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OSSZEFOGLALAS

A kutatas célja a harom 6shonos, nemzeti kincsként védett mezéhegyesi ere-
det(i |6fajta (a gidran, a néniusz és a furioso-north star) pedigréelemzéssel végzett
populaciégenetikai allapotfelmérése. Kiemelt figyelemmel a genetikai variabilitasra
és a beltenyésztettségre, amelyet tdbb szamitasi médon is meghataroztam.

A munka alapjat egy Microsoft Access adatbazis felépitése adta, amely tartalmaz-
ta az egyes egyedek nevét, ivarat, apja nevét, anyja nevét, szlletési idejét, fajtajat,
és azonositéjat. Az alapadatokat az egyes fajtak tenyésztd egyestletei bocsatottak
rendelkezésemre. Ezt a harom adatbazist féslltem és kapcsoltam 6ssze, majd
online adatbazisok, méneskdnyvek, szakirodalmi forrasok és szarmazasi lapok
hasznélataval kiegészitettem. Az elemzéshez felhasznalt végleges adattabla 47682
egyed adatait tartalmazta. A vizsgalat soran a fajtak 2019-ben aktiv, térzskényvi
ellenérzésben tartott allomanyokat valasztottam referencia populéacidknak. A re-
ferencia populaciokra kilénb6zd populacidogenetikai mutatdk értékeit hataroztam
meg. A vizsgalatokat ENDOG, PopRep és Grain szoftverekkel végeztem.

Els6ként a vizsgalt allomanyok pedigrételjességét értékeltem. Ennek értéke ha-
tarozza meg az adatbazis minéségét. Minél teliesebb a pedigré, a szamitott értékek
annal pontosabbak. A maximalisan ismert nemzedékek szama mindharom fajtaban
meghaladja a 36 generaciot. A leghosszabb szarmazasu egyed 43 generaciora
vezethetd vissza. A 2019-ben aktiv allomanyokat alkoté 1534 16 99,3%-anak a 30.
6si sorban is volt ismert felmendje. A teljes ismert 8si sorok szama heterogénebb
képet mutatott. A gidranok 6,1, mig a furioso-north star populacié egyedei atlagosan
4,69 teljes ismert generacioval rendelkeztek. A néniusz populécié értéke ehhez
kozel allt (4,95). A referencia populaciokba tartozé egyedek 78,6%-a legalabb 5
teljesen ismert nemzedékre visszanyulé szarmazassal rendelkezett. A teljes gene-
racios ekvivalens értékek 12,64 és 16,45 kdzotti intervallumban helyezkedtek el.
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Elébbi a noniusz, utébbi a gidran fajtdhoz tartozott. A furioso-north star egyedek
atlagos értéke 15,18. A pedigrételjesség évenkénti alakulasat tekintve a gidran
allomany szarmazasai a legteljesebbek. A hosszu pedigrék hatterében a fajtak
tenyésztése soran bevont angol telivér egyedek allnak.

Az elemzés soran a nemzedékkdz értékeket négy leszarmazasi Uton (ménels-
allité mén, kancaeléallitd mén, ménneveld kanca, kancanevel6 kanca) hataroztam
meg. A leghosszabb leszarmazasi Utvonalak minden esetben a ménekhez kotddtek
értékik 12,54-12,77 év kdzott valtozott. El6bbi a ndniuszhoz (méneléallitd mén),
utébbi a gidranhoz (kancael6allit6 mén) kapcsolddott. A furioso-north star fajta
leghosszabb nemzedékkoz értéke 12,64 év a ménelballitd mének leszarmazasi
utvonalan. A négyféle szll6-ivadék leszarmazasi Ut megfelel6 nemzedékkdz érté-
keit paronként kétmintas t- prébaval ésszehasonlitva a mének leszarmazasi Gtjain
szamitott értékek és az egyes kanca leszarmazasi utak értékei kozott minden fajta
vonatkozasaban szignifikans eltérést tapasztaltam (p<0,05), tovabba a gidran fajta
esetében a két kanca leszarmazasi Utvonal kdzott is. A hosszabb nemzedékkoz
értékeket egy egyed hosszu ideig tenyésztésben tartdsa eredményezte, ez id6
alatt a genetikai sokféleség nem csdkken.

Az alapitd 6sok tényleges szama a furioso-north star fajtaban a legmagasabb
(2874), mig a gidran populacié esetében a legalacsonyabb (1725). A nem alapitd
8s0k tényleges szama szintén ezt a tendenciat koveti, 311 egyed a furioso-north star
fajtdban és 138 a gidran esetében. Az effektiv alapitdé 8sdk szama egyarant 99-99
a gidran és a furioso- north star fajtak referencia populaciéban, ettél kissé elmarad
a noniusz esetében (95). Az effektiv és a valos szamok kdzoétti igen nagymértékd
klldbnbség miatt a genetikai variabilitas jelentés mértékld csdkkenésére kovet-
keztethetlink. Az effektiv szamok egymashoz viszonyitott aranyanak kilénbsége
szembet(ind, a palacknyak hatds mindharom fajtat sujtotta. A mértéke a gidran
és a ndniusz fajtak esetében volt magasabb. A nagymérték(i génveszteség okai
a fajtak tenyésztéstorténetében keresenddk. Az alapitd 6sdk genom ekvivalens
értéke a gidran esetében 7,84 a néniusz esetében 7,97, ezektdl magasabb 11,75 a
furioso-north star fajtaban. A génsodrédas mértéke a kordbban bemutatott egytt-
hatokkal 6sszhangban all, ezért a szélséértékeket ezlttal is a gidran (7,9%) és a
furioso-north star (12%) fajtakra allapitottam meg. A néniusz populécié 8,4%-0s
értéke ezuttal is a gidranhoz allt kdzel.

A referencia allomanyok genetikai variabilitisa mindharom esetben csdkkent a
teljes allomanyhoz képest. A gidran és a néniusz allomanyok diverzitadsanak feléért
9-9 egyed felelds, a furioso-north star esetén ez 17, mely némiképp kedvezdbb.
A teljes allomanyokat a furioso-north star és a gidran esetében leginkabb angol
telivérek hatarozzak meg. A fajtak telivérezettsége régrdél jévo, a referencia popu-
laciot lefed6 genetikai variabilitast leginkabb meghatarozé angol telivér mének a
XVIII-XIX. szazadbdl szarmaznak. A referencia populaciok genetikai variabilitasaért
fajtaba tartozé térzsmének és nemesité egyedek felelések.

Mindharom fajta allomanya beltenyésztett. A Wright-féle beltenyésztési egydtthatd
a furioso-north star fajtaban a legalacsonyabb (4,31%), mig a ndniusznal (5,59%) a
legmagasabb. A Kalinowski mddszere a Wright-féle beltenyésztési egyltthatot két
részre bontja. Minél magasabb a Kalinowski-féle beltenyésztettség értéke, a jelenleg
szarmazasilag azonos allélek annal nagyobb része kerllt a kordbbi generacidk
soran mar legalabb egyszer ilyen allapotba. Mig ha az Uj Kalinowski-féle mutato
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értéke magas, akkor ennek forditottja igaz. Az Uj Kalinowski-féle beltenyésztési
egyltthatd értékei kisebbek voltak a Kalinowski-féle egyUtthaté értékeinél, igy a
beltenyésztés tdbbnyire a multbdl szarmazik. A multban lejatszddott beltenyésztés
hanyada hasonl6 volt a vizsgalt fajtak esetében. Ez valészinlileg a kdzds kanca-
alapnak és az angol telivér mének hasznalatanak korabbi eredménye.

Az egyes referencia allomanyokban szamos 15-20%, s6t néhany akar 30%-0s
Wright-féle beltenyésztettségi egyttthatdval rendelkezd egyed szerepelt. A legma-
gasabb egydtthatéval rendelkezé egyedek sziilé-ivadék parositasbél szarmaznak,
azonban az ilyen szoros rokonparositasbél szarmazo egyedek szlletése elkeru-
lendd. Jelenlétik a populacidoban megfelelé parositasok esetén a fajta tagabb
helyzetére hatast nem gyakorol.

Megvizsgaltam a fajtak parcidlis beltenyészettségét a fajta- illetve vonalalapitd
ménekre. Minden fajta esetében bebizonyosodott, hogy a genealdgiai vonalak
jelentds része nem mutat kildnodsebb beltenyésztettséget az alapité ménre.
A fajtdknal genealdgiai vonalak és nem genetikai vonalak szerinti tenyésztés zajlik.

A referencia populacidkba tartozé egyek atlagos rokonséagi fok értéke a furioso-
north star populaciondl a legmagasabb (4,08) és a néniusz allomanynal a legala-
csonyabb (3,68), de alapvetéen mindharom populédciéban mintegy 4%. A teljes
allomany értékéhez képest a gidran és a furioso-north star esetében csékkenés
a néniusznal mutatkozott. Mivel minden fajta vonatkozasaban a koefficiens értéke
nagyobb, mint a Wright-féle beltenyésztési egyltthato fele, az érték megerdsiti,
hogy nem sikerdlt elkerlilni a rokon egyedek parositasat.

Az effektiv populacioméret kulcsfontossagu koefficiens a géntartalék-védelem
alatt all6 fajtak esetében. Mindharom referencia populécié értéke meghaladta a
kritikus 50-es hatart. A legalacsonyabb egytthato (70,35) a furioso-north star allo-
manyt jellemezte. A gidran és néniusz fajtak értéke egyarant 77,67 volt. Mindharom
populacié beleesett a genetikai diverzitas fenntartasahoz sziikséges minimum 50
és 100 kdzotti intervallumba.

SUMMARY

The aim of the study was to evaluate the population genetic status of the three
indigenous horse breeds (Gidran, Nonius, Furioso-North Star) from Mez6hegyes
with pedigree analysis. The main focuses were on the genetic variability and the
inbreeding, which was measured in several different ways.

The research work was based on a Microsoft Access database, in which the
name and sex of each horse, name of sire and dam, date of birth, breed and
identification number were registered. The base pedigree information for each
breed was given by the appropriate breeding associations. These three databases
were connected to each other, and after that completed with the missing data
from online databases, studbooks and literature sources. Altogether, there were
the pedigree data of 47,682 animals in the database. The active populations in
2019 were chosen as reference population for each breed. Several population
genetic coefficient were calculated for these reference populations. Databases
were analysed by using the ENDOG, PopRep and GRain software.

First of all, the pedigree completeness was evaluated, as it describes the
quality of the dataset. The more complete pedigree allows more precise results.
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The average maximum generations were close to 36 generations for each breeds.
There was one individual with 43 generations length pedigree. In the active popu-
lations almost every horses (99.3%) had ancestors at least 30 generations back.
The number mean number of complete generations was more heterogenic. The
mean number of complete generations was 6.1 for the Gidran, and 4.69 for the
Furioso-North Star. The Nonius (4.95) were close to the Furioso-North Star. At least
five generations were completely known for the 78.6% of the animals in the three
reference populations. The complete generations equivalent varied between 12.64
and 16.45. The Gidran was the highest and the Nonius was the lowest. The mean
number was 15.18 for Furioso-North Star reference population. The pedigree com-
pleteness per year was more completed for the Gidran breed. The background of
the long pedigrees was the usage of the English Thoroughbred breeding stallions.

The generation interval was measured in four different pathways (sire—daughter,
sire-son, dam-daughter, dam-son). The longest pathways were computed for the
sire pathways the values varied between 12.54 and 12.77 years. The lower was
the Nonius 95 (sire-to-son) and the higher was the Gidran (sire-to-daughter). The
sire-to-son pathway was the longest fort the Furioso-North Star breed, these value
was 12.64 years. The four pathways were compared pairwise for each breed, using
independent samples t-test. There were significant differences between the mare
and the sire pathways (p<0.05) for the Furioso-North Star and the Nonius breed
as sire pathways were approximately two years longer than those of broodmares.
Besides the significant different between the sire and dam pathways, dam-to-son
and dam-to-daughter pathways was also significantly different for the Gidran breed.
The longer breeding time was caused to longer generation interval, in this time
the genetic diversity still constant.

The number of founders was the highest for the Furioso-North Star breed (2874),
and the lowest for the Gidran population (1725). The tendency of the number of
ancestors was similar, there were 311 ancestors for the Furioso-North Star and
138 for the Gidran breed. The effective numbers of founders were both 99 for the
Gidran and the Furioso- North Star, and 95 for the Nonius reference population.
The difference between the total and the effective numbers was high, so gene
loss was considerable. The ratio between the coefficients was reasonable, each
breed suffered the bottleneck effect. The values were lower for the Gidran and
the Nonius breeds. The reason behind these huge gene losses might be found in
their breeding history. The calculated founder genome equivalent was estimated
at 7.84 for Gidran, and 7.97 fort the Nonius reference population. The value for the
Furioso-North Star was higher than that, 11.75. The level of the genetic drift was
in the same tendency, the lowest (7.9%) for the Gidran and the highest (12%) for
the Furioso-North Star. The Nonius population were close to the Gidran (8.4%).

The genetic variability was decreased in each reference population to the total
population. Only 9-9 animals cover the 50% of the genetic variability for Gidran
and Nonius breeds, respectively. In the Furioso-North Star population that was a
bit higher, 17 horses. The English Thoroughbred horses were most influential for
the total populations. The value of the English Thoroughbred gene percentage
originated mainly from the past, the most influential stallions responsible for the
genetic diversity lived in the 18th and 19th century. The genetic variability for the
reference populations was mostly covered by breeding stallions from each breed.
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Each reference population was inbred. The Wright inbreeding coefficient was
the lowest for the Furioso-North Star (4.31%) and highest for the Nonius population
(5.59%). The Wright inbreeding coefficient was split into two parts using Kalinowski’s
method: alleles which had undergone inbreeding in the past and alleles identical
by descent for the first time. The higher the value of Kalinowski coefficient means
that the inbreeding was from the past, if the new Kalinowski coefficient was higher
the alleles identical by descent for the first time. The estimated new Kalinowski
values were smaller then Kalinowski values, so inbreeding originated mostly from
the past, ant these level was similar in each breed. This was probably the result of
the common mare base and the usage of English Thoroughbred stallions.

There were some highly inbred (15-20%) horses in each reference population,
moreover there were a few animals more than 30% Wright coefficients. The in-
dividuals with highest coefficient came from father-daughter mating, that type of
mating is should avoided. These highly inbred animals are still in the population,
but if they will be mated with an appropriate breeding stallion they won’t make an
effect for the populations structure.

The partial inbreeding coefficient was analyzed for each breed to their breed
founder and line founder stallions. It was proven for each breed there wasn’t high
partial inbreeding for these stallions in their genealogical line. In these breeds the
breeding method was genealogical and not genetical.

The average relatedness was the highest for the Furioso-North Star (4.08%)
and the lowest for the Nonius breed (3.68%), but the value was approximately 4%
for each reference populations. Compared to the value of the total population the
Gidran and the Furioso-North Star were decreased, the Nonius slightly increased.
Because the value of the coefficient was higher than the half of the Wright coef-
ficient there were mating between relatives in the breeding.

The effective population size was crucial part in the endangered populations.
The coefficient for each reference population was above the critical 50. The low-
est effective population size (70.35) was characterized the Furioso-North Star
population. The value of the Gidran and the Furioso-North Star were both 77.67.
Each population was between 50 and 100, these level is necessary to maintain
the genetic diversity.

Forras (source): https://dea.lib.unideb.hu/items/e431960d-7dc4-4ca2-a169-
18c5b1d5d01f



