomanyra.

4.5 Az allomany beltenyésztettségének értékelése

Egy populacioban a beltenyésztési egyiitthatdo szintje dontd jelentdségii a fajta genetikali
valtozatossaganak a megdrzésében. A haflingi fajta nemzedékenkénti beltenyésztettségének
alakulasat a 8. tablazat mutatja be. A harmadik nemzedéktdl az adott nemzedékbe tartozo
egyedek mindegyike beltenyésztett. A vizsgalt alloméanyban a beltenyésztési egylitthatd és az
atlagos rokonsagi fok egyarant folyamatosan novekedd tendenciat mutat, ami zart térzskonyvi

allomany esetében nem meglepd.
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8. tablazat: A haflingi nemzedékek beltenyésztési egyiitthatéjanak alakulasa

Nemzedék Egyedszam Beltenyésztési Atlagos rokonsagi
egyiitthato (%) fok (%)

1 539 3,13% 8,20%

2 632 4,95% 10,87%

3 663 6,37% 12,58%

4 601 8,06% 13,68%

S) 509 8,80% 14,30%

6 528 9,54% 14,61%

7 301 10,94% 14,80%

8 56 11,46% 15,15%

Forras: Sajat szerkesztés

A 9. tdblazat a fajta beltenyésztettségének értékeit mutatja kiillonféle szamitasi modok alapjan.
A teljes allomany atlagos rokonsagi fok értéke 11,57%, mig a referencia populacioban 14,33%.
A két allomanyban az eltérés szinte nem szamottevé. Ezek magasabbak, mint PJONTEK et al.
(2012) lipicai (3,73) és shagya arab (3,08), valamint DURU et al. (2012) arab telivér (9,5)
lovakra kapott értékei. Mivel a fajta vonatkozasaban a koefficiens értéke nagyobb, mint Wright-
féle beltenyésztési egyiitthatd fele, az érték megerdsiti, hogy rokon egyedek keriiltek
péarositasra.

A 2023-ban aktiv haflingi alloméany beltenyésztettségének az értéke 9,56%. A teljes
populdciénal szamitott értékhez képest a referencia allomény esetében nodvekedést
tapasztaltam. GANDINI et al. (1992) alacsonyabb értékeket szamitottak az olaszorszagi
haflingi allomanyra, ahol a legnagyobb beltenyésztettséget az 1925-1933 kozotti idészakra
tették. POTOCNIK et al. (2009) a szlovén haflingi allomanyt vizsgalta a 1998-2008 kozotti
idoszakban. Az altaluk szamitott beltenyésztési egyiitthatok (0,01-0,05) Iényegesen
alacsonyabbak a magyarorszagi allomany szarmazasi adataibdl becsiilt értékeknél.

SABBIONI et al. (2007) munkéjaban az olaszorszagi haflingi allomanyra, valamint a mének
genealdgiai vonalaira készitett beltenyésztettségi vizsgalatot. Az allomanyra 2,16 értéket az ,,A

vonal” 1,74, ,,B vonal” 2,31, ,,M vonal” 2,05, ,,N vonal” 2,27, ,,S vonal” 3,05, ,,ST vonal” 2,27,
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»W vonal” 2,35 értékeket kapott, amelyek mindegyike alacsonyabb a jelen munkaban szamitott
értékeknél.

PJONTEK et al. (2012) lipicai (4,02) és shagya-arab (3,95) lovakra, valamint DURU et al.
(2017) arab telivérekre (4,6) egyarant alacsonyabb értékeket kozolt, mint az altalam szamitott.
A 2023-ban aktiv haflingi alloméany beltenyésztettségének az értéke 9,56%. A teljes
populacional szamitott értékekhez képest a referencia allomanyok esetében ndvekedést
tapasztaltam. A Wright-féle beltenyésztési egyiitthatdo Kalinowski-féle szétbontasakor lathato,
hogy a beltenyésztettség nagyobb aranyban régrél jovo, a kozel multban homozigota allapotba
keriilt allél parok aranya kisebb. Ez a tendencia hasonléo a POSTA et al. (2020) hucul fajtanal,
valamint KLEIN et al. (2022) mez6hegyesi 16fajtaknal tapasztalt eredményeihez.

9. tablazat: A fajta beltenyésztettségének értékeit mutato kiilonféle szamitasi modok

Szamitasi mod Teljes allomany Referencia allomany
Atlagos rokonsagi fok (%) 11,57 14,33
Wright-féle (%) 6,35 9,56
Kalinowski-féle (%) 3,98 7,57
Uj Kalinowski-féle (%) 2,37 1,99
Ballou-féle (%) 22,42 42,83
AHC 33,10 74,01

Forras: Sajat szerkesztés

A 10. tablazat a 10 legmagasabb beltenyésztettséggel rendelkezd egyedet mutatja be. Két aktiv
fedezdmén mellett a tovabbi egyedek kancék. A lista els6 harom helyén taldlhato kancékat,
illetve a 6290 Steiner nevii mént Magyarorszagon tenyésztették, a tobbi egyedet Ausztriabol

importaltak.
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10. tablazat: A legmagasabb beltenyésztettségi egyiitthatéju egyedek a referencia

populaciéban
Egyed Sziiletési lvar Apa Anya Wright
év (%)
Elinor 2017. kanca 4234 Vidam Suttogd Evetke 19,34
Szép Hercegnd 2015. kanca 4234 Vidam Suttogd 21 Linda HI 19,31
Elza 2016. kanca 5245 Mondrian HI Emi 19,30
Abnoba 2018.  kanca Belando Argentinia 16,51
Lemara 2010. kanca Alpenstein 150/T Leruna 15,33
Oliva 2000. kanca Maverick Oregon 14,93
5886 Waidmann-U 2014. mén Winterstern Fliecka-Fella 14,32
Bellaja 2019. kanca Alpenblick Beluna 14,15
Athina 2015. kanca Atlantic Amyra 13,63
6290 Steiner 2015. mén Sternbild Miss AngeloW 12,76

Forras: Sajat szerkesztés

A 4. dbra az Elinor nevil kanca 6t generacids szarmazasi lapjat mutatja be. Az abran pirossal
kiemelve jol lathato, hogy egy féltestvér parositast hajtottak végre. A Wright-féle beltenyésztési
egylitthatdja ennek az egyednek 19,34%. Ez azt jelenti, hogy 6t generacion tul is mar megtortént

a rokon egyedek parositasa, mivel meghaladja az érték a 15,5%-ot.
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4. abra: A legmagasabb beltenyésztettségi egyiitthatoji egyed szarmazasi lapja

Forras: Sajat szerkesztés
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4.6. Az allomany effektiv populacioméretének értékelése

Az effektiv populacioméret megtartasa nemcsak a géntartalékvédelem alatt all6 fajtak esetében,
de a nagylétszdmu arutermeld, illetve vilagfajtdk esetében is fontos. Kiilonb6z6 mddokon
szamitott effektiv populdcidoméret értékeket a 11. tdblazat mutatja be. A beltenyésztési
egyiitthatd ndvekedése alapjan szamitott érték a teljes és a referencia populacio esetében is 50
koriili, mig a teljes generacios ekvivalens alapjan meghatarozott értékek némileg magasabbak,
60 koriil mozognak. Az utdbbi értékek beleillenek a genetikai diverzitas fenntartasdhoz
minimalisan sziikséges 50 és 100 kozotti intervallumba, de felhivjak a figyelmet a fitnesz
tulajdonsagok kiilonds figyelemmel kisérésére, mivel azokban konnyen bekovetkezhet
leromlas. Az altalam szamitott értékek elmaradnak GANDINI et al. (1992) altal az olasz
haflingi allomanyra kozoltektél. Ugyancsak magasabb értékeket kozoltek PJONTEK et al.
(2012) lipicai (117,14) és shagya arab (109,8), valamint BOKOR et al. (2013) angol telivérekre
(159,12).

11. tablazat: A fajtara jellemzo effektiv populdcioméretek

Szamitasi mod Teljes allomany Referencia allomany
Nes 56,07 47,92
Nereg 58,22 62,02

Ner. a beltenyésztési egylitthatd novekedésén alapulo effektiv populacioméret; Nereg: a teljes
generacios ekvivalens alapjan szamitott effektiv populdcioméret;

Forras: Sajat szerkesztés

Az effektiv populacioméret évenkénti alakulasat az 5. dbra szemlélteti. Az adott nemzedékben
1évo sziilok alapjan (Wright-féle képlet) szamitott effektiv populacioméret folyamatosan
csokkent, mig a teljes 6si sorokkal bird (GUTIERREZ et al., (2009) képletével) sziilok alapjan

szamitott effektiv populacioméret 50 kortil realizalodott.
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5. dbra: Az effektiv populdcioméret évenkénti valtozasa

Forras: Sajat szerkesztés



5. Kovetkeztetések és javaslatok

A kutatadsom soran igyekeztem a lehetd legutolso ismert dsig visszavezetni a 2023.-as évvel
bezardlag Magyarorszagra importalt, majd tenyésztOszervezeti nyilvantartasba vett egyedek,
illetve azok tenyészallattd mindsitett leszarmazottjait. A referencia populacio egyedeit illetéen
viszonylag hosszi pedigrék alltak a rendelkezésemre, ezt a pedigrételjességet jellemzo
mutatdszamok is bizonyitottak.

A pedigrételjesség soran kiszamitott értékek a referencia populdcidra vonatkozoan, a
maximalisan ismert generaciok szama 26. A teljes ismert 6si sorok szama mutatja, hogy
barmelyik egyed szarmazasa mennyi teljes generaciora nézve ismert. Itt elmondhatd, hogy
heterogén képet kaptam, 6,34 generacioval. A teljes generacids ekvivalens megadja, hogy
atlagosan mennyi generacionyi informacié all rendelkezésre az egyedrdl, itt 11,76 eredményt
kaptam.

A nemzedékkoz értékeir6l elmondhatd, hogy kozel azonos értéket mutatnak. A leghosszabb
nemzedékkozt 9,09 évet a tenyészkanca - kancacsikd leszdrmazasi uton tapasztaltam. A
legrovidebb nemzedékkozt 8,16 évet a méneldallito mén leszarmazasi uton kaptam. Ezekbdl a
szamokbol elmondhatd, hogy egy egyedet nem tartanak sokdig a tenyésztésben. Ezzel a
modszerrel dolgozik a kitenyésztd orszag is, az Ebbs-i sz€khelyli Tiroli Haflingi Tenyésztok
Egyesiilete, akik megkdzelitéleg 30 év alatt teljesen atformaltak a fajtat. EQy igen gyors
nemzedékvaltas kovetkeztében a régi tipusu, kisebb méretli malhas lovat, egy mai modern kori
konnyti hataslova formalta, megndvekedett marmagassaggal, €és sportra valo alkalmassaggal. A
magyar tenyésztOszervezet is igyekszik a sajat lehetdségiikhdz mérten ezen példat kovetni.

A nem alapitd 6sok tényleges szama az aktiv populacio esetében lényegesen kevesebb egyeddel
irhat6 le, ami a genetikai variabilitas jelent6s mértékii csokkenésére utal. Az allomany genetikai
szerkezetének valtozasarol altalanossagban elmondhatd, hogy az azonos aranyokhoz tartozo
teljes és referencia populacio értékek kozott jelentds kiilonbségek vannak. Ezen kiilonbségek
nagymértékli génveszteségre utal. Erre utal az is, hogy a 2023-ban 88 egyed aktiv haflingi
populaciot minddssze 85 dssel irhatd le, mikdzben a teljes populaciot 449 6s fedte le.

A legmeghatdrozobb egyedek hozzajaruldsanak mértéke a két tablazatban kozel hasonld
eredményt mutat. Az elsd hét helyen mind a teljes-, és referencia dllomanyban is ugyan azok

az egyedek talalhatoak. Itt a sziiletési éviik is arrdl arulkodik, hogy a fajta kialakitasara
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igyekeztek a legmegfelelobb egyedeket hasznalni. Ezek a lovak szilarditottdk meg a fajta
alapjat.

Az atlagos rokonsagi fok is szinte azonos a teljes-, és referencia populacidban. A fajta
vonatkozasaban a koefficiens értéke nagyobb, mint Wright-féle beltenyésztési egyiitthato fele,
az érték megerdsiti, hogy rokon egyedek kertiltek parositasra. Ezt mutatja a legmeghatarozobb
egyedek hozzajarulasanak mértéke is. A kifejezetten szoros rokontenyésztést a fajta
megszilarditasara hasznaltak, tehat ez a nagymértékli rokontenyésztés a régmultban, az 1900-
as évek elejére volt jellemz6. Mara a lehetd legnagyobb mértékben igyekeznek ezt elkertilni,
mivel egy zart torzskonyvii populaciordl beszeliink.

A fajta beltenyésztettségének értékeit mutatd kiilonféle szamitasi modok a referencia
allomanyban mindig nagyobb szamot mutatnak a teljes allomanytol. A Wright-féle
beltenyésztési egyiitthatdo Kalinowski-féle szétbontasakor lathatd, hogy a beltenyésztettség
nagyobb aranyban régrol jovo, a kdzel multban homozigota allapotba kertilt allél parok aranya
kisebb.

A tiz legmagasabb beltenyésztési egylitthatoji egyedek koziil a referencia allomanyban, Elinor
2017.-es sziiletésti kancara nagy figyelmet kell forditani a tenyésztd szervezetnek, hogy a
19,34%-o0s érték ne ndjon tovabb.

Az effektiv populacioméret valamennyi szdmitasi modon veszélyesen csokken, ami a parositasi
tervek elkészitésekor fokozott figyelmet igényel.

A mesterséges termékenyités elfogadott a haflingi fajtdban. Ezaltal a tenyésztok szamara
megnyilik a lehetdség azon kiilfoldi mének felé, amelyek mesterséges termékenyitésre is
engedélyezettek. [gy FEurépan belil konnyen hozzaférhetek mindségi mének

szaporitdanyagai, €és ezaltal valamelyest csokkenteni lehet a beltenyésztettséget.
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Osszefoglalas

Az emberiség egyik jol felfogott érdeke, hogy védekezzen a genetikai valtozatossag csokkenése
ellen, valamint az idék soran kialakult fajtdk minél szélesebb korének a megdrzése. A
tenyésztdi tevékenység soran minden egyes génvaltozatra nagy sziikség van, igy fokozott
figyelmet kell forditani a jelenleg rendelkezésre all6 genetikai alapok megodvésara. A kis
létszamu  fajtdk  kiilonosen veszélyeztetettek, igy ezeknél kiemelten fontos az, hogy
allomanyukat megorizzék és fenntartsak. Sohasem tudhatjuk, hogy mikor is lesz sziikségiink
egy meglévd, ugyan gazdasagilag jelentéktelennek tiind genetikai tulajdonségra.

Az egyre novekvo piac és a sokszinli vasarloi kivansag miatt vannak olyan fajtak, amelyek
jelentésen a hattérbe szorultak, mivel képtelenek voltak versenyt tartani az j modern fajtakkal,
hibridekkel. Egyik j6 példa erre a 16tenyésztés is.

Egy adott populacion beliil a genetikai variabilitdsnak ¢€s a géndramlasnak megbecsiilése
nélkiilozhetetlen a mar meglévo genetikai allomanyhoz tartozé szelekcios program kidolgozasa
elétt. Olyan tevékenységeket tarhatnak fel, amelyek fontos hatdssal birnak a populécio
szerkezetének valamint demogréfiai Osszetételének elemzésére.

Dolgozatomban a Magyarorszagra behozott, valamit itt sziiletett & import egyedeket kerestem
vissza a legutolso ismert dsig. Célkitlizésemben all a kiilonféle populdcidgenetikai mutatoknak
vizsgalata: a pedigrételjesség, a generacios intervallum, a genetikai variabilitds, a
legmeghatarozobb egyedek hozzajarulasdnak mértéke, az atlagos rokonsagi fok, valamint a
beltenyésztettségnek mérése.

A vizsgalatom kdzéppontjaban a magyarorszagi haflingi 164llomény és azok utols6 ismert dsei
alltak. A vizsgalatom alapjat a 2023. évvel bezardlag Magyarorszagra importalt, majd
tenyésztdszervezeti nyilvantartasba vett egyedek, illetve azok tenyészallatta mindsitett
leszarmazottai adtdk. A szarmazasi adatokat a Poni és Kislotenyésztok Orszagos Egyesiilete
bocsatotta rendelkezésemre. A bizonytalan eredetii egyedek felkutatasara az Ebbs-i székhelyt
Tiroli Haflingi Tenyésztok Egyesiilete nyujtott segitséget. Kozremiikodésiikkel kaptam
adatokat a tovabbi osztrak tenyészkorzetektdl (Also-Ausztia, Fels6-Ausztria, Karintia,
Salzburg, Stajerorszag), valamint dél-Tirolbol ¢és Olaszorszagbol, illetve Hollandia,

Németorszag tenyésztdszervezeteitol.
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A kutatdsom soran a teljes dlloméany Osszesen 4341 egyedbdl allt. A 2023-as évben aktiv,
tenyésztésben 1évé egyedek szama 88, ezeket az egyedeket a dolgozatomban referencia
allomanyként emlitek.

A kutatasom soran Microsoft Access 2010 programban dolgoztam. Itt adatbazist készitettem az
egyedekrdl, amely tartalmazta az adott egyed nevét, ivarat, apja és anyja nevét, sziiletési idejét,
fajtajat és azonositojat. Az elemzd szoftverekhez hasznalhatd bementi fajlok elkészitéséhez a
Microsoft Excel 2010 programot hasznaltam.

Az igy elkésziilt pedigréfajlt a Pedigree Viewer 6.0 (KINGHORN, 1994) hasznalataval
ellendriztem. A pedigréelemzés sordn haszndlt mutatok kiszamitasa az ENDOG 4.8
(GUTIERREZ — GOYACHE, 2005) és POPREP (GROENEVELD et al., 2009) szoftverekkel
tortént. A beltenyésztettség mutatdoszamait a GRain 2.2 (DOEKES et al., 2020) hasznélataval
szamitottam.

A maximalisan ismert nemzedékek szama meghaladja a 26 generaciot. A referencia
populacioban o6sszesen 9 olyan egyed talalhatd, amelynek tobb mint 8 nemzedékre
visszavezethet6 teljes szarmazasa van. A legmélyebb teljes szarmazassal az alabbi mének: 6290
Steiner, 6327 Alex, 6805 Norre-C, 6806 Stern és kancak: Athina, Bella, Bellaja, Gloria HI,
Lottie rendelkeznek. A teljes generacios ekvivalens értéke 11,76.

A haflingi populacioban a leghosszabb generacios intervallumot 9,09 évet a tenyészkanca -
kancacsik6 leszarmazasi Uton tapasztaljuk. Az egymast kovetd generaciok kézott a legrovidebb
1d6t a mén — méncsiko leszarmazasi uton kapjuk, 8,16 év. Szamitdsaim szerint a kancakat kozel
egy évvel hosszabb ideig tartottdk tenyésztésben. Ez ugy is értelmezhetd, hogy az ivadékaik
megsziiletésekor a kancak atlagosan egy évvel iddsebbek, mint a mének.

Az alapito 6sok szadmaban a teljes és a jelenleg aktiv tenyészallomany kozott alig tapasztalhato
eltérés. A nem alapitd sok tényleges szama az aktiv populacio esetében lényegesen kevesebb
egyeddel irhat6 le. Az alapité 6sok effektiv szama az alapitd 0s6k szaméahoz hasonléan kozel
megegyez0. Az effektiv és a valds szamok kozotti igen nagymértékli kiilonbség miatt a
genetikai variabilitas jelentds mértéki csokkenésére kovetkeztethetiink. A 2023-ban 88 egyed
aktiv haflingi populécié minddssze 85 dssel irhato le, mikdzben a teljes populaciot 449 Os fedte
le. A teljes és a jelenleg aktiv allomany genetikai variabilitasat leginkabb az 1907-es sziiletést
Ohast n. Moelten nevii kanca befolyasolja 14.25%, illetve 15,32%-0s hozzajarulasi értékeivel.
A hazai dllomanyban a fedezOmének koziil a 4039 Nico, a tenyészkancak koziil a 21 Linda HI

rendelkezik a legtobb nyilvantartasba vett ivadékkal. A Wright-féle beltenyésztési egylitthatd
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Kalinowski-féle szétbontasakor lathatd, hogy a beltenyésztettség nagyobb aranyban régrol
jOovO, a kdzelmultban homozigota allapotba kertilt allél parok aranya kisebb.

Az effektiv populacioméret megtartasa nemcsak a géntartalékvédelem alatt all6 fajtak esetében,
de a nagylétszamu arutermeld, illetve vilagfajtak esetében is fontos. A kiilonb6z6 mdédokon
szamitott effektiv populacioméretek értéke folyamatosan csokkend iranyt mutatnak. A
beltenyésztési egyiitthaté novekedése alapjan szamitott érték a teljes és a referencia populacio
esetében is 50 koriili, mig a teljes generacios ekvivalens alapjan meghatarozott értékek némileg
magasabbak, 60 koriil mozognak. Ez felhivija a figyelmet a fitnesz tulajdonsagok kiilonos
figyelemmel kisérésére, mivel azokban konnyen bekdvetkezhet leromlas.

A mesterséges termékenyités elfogadott a haflingi fajtdban. Ezaltal a tenyésztOk szamara
megnyilik a lehetdség azon kiilfoldi mének felé, amelyek mesterséges termékenyitésre is
engedélyezettek. Igy Eurépan beliil konnyen hozzaférhetdek mindségi  mének

szaporitdanyagai, és ezaltal valamelyest csokkenteni lehet a beltenyésztettséget.
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