Mihok Sdandor

A hucul léfajta génallomanyanak megorzése napjainkban

A modern allattenyésztés az elsddleges értékmérd tulajdonsiagok novelésének mind na-
gyobb kényszere mellett a legdrasztikusabb médszerekkel véltoztatja meg a hazidllatok
génszerkezetét. Ez hasznos és torvényszerii tevékenység az emberiség jelene és jovoje
szempontjdbol, de csak akkor, ha egyidejiileg a kisebb termelésii fajtdk, a mar értékte-
lennek 1atsz6 gének elvesztése és igy a vildg hdzidllatainak genetikai elszegényedése
ellen is kiizdelmet folytatunk. A nagy termel8képességli dllatok 6ridsi hozamainak élve-
zete, vele a termék-eldallitds gazdasdgossdga, a tdrsadalom egy részében érthetetlenné
teszik a szerény hozamu dllomanyok, kisebb termelésti, de génmegérzésre méltd fajtak
fenntartdsanak sziikségességét.

A keresztezési hatdsokon alapuld szintetikus populdcidk 1étrejottével veszélyesen
sziikké valt a versenyképes genetikai hattér, szdmtalan nemzeti populécid, fajta és vonal
kihalt. (A sertéstenyésztésben mindossze hat fajtdval éllitjdk eld a vagééllatok dontd
hanyadéat. A vilag étkezési tojastermelésének tobb mint felét hirom fajta adja. A
brojlerhiis-eldéllitds két fajtdn nyugszik). Az azonos tenyészcél és haszndlati forma a
fajtdk egybemosdsan til a génkészletek sziikiilését idézte eld a vildg 4llattenyésztésében.

Ezzel egyiitt az urbanizilt tdrsadalom érdeklddése egyre nagyobb mértékben fordul a
kipusztuldstdl fenyegetett hazidllatfajtdk felé, polgarjogot nyert a régi, veszélyeztetetté
vélt hazidllat-fajtdk fenntartdsa. Minden magdt valamire tart6 dllattenyésztd, és hagyo-
madnyait tiszteld orszdg véltozékonysdguk fenntartdsaval, genetikai értékiik tisztdzasaval
kotelességének érzi megdrzésiiket. Ez a tevékenység természetesen kiterjed a l6tenyész-
tésre és ezen beliil a kutatdsra is. Hazdnkban is egyre tobben beldtjdk hagyomdanyos
l16fajtdink védelmének sziikségességét, ami nemcsak hagyomanydrzés miatt fontos, ha-
nem rendkiviil jelentds a természetvédelem, a fenntarthaté fejlodés, a tajképi jelleg meg-
Orzése, a szabadid6 hasznos eltoltése, az ifjusdg nevelése szempontjabol is. De mas meg-
fontoldsok is szdmit4sba jonnek itt, mint pl., hogy 4llattenyésztésiink, benne 16tenyészté-
siink mélyen gyokerezd kultirdnk szerves része, emberi nemzedékek egymadsra épiild
munkdjdnak eredménye, s nem tudhatjuk, hogy az igények médosuldsdval mikor lesz
rajuk sziikség egy megvéltozott korban és értékrendben. A tenyésztdémunka sordn sziik-
ség lehet minden génre, igy nagy sulyt kell fektetni a génalapok megdvasdra. Az emberi-
ség orokségét jelentd gazdag génkészletet dldozatvallaldssal is Orizni kell az utdnunk
jovo generdcié szamdra. Az Eurépahoz valé gazdasdgi csatlakozds idején ezeknek az
identitdsban betoltott szerepe is felértékelddott, s a csatlakozds utdn kiilonosen fontos,
hogy a magyar 16fajtdk ondllésagat és fajtajellegét fenntartsuk, altaluk is érvényesitsiik
nemzeti értékeinket, nemzeti identitasunkat.

A hazai allattenyésztésben a bioldgiai sokféleség fenntartdsara Hanké (1940, 1942)
munkdssdga irdnyitotta a figyelmet, majd Anghy (idézi: Mihok, 2001) az 1950-es 1960-
as évek forduldjan mar tevblegesen is szerepet jdtszott ebben, mig a génmegdrzés tudo-
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manyos alapjait Bodé (1991) rakta le. Bod6 évtizedekkel kordbbi munkdssdga folytan
Magyarorszag a vildgon az els6k kozé tartozott a génmegdrzés tekintetében. 1961-ben
megkezd3dott a régi fajtak félhivatalos védelme. Az Allami Gazdasagok Orszdgos Koz-
pontja 1961 késd 6szén kijelolt 100 magyar sziirke tehenet, amelyeket a fajta fenntarta-
séra, fajtatiszta tenyésztés keretében kellett hasznélni.

Torténetiink szempontjabdl érdekes, hogy Hanké és Anghy is a Debreceni Egyetem
jogelddjénél, ezen beliil mindketten az Agrartudomanyi Centrum jogelddjénél is, az
akkori Allattenyésztéstani Tanszéken dolgoztak. Mindketten jelentds erdfeszitéseket
tettek arra, hogy felhivjdk a figyelmet a hucul 16 értékeire, amelynek Anghy a megmen-
tésén faradozott. EbbSl a szempontbél a mai Allattenyésztéstani Intézeti Tanszéken
végzett, a hucul 16fajta megdrzésére irdnyuld génfenntartdsi tevékenységet munkajuk
szerves folytatdsanak tekintjiik.

A hucul lovat nem a haddszat igénye szerinti 16hasznélat hozta 1étre, hanem a Kar-
patok erd66vbol kiemelkedd gerincén, a Tisza, a Prut, a Cseremosz, a Putila, a Brodina
forrdsvidékén, Bukovina, Galicia, Magyarorszdg hatérteriiletén €16 hucul nép kezén
alakult ki. A hegyi kornyezetben végzett folytonos munka, a rendkiviil hideg télben és
forré nyarban tobb mint 2000 méter magassdgban val6 dlland6 szabadtartds, a nagyon is
szerény takarmdnyozds, az a bandsmdd, amellyel minden primitiv kultdrdjd lovas nép
banik a maga lovaval, roppant igénytelen, hihetetlen ellendlld tipust alakitott ki. De nem
csak a Magyarorszag hatdrteriiletén €16 hucul nép hasznalta és becsiilte a nagy munkabi-
rasu, faradhatatlan hucult, hanem a nemesi birtokokon is kedvelték feltétlen munkakész-
sége, igénytelensége és megbizhatésdga miatt. Végiil, nem minden ok nélkiill mérete
miatt is, a hadsereg is felfedezte maganak és hegyi vaddszalakulatok nélkiilozhetetlen
malhas lova lett. A kancdk jellemz6 mérete 131-142 cm/ 160-176 cm/ 17-19 cm. A mé-
nek jellemzo mérete 133-145 cm/ 165-185 cm/ 17-19,5 cm. A fajta kifejlett kori méreteit
6 éves koraban éri el (Mihok, 2001).

Az 1. vildghdbord harcai megtizedelték az dllomdnyt, eltiintették a térzskonyvi adat-
bazist. A II. vildghdbortiban a front el8li menekitések ttvesztdi, a hdbord utdn a szinte
mindeniitt fellehetd 16ellenesség hatottak kdrosan a fajta 1étszdmadra, de tirsadalmi elfo-
gadottsdgara is. A Tisza felsd folydsanal, a Prut, a Cseremosz, a Brodina forrasvidékén,
Bukovina, Galicia, Magyarorszag hatarteriiletén kialakult hucul 16fajta ma K6zép-Euré-
panak mindossze néhany orszagdban, koztik Magyarorszagon taldlhaté, de egyiittes
Iétszamaban is a védendd kategoridba sorolhato.

A fajta tenyésztése a génvédelem szigort szabélyai szerint, az Allattenyésztéstani
Tanszék szakmai irdnyitdsa mellett, tenyésztdszervezeti keretek kozott folyik. A fenn-
tartds jogi kereteit az 1993-as Allattenyésztési Torvény szabélyozza.

A génmegdrzési program eleinte stabilizdl6 szelekcié mellett a 1étszam fenntartdsara,
megtartdsdra korldtozddott. R4 kellett jonni, hogy a l6tenyésztésben tarthatatlan, indo-
kolatlan a stabilizdl6 szelekcié médszerét alkalmazni. E szakmai irdnyzat a géndllomény
véltozatlan formdji megdrzésének indokdra hivatkozik, mikdzben elfeledi, hogy a stabi-
liz4l6 szelekcid az atlagos tipusnak kedvez, amelyiket a fajtahaszndlat sohasem részesi-
tett elonyben. Mindekozben a tenyésztd akarata ellenére mégis megvéltozik a populacié
genotipusos Osszetétele, mert a természetes kivalogatddas (kornyezethatds), és az elke-
riilhetetlen mesterséges szelekcié miatt (minden szaporulatot fizikailag képtelenség
felnevelni) okvetleniil médosul a genetikai dsszetétel.
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Nem szabad ugyanakkor szem eldl téveszteni, hogy mindegyik fajta, esetiinkben a
hucul is, konyortelen szelekcid hatdséra jott 1étre. Ha felhagyunk a szelekcidval, az adott
teljesitményhez sziikséges gén- és genotipus gyakorisag valtozik meg, széteshetnek azok
a génkombindcidk, amelyek az elért teljesitményt genetikai oldalr6l megteremtették,
felborul a genetikai struktira, elvész a fajta. Csakis a szelekci6 tudja fenntartani azt a
génszerkezetet, és az ennek kifejez8déseként megjelend genotipust, ami a fajtira jel-
lemz6 volt. Az egész munkat neheziti, hogy tartdsi koriilményekben ritkdn lehet min-
tazni a fajta 1étrejottének, virdgzasanak koriilményeit, megszlintek a régi szelekcids okok
(hasznalati formdk), megvaltozott az a roghatds is, amely kielégitden szelektalta a fajtat.
A génvédelmi munka sikere abban rejlik, hogy a megvaltozott haszndlati formaban és
kornyezetben mennyire sikeriil olyan szelekcids célt kitiizni (haszndlati és kiprébalasi
format taldlni), amelyik az eredeti tulajdonsdgokra szelektdl (Mihok, 2006). Igenis,
mindazokra a tulajdonsdgokra szelektdlni kell, amelyek eredetileg a fajta jellemzdi vol-
tak, de természetesen nem lehet cél a teljesitménynovelés, mert ezzel mar géndllomény-
szlikitést idéznénk el. Ebben a munkdban nem adhaté fel a kozos eredet (fajtatiszta
tenyésztés, pedigrisztika), a fajta egyéni arculata (azok a kiillonlegességek, amelyek mds
fajtdkban nem fordulnak eld) és fenotipusos egyontetiisége. A génmegdrzésben a fajta-
tiszta tenyésztés megkérddjelezhetetlensége mellett tudomdsul kell venni azt is, hogy a
fajta nem veszitheti el eredeti jellegét.

A génmego6rzés célja az ,eredeti”, a fajta torténete és teljesitménye legvaltozatosabb
génszerkezetének (nagy genetikai variabilitas) fenntartdsa. E tekintetben kiemelt szerepe
van az alapité 0soknek, pontosabban annak, hogy mennyi leszarmazott vezethetd vissza
az alapité 6sokre, mert ez dontéen meghatdrozza a rendelkezésre all6, megmaradt allo-
méany genetikai diverzitdsat. Fontos a csalddok feltérképezése, amelyek meghatirozzdk a
fajta hovatartozdsat, identitdsit. A hagyomadanyos fajtdk génkészletének fenntartdsira
érdemes a csalddtenyésztéssel foglalkozni, kiillondsen akkor, ha az értékes tulajdonsdgok
generdciokon keresztiili fenntartdsdt hangsilyozzuk, ha az eredeti genetikai struktdra
megdrzését tartjuk fontosnak.

A génmegdrzésben késon ébredtek rd a csalddok tudatos megdrzésének fontossdgara,
pedig a csalddok elemzése és fenntartdsukhoz valé szigord ragaszkodds tobb mint
pedigrisztikai érdekesség, vagy elméleti okoskodas. A csalddok szerepet jatszanak a
hasonlé populacidktdl vald elkiiloniilésben, és ezzel rogvest gazdasigi kategoriat képez-
nek.

A fajta identitdsdn tul a csalddnak az egységes orokitésében is meghatarozé szerepe
van. A generdcidk 6ta 1étezd és népes csalddokban a tenyésztd szempontjabol kivanatos
tulajdonsdgok megjelenésének nagy a valdszinlisége. E tapasztalatbdl szerzett megalla-
pitdsnak tudomdnyos bizonyitdsdt a citoplazmatikus 6roklédés adja. A citoplazmdban
helyet foglalé6 mitokondriumokban vannak olyan gének, genetikai informaciét magéban
hordozé olyan DNS, ami az egyed szaporodédsakor az ivadéknak ataddsra kertil.

Ez a genetikai inform4cid-dtadds azonban egy lényegbe viagd dologban kiilonbozik a
himivarndl és a ndivarindl. Az apadllatok csupdn a sejtmagban tirol6dé 6rokitd anyagot
adjék 4t ivadékaiknak, a néivard egyedek ellenben ezen til a mitokondriumokban 1évé
orokletes anyagot is. A sejtmagon kiviili (citoplazmatikus) 6roklés noveli meg a néivar
értékét és tdmasztja ald a sokgeneraciés populdcidk anyai 4gi védelmének indokét.

A tudomdny tehdt megerdsiti a kival6 tenyésztok megcafolhatatlannak tartott allita-
sat, miszerint az anyadllomany legaldbb felerészben felelés a tenyészanyag jo, vagy
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rossz tulajdonsdgaért, mig az apaallatok legfeljebb felerészben hatarozzdk meg az ivadé-
kok genetikai értékét.

A kancdk genetikai valtozatossdgidt a minél tobb kancacsaldd képviselete garantélja.
A Magyarorszdgon jelenleg fellelhetd 220 tenyészkanca dllomdny a génmeg0rzés tuda-
tossdgaval keriilt felépitésre. Taldlhat6 nalunk 1 Panca”, 2 Lucsina, 3 Tatarca, 4 Kitka,
5 Ploska, 11 Rotunda, 12 Sarata, 17 Aglalia, 86 Deramoxa, Sekacka, Gelnica, Wydra
alapit6 kancdkra visszavezethetd tenyészallat is. Mellettiik népes egyedszdmmal képvi-
selteti magat két, un. magyar kancacsaldd, az Aspirdns és az Arvdcska még az un.
Anghy-féle dllomanybol szarmazik.

A genetikai sokféleség erodalasat megakaddlyozand6, folyamatosan végziink mole-
kularis genetikai vizsgélatok a fajtdban. A kiilonb6z6 mikroszatellitek valtozatossdganak
feltdirdsa a nagyobb biztonsdgu szelekcidés dontéseket alapozza meg. (Jozsa és mtsai
2005., Mihok és mtsai 2005.)

Nemzetkozileg is figyelemre mélté kutat6helyekkel egyiittm{ikddve a kancacsalddba
besorolhatdsdg ellendrzésére keriilt sor a citoplazmatikus DNS vizsgalatdval. Ez t6bb
mindenre fényt deritett. A fajtdnak 22 ndivari alapité Osre torténd visszavezetésével
70 egyed szekvencidjanak elemzésére keriilt sor. (Priskin, 2010.)

Torzskonyvi besorolds szerint a 22 csaldd mitokondridlis DNS vizsgélatdval 18 hap-
lotipust (Iényegében 18 alapitdra visszavezethetd csalddot) lehetett kimutatni. Leggyako-
ribb az ,,A” haplocsoport, majd az ,,F” és ,,C” ,,D” csoportok kovetkeznek. Megtaldlhat6
volt a ,,B” haplocsoport is. A vizsgdlatok ramutattak, hogy vagy tobb csaldd azonos
alapitéra vezethetd vissza, vagy az id6k folyaman a torzskonyvek vezetésében pontatlan-
sdg fordult eld. A vizsgdlatokbdl az latszik kideriilni, hogy az Anghy-féle kancacsalad
egyike azonos a lucsinai 1 Panca kancacsaldddal. Ez csak ugy lehetséges, hogy az
1 Panca és az Arvécska is még az els6 vildghdbord elétt létezett valamelyik eredeti
lucsinai kancacsaldd sarja. Ugyanez tételezhetd fel a Bajkalka és a Wydra, tovabbd a
Wolga és a Kitka kancacsalddok esetében is. (Ez esetben lengyel-magyar, illetve buko-
vinai-lengyel eredetii kancacsalddokrdl van sz6.)

Ma a fajtafenntartdssal egybekotott génmegdrzésben a rendelkezésre all6 valamennyi
kancacsaldadbdl tobb egyedet tartunk tenyésztésben. Tervezziik a fajta valamennyi kan-
cacsalddjanak megjelenitését Magyarorszdgon. Az elmult 10 évben a kordbbi kettdvel
szemben (Arvécska és Aspirans kancacsalddok) 12-vel bovitettiik a kancacsaldadokat,
ezzel a hazai dllomdny genetikai valtozatossagat.

A fajta tovabbvitelében eléviilhetetlen szerepet jatszanak az alapité apadllatokra visz-
szavezethetd geneoldgiai vonalak is. A vdltozatos géndllomdny fenntartdsaban kifejtett
szerepiik sem lehet kérdéses. Egy-egy geneoldgiai vonal megsziinése az altala hordozott
géndllomdny elvesztését is jelenti. A génmegdrzés szempontjdbol persze hasznosabb
lenne a geneoldgiai vonalaknak pérositdsokkal és szelekcidval tenyészvonalakkd torténd
fejlesztése (Bodo, 1996). Ez a tobbi dllomédnyhdnyadtdl valé elkiiloniilést nagyobb val6-
szinliséggel garantdlnd. Jellemz6 ugyanakkor a 16tenyésztés tobb évszdzados muiltjara,
hogy a tenyészvonalak mindig csak rovid ideig maradtak fenn, s bar a geneoldgiai vo-
nalak megitélése ellentmonddsos, a zart torzskonyvii fajtdkndl ezeknek mégis nagy a
jelentdsége. Ez els6sorban abban jut kifejezésre, hogy ma a fajtat tenyésztd hat orszag
alland6 tenyészéllatcserében all egymassal, s ezért a hucul fajta geneoldgiai vonalai

#* A szadmok a fajta torzskonyvezési szamat takarjak.
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genetikai értelemben féluton allnak a tenyészvonalak és a klasszikus geneoldgiai vonalak
kozott.

Az elfogadott kancacsalddokon tul csakis a ,.huculvidék”-re jellemzd, mara méntor-
zsekké fejlédd geneoldgiai vonalakat vihetik tovdbb a fajtit, ndlunk épp dgy, mint a
tobbi hucul lovat tenyésztd orszdgban. Ezek a Hroby (sziiletett: 1898), Goral (1898),
Prislop (1936), Pietrosu (1933), Ousor (1933), Gurgul (1924), Polan (1929.) A Hroby és
a Goral még az els6 vildghdboru eldtti geneoldgiai vonalalapitékra vezethetdk vissza.
Magyarorszagon 2010-t61 valamennyi geneolégiai vonalnak van megjelolt ménje.
A fajtafenntartdst és a szelekciot az adott 1étszamu dllomanyban gy végezziik, hogy
néhany kivalé apadllat utdni ivadékok ne domindljanak a tenyésztésben.

A fajta tobb mint csupdn a neve, az egyes tulajdonsdgok megjelenitését képezd géne-
ket meg kell menteni a fajtafenntartds soran.

A tudomdny fejlédésével, a szeroldgiai vizsgalatok, a biokémiai analizisek, a fentebb
mér részletezett molekuldris genetika eredményeinek segitségével vildgosabban lehet
latni azokat a kérdéseket, amelyeket a fajta torténete, a kiillemtan és a pedigrisztika
eredményei homdlyban hagytak. Ezek a modern mddszerek katalizdtorként hatnak az
integralt fejlesztésre.

A fajtdk genetikai szerkezetének jobb megismerése, a ritka genotipusok dvédsa érde-
kében szdmos vércsoport és molekuldris genetikai vizsgdlat tortént az elmilt idészakban,
sajnos csak dllomdny szinten.

A biokémiai polimorf rendszerekben (transzferin, albumin, eszterdz, GC, AIB rend-
szerek, szerolégia) lényegesen elkiiloniil a hucul 16fajta a Mez6hegyesen kitenyésztett
angol-félvér fajtaktol.

A 16 esetén a leginkdbb polimorf vércsoport rendszer a ,,D”. Ebben 9 allélt sikeriilt
kimutatni, s a huculra a delo (0.4558) vércsoport allél a jellemzd. Sikeriilt kimutatni, ,,.D”
vércsoport rendszeren beliili allélgyakorisag fajtafiiggéségét.

Erdekes médon a ,,K” albumin allél nagy gyakorisiggal mutatkozott mind a hucul
(0.9115), mind a furioso (0.9914) fajtdban, anélkiil, hogy erre barmilyen magyardzatot
tudnank adni. Az F albumin allél egyaltalan nem volt a huculban kimutathat6.

A huculban a transferrin TfR fordult el a legnagyobb szdmban a mezShegyesi faj-
tdkkal szemben.

Az eszterdz rendszerben az F és I allélek mutatkoztak a mez6hegyesi fajtdkhoz ha-
sonléan, mig az M allél ebben a fajtdban nem volt kimutathat6.

A hucul fajtadban az ,,ASB” mikroszatellit mutatkozott kiugréan magas allélszdmmal
(14 allél).

Ebben a fajtdban néhdny mikroszatellit esetében nem lehetett kimutatni a telivérre
jellemzd alléleket, viszont olyan ritka allélek jelentkeztek, amelyek a tobbi fajtdkban
nem voltak taldlhatok (AHT4-T, HMS2-P, ASB2-E.) (Mihok, 2006).

A szeroldgiai, biokémiai, molekuldris genetikai analizisek egyik f6 szempontja a
megdrzendd allomanyok belsd genetikai szerkezetének megismerése, véltozatossaguk
meghatarozdsa, a ritka allélok megdrzése. Jelenlegi kutatdmunkank egyre inkdbb erre
irdnyul. Ezekkel az integralt vizsgdlatokkal megvaldsithatd lesz a genetikai sokféleség
specidlis formdjanak fenntartdsa, az informécidk tdgabb koréhez lehet jutni, de a min-
dennapi gyakorlat tenyésztdi adatait egyeztetni kell a laboratériumban kapott eredmé-
nyekkel. Ez segitheti eld a védelembe keriilt fajta diverzitdsat, az értékes gének valdsa-
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gos védelmét. A géngazdalkodds sikere érdekében mar ma is integraljuk, hasznositjuk a
hagyomanyos és 1j médszereket a célok és lehetdségek gondos mérlegelésével.

Az integrélt rendszerekre alapozott tenyésztési mddszer lehetdséget kindl a génmeg-
6rzés tjszerti médjara, mindezt a jelenlegi tartas koriilményei kozott. Ugyelni lehet a
ritka allélek fennmaraddsdra a génsodrodas veszélyének elhdritdsara. Ezeknek a médsze-
reknek a felhaszndldsdval kialakithatok azok a csalddok és vonalak, amelyek genetikai-
lag kiilonboznek egymastdl, ezt a célparositas sordn érvényesiteni lehet. (Széke és mtsai
2004) A tenyészparok kialakitasakor pl. a DNS mikroszatellitek alapjan homogén paro-
sitast végezhetiink (pulykadllomdnyunkban végziink is) a vonalak, allélek fenntartdsara,
illetve heterogén pdrositast a rokontenyésztés elkeriilésére, a célnak megfelelden. Ez
lehetdvé teszi azt a rotacids pdrositast és szubpopuldciok kialakitdsdt (a tanszék
génrezerv pulykadllomdnydban alkalmazzuk is), amely a génmegérzés legkorszeriibb
form4ja. Mindezekkel megvaldsithaté a géngazdalkodds reneszansza, amelyben a biol6-
giai sokféleséget az emberiség egyrészt a tobb és hatékonyabb termelés, masrészt az
életmindség javitdsa érdekében kamatoztathatja.

Polo Polan (foto: Robinson Club szivességébdl)
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