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Osszefoglalds: Egy adott populdcién beliil a genetikai variabilitdsnak és a géndramldsnak
megbecsiilése nélkiilézhetetlen a mar meglévd genetikai allomanyhoz tartozé szelekcids
program kidolgozasa el6tt. Vizsgalatunkban a hazai haflingi allomanyt — a 2023. évvel
bezarélag Magyarorszagra importalt, majd tenyésztiszervezeti nyilvantartasba vett egye-
dek, illetve azok tenyészallatta minGsitett leszarmazottai — a pedigrételjesség, a genera-
cids intervallum, a genetikai variabilitas, a legmeghatarozobb egyedek hozzajarulasanak
mértéke, az atlagos rokonsagi fok, valamint a beltenyésztettség értékelésével jellemeztiik.
A szarmazasi adatokat a Péni és Kislotenyésztok Orszagos Egyesiilete bocsatotta rendel-
kezéstinkre. A szarmazasi adatokat az Endog és GRain szoftverekkel értékeltiik. A refe-
rencia allomanyban a maximalisan ismert nemzedékek szama meghaladta a 26 genera-
ci6t. A leghosszabb generaciés intervallumot 9,09 év a tenyészkanca - kancacsiké leszar-
mazasi uton tapasztaltuk. A teljes allomany atlagos rokonsagi fok értéke 11,57%, mig a
referencia populaciéban 14,33%. A 2023-ban aktiv haflingi allomany beltenyésztettségé-
nek az értéke 9,56%.
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Abstract: Estimating genetic variability and gene flow within a given population is essen-
tial before developing the selection program of the breed. Factors which might have a sig-
nificant impact on the population structure and demographic composition could be re-
vealed in this way. In our study, the local Haflinger population — individuals imported to
Hungary up to 2023 and registered at the breeding organization, as well as their offspring
that were classified as breeding animals — was characterized by evaluating the pedigree
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completeness, generation interval, genetic variability, the contribution of the most im-
portant ancestors, average relatedness and inbreeding level. The pedigree data was sup-
plied by the Association of Pony and Small Horse Breeders’. Pedigree data of the registered
population was analysed using Endog and GRain softwares. In the reference population,
the maximum number of known generations exceeded 26 generations. The longest gener-
ation interval (9.09 years) was calculated for the mare-to-daughter lineage. The average
relatedness of the total population was 11.57%, while it was 14.33% for the reference pop-
ulation. The inbreeding coefficient of the active Haflinger population in 2023 was 9.56%.

Keywords: generation interval, inbreeding, pedigree completeness

Bevezetés

Az emberiség jol felfogott érdeke, hogy védekezzen a genetikai valtozatossag csokkenése
ellen, valamint a kialakult kulturfajtak minél szélesebb kérének a megé6rzése. A tenyész-
t61 tevékenység soran minden egyes génvaltozatra nagy sziikség lehet, igy fokozott figyel-
met kell forditani a jelenleg rendelkezésre all6 genetikai alapok megtartasara. A belte-
nyésztettség minimalizalasa az arutermel6 allomanyokban, nagy egyedszamau vilagfajtak
esetében is fontos.

Az adllomanyok genetikai hatterének és 6sszetételének a felderitése a szarmazasi adatok
alapjan pedigréanalizissel is lehetséges, amelynek megbizhaté elvégzéséhez minimum 3-
4 teljes generaci6 ismerete elengedhetetlen (Vigh et al., 2008).

Korabban tébb hazai alloményra is végeztek hasonlé kutatasokat (Bokor et al., 2013,
Klein et al., 2022). A haflingi fajtdnal Gandini et al. (1992) és Sabbioni et al. (2007) az
olasz, mig Druml (2012) az osztrdk 4lloményra vonatkozéan végzett elemzéseket.

Jelen munkank célkitlizése a Magyarorszagra behozott, valamint itt sziiletett egyedek
populaciégenetikai mutatoknak vizsgalata a pedigrételjesség, a generacids intervallum, a
genetikai variabilitas, valamint a beltenyésztettség alapjan.

Anyag és modszer

A vizsgalat alapjat a 2023. évvel bezarblag Magyarorszagra importalt, majd tenyészts-
szervezeti nyilvantartasba vett egyedek, illetve azok tenyészallatta mindsitett leszarma-
zottal adtak. A szarmazasi adatokat a Péni és Kislotenyésztk Orszagos Egyesiilete bo-
csatotta rendelkezésiinkre. Az alapitokig és az utolsé ismert Gsig vald visszakoévetéshez
nemzetkozi adatbazisokat (www.allbreedpedigree.com, www.fnverlag.de/fn-erfolgsda-
ten/pferd, www.rimondo.com), valamint Preinerstorfer (2009) munkajat is felhasznaltuk.

A teljes allomanyt fel6leld adatbazis 6sszesen 4341 egyedbdl allt. A 2023-as évben aktiv,
tenyésztésben 1év6 egyedek szama 88, ezeket az egyedeket vettiik alapul referencia allo-
manyként.

A pedigrételjességet tobb mddon is meghataroztuk. A maximalisan ismert generaciok
szama megadja, az adott egyedtdl legtavolabbi generaciéba esd ismert §sének nemzedék-
szamat. A teljes ismert Gsi sorok szama kifejezi, hogy barmelyik egyed szarmazasa mennyi
teljes generaciéra nézve ismert (Maignel et al., 1996). fgy az a legtavolabbi generacid,
amelyikben az 6sszes Gs ismert. A teljes generaciés ekvivalens megadja, hogy atlagosan
mennyi generaciényi informacié all rendelkezésre az egyedrdl az adatbazisban (Faria et
al., 2018).
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A generacids intervallum megmutatja a sziil6k atlagos életkorat azon utédaik sziileté-
sekor, amelyek részt vesznek a kovetkezd generacid létrehozasaban. Négyféle leszarma-
zasl uton szamitottuk ki: a méneldallité mén, kancael§allité6 mén, ménnevels kanca, kan-
caneveld kanca egyedek kozott. A négyféle leszarmazasi utvonal megfeleld nemzedékkoz
értékeit kétmintas t-probaval is 6sszehasonlitottuk.

A populacié beltenyésztését tobbféleképpen jellemeztiik. A Wright-féle beltenyésztett-
ségi egyiitthaté mellett a Kalinowski-médszerével (Kalinowski et al., 2000) a beltenyész-
tési egyutthatot két részre osztottuk attél fuiggéen, hogy az azonos allélok mar a multban
is homozigéta 4llapotba keriiltek (F_Kal), vagy az utébbi nemzedékekben valtak be
(F_Kal_1j). Ennek értékelése a beltenyésztéses leromlas vizsgalatakor lehet fontos.

Az elemzés soran hasznalt mutaték kiszamitasat az ENDOG 4.8 (Gutiérrez és Goyache,
2005) és a GRain 2.2 (Doekes et al., 2020) szoftverek hasznalatival végeztiik.

Eredmények és értékelésiik

A referencia populacidba tartozé egyedekre szamitott pedigrételjességet az 1. tablazat tar-
talmazza. A maximalisan ismert nemzedékek szama meghaladja a 26 generaciot. Az alta-
lunk kapott érték elmarad Pjontek et al. (2012) shagya-arab lovakra szadmitott értékeihez
képest. A maximalisan ismert generacidk szama lényegesen magasabb a Sabbioni et al.
(2007) olaszorszagi haflingi dlloméanyra szamitott értékénél, mig hasonlé mértéket mutat
a Bokor et al. (2013) angol telivérekre kozolt értékeivel. Klein et al. (2022) mezéhegyesi
lofajtakra kozolt értékei az altalunk szamitottnal 1ényegesen magasabbak. A hazai haf-
lingi allomany 6,34 teljesen ismert generacioval rendelkezik. A teljesen ismert nemzedé-
kek szama meghaladja a Sabbioni et al. (2007) tanulmanyéaban és a Klein et al. (2022)
altal kozolt értékeket, mig hasonlé Bokor et al. (2013) angol telivérekre kozolt értékeihez.
Az altalunk becsiilt teljes generaciés ekvivalens értéke magasabb Preinerstorfer (2009) és
Druml et al. (2016) osztrak haflingi 4llomanyokra kozolt értékeinél. Klein et al. (2022)
mezbhegyesi 16fajtakra k6zolt értékel az altalunk kozolteknél magasabbak.

1. tablazat. A fajta referencia populaciéjanak pedigrételjesség értékei (generaciok)

Mutat6(1) Erték(2)
Maxima4lisan ismert generaciék szama(3) 26,51
Teljesen ismert §si sorok szama(4) 6,34
Teljes generaciés ekvivalens 5) 11,76

Table 1. Pedigree completeness values of the reference population of the breed
parameter (1), value (2), maximum number of generations (3), number of complete generations
(4), complete generation equivalent (5)

A négyféle leszarmazasi iton meghatarozott generaciés intervallum értékeket a 2. tab-
lazat mutatja be. A haflingi populaciéban a leghosszabb generaciés intervallumot 9,09
évet a tenyészkanca—kancacsiké leszarmazasi Gton tapasztaltuk. Az egymast kévetd ge-
neraciok kozott a legrovidebb iddt a mén—méncsikéd leszarmazasi tton kaptuk, 8,16 év.
Szamitasaink szerint a kancakat kozel egy évvel hosszabb ideig tartottak tenyésztésben.
A ménnevel§ ménekre szamitott értékek és az egyes kanca leszarmazasi utak értékei ko-
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z6tt szignifikans eltérést tapasztaltunk (P<0,05). A kancanevel§ kancdkra szdmitott érté-
keink hasonléak Gandini et al. (1992, 1997) koézléseihez, a tobbi leszarmazési itra szami-
tott értékeink révidebbek. Az altalunk kapott értékeknél lényegesen hosszabb generaciés
intervallumot kozoltek Sabbioni et al. (2007) olaszorszagi haflingi 4lloményra vonatko-
z6an. Becsléseink szerint a nemzedékvaltas a haflingi fajtaban gyorsabb, mint angol teli-
vérek (Bokor et al., (2013), illetve mezShegyesi l6fajtakra (Klein et al., 2022) kozolt érté-
kek.

2. tablazat. A kiilonbo6z6 leszdrmazasi utakon meghatérozott generaciés intervallumok

Leszarmazasi utak(1) N Generéciés invervallum(2) | Kozépérték hibaja(3)
Ménel8allité mén(4) 910 8,16¢ 0,14
Kancael§allité mén(5) 2293 8,83ab 0,09
Ménnevels kanca(6) 781 8,63b 0,14
Kancanevel§ kanca(7) 2049 9,092 0,09
Atlagosan(8) 6033 8,79 0,06

ab: A kiilénboz6 betiik szignifikans (P<0,05) eltéréseket jelentenek

Table 2. Generation intervals calculated in the various parent-offspring pathways

pathway (1), generation interval (2), standard error (3), sire-to-male progeny (4), sire-to-female
progeny (5), dam-to-male progeny (6), dam-to-female progeny (7), mean (8)

ab: Different letters shows significant (P<0.05) differences

3. tablazat. Az 6sok valtozékonysagat leir6 mutatok

Mutaté6(1) Teljes 4llomany(2) = Referencia allomany(3)
Alapité §sok szama (Nf)(4) 490 412

Nem alapité 6sok szama (Na)(5) 449 85

Alapité 8sok effektiv szama (fe)(6) 35 32

Nem alapité 06sok effektiv szama 16 13

(fa)(7)

Nem alapité Gsok effektiv szamanak 0,46 0,41

és az alapité 6sok effektiv szamanak
aranya (fa/fe)(8)

Table 3. Parameters describing the variability of ancestors
parameter (1), total population (2), reference population (3), number of founders (4), number of

ancestors (5), effective number of founders (6), effective number of ancestors (7), ratio of effective
number of founders and effective number of ancestors (8)

A Magyarorszagra bekerilt haflingi 164llomany Gseire vonatkozdban a 3. tablazat nyujt
attekintést. Az alapit6 6sok szaméaban a teljes és a jelenleg aktiv tenyészallomany kozott
alig tapasztalhaté eltérés. A nem alapitd sok tényleges szama az aktiv populaci6 esetében
lényegesen kevesebb egyeddel irhaté le. Az alapitd 6sok effektiv szama az alapité Gsok
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szamahoz hasonléan kozel megegyezl. Az effektiv és a valds szamok kozotti igen nagy-
mértékd kiilonbség miatt a genetikai variabilitas jelent6s mértékl csokkenésére kovet-
keztethetiink. Ennek felolddsa a tenyészallatok (elsGsorban fedezémének, ménjelsltek) fo-
lyamatos behozatala, ami a vélhet6 minGségi javulas miatt el6nyos lehet, de egyben jelen-
t0s anyagi teher is a tenyésztok szamara. Az altalunk szamitott értékek alacsonyabbak,
mint Klein et al. (2022) mezb8hegyesi 16fajtdkra valamint Bokor et al. (2013) angol telivé-
rekre kozolt értékei. A nem alapité 6sok effektiv szamanak és az alapito 6sok effektiv sza-
manak aranya jelents palacknyak hatasra utal, ami haflingi fajta esetében a szelekcid
eredménye is lehet.

A 4. tablazat a fajta beltenyésztettségének értékeit mutatja kiilonféle szamitasi médok
alapjan. A teljes allomany atlagos rokonsagi fok értéke 11,57%, mig a referencia popula-
cibban 14,33%. A két allomanyban az eltérés szinte nem szamottevl. 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. A 2023-ban aktiv haflingi dllomény beltenyész-
tettségének az értéke 9,56%. A teljes populacidénal szamitott értékhez képest a referencia
allomény esetében névekedést tapasztaltunk. Gandini et al. (1992) alacsonyabb értékeket
szamitottak az olaszorszagi haflingi allomanyra, ahol a legnagyobb beltenyésztettséget az
1925-1933 kozotti idészakra tették. A Wright-féle beltenyésztési egyutthaté Kalinowski-
féle szétbontasakor lathatd, hogy a beltenyésztettség nagyobb aranyban régrdl j6v8, a koz-
elmultban homozigdta allapotba kertlt allél parok aranya kisebb. Ez a tendencia hasonlé
Klein et al. (2022) mez8hegyesi 16fajtaknal tapasztalt eredményeihez.

4. tablazat. A fajta beltenyésztettségének alakulasa (%)

Mutat6(1) Teljes 4lloméany(2) Referencia 4llomény(3)
Atlagos rokonsagi fok(4) 11,57 14,33
Wright-féle(5) 6,35 9,56
Kalinowski-féle (F_Kal)(6) 3,98 7,57
Uj Kalinowski-féle (F_Kal_4j)(7) 2,37 1,99

Table 4. Inbreeding level of the breed
parameter (1), total population (2), reference population (3), average relatedness (4), Wright's in-
breeding (5), Kalinowski inbreeding coefficient (6), Kalinowski new inbreeding coefficient (7)

Kovetkeztetések és javaslatok

A pedigrételjesség soran kiszamitott értékek a referencia populaciéra vonatkozéan, a ma-
ximalisan ismert generaciék szama 26. Meglepd médon a leghosszabb generaciés interval-
lumot (9,09 év) a tenyészkanca - kancacsiké leszarmaz4asi iton, mig a legrévidebbet a mén-
el6allité mén (8,16 év) leszarmazasi titon kaptuk. Bizonyitottnak l4tszik, hogy a fajta zart
torzskonyv mellett is a jelenlegi allomany beltenyésztettsége nagyobb aranyban a fajta
kialakitaskor végzett szoros rokontenyésztés eredménye, napjainkra kevésbé jellemzd.
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