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H ROVIDITESEK ES LATIN NEVEK JEGYZEKE

MtDNS — mitokondrialis DNS

MJKSZ- Magyar Juh-és Kecsketenyésztd Szovetség

CR/kontroll régi6 — mitokondrialis DNS kontroll régidja (15983 — 592 bp kozotti
szekvencia)

Cyt b/citokrom b régid - mitokondrialis DNS citokrom b régidja (14078-15349 bp kozotti
szekvencia)

F — beltenyésztési egyiitthatd

AF — beltenyésztési rata

SNP —,,single nucleotide polymorphism”, egypontos nukleotid-polimorfizmus

Da— genetikai tavolsag

Dxy — pozicionkénti atlagos nukleotid cserék szama

k - nukleotid kiilonbségek atlagos szama a populaciok kozott

Hd — haplotipus diverzitas

n — nukleotid diverzitas

SD — ,,standard deviation”, a variancia gyoke

Ovis aries — hazi juh

Ovis aries aries karakul — karakiil juh
Ovis aries orientalis — eurdépai muflon
Ovis vignei — urial (vadjuh)

Ovis ammon - argali (vadjuh)

Ovis laristanica — irani muflon

Ovis vignei arkal — urial alfajta

Ovis orientalis punjabensis — ciprusi muflon
Ovis nivicola — szibériai juh

Ovis ammon — argali juh

Ovis ammon severtzovi — severtzovi argali juh
Ovis orientalis musimon — eurdpai muflon
Ovis canadensis — kanadai juh

Ovis vignei kermanensis — urial alfajta



Ovis orientalis x vignei — muflon x urial

Ovis orientalis laristanica — larisztaniai (irani) muflon
Ovis orientalis isphahanica — muflon alfajta

Ovis canadensis canadensis — kanadai vadjuh alfajta

Ovis canadensis nelsoni — kanadai vadjuh alfajta



| 1. BEVEZETES

1901-ben sziiletett meg hazankban az els6 fajokat védetté nyilvanito jogszabaly, 24655/VII.
1. szamt Foldmivelésiigyi Miniszteri korrendelet, mely 132 madarfaj, illetve 30 eml6sfaj
szamara biztositott védelmet, elismerve azt, hogy e fajok a mezdgazdasadg szamara hasznos
szervezetek. 1912-ben a vilagon az els6k kozott Magyarorszagon keriiltek védelem ala
madarfajok valoban a mai értelemben vett természetvédelmi okokbol, nem ,,hasznossaguk”,
sokkal inkabb természetvédelmi értékiik miatt. Ebbél az okbol egyéb gerinces 1974-ben,
gerinctelen 1982-ben, az els6é névényfaj 1971-ben, mig gombafaj 2005-ben keriilt oltalom
ala. A haziallatokat elsdként az 1992-es Rio de Janeird-i Kdrnyezet és Fejlodés Konferencian
soroltak a védendd biologiai értékek kozé (Juhasz, 2008). Magyarorszagon az
Allattenyésztési Torvény (1993. évi CXIV. Térvény, 1993) 11. §-a rendelkezik a haziallatok
altal biztositott biologiai sokféleség védelmérdl. Ezen rendelkezés 2007-es modositasa
(4/2007 (1.18) FVM-KVVM rendelet, 2007) soran keriilt kibOvitésre az Gshonos allatok
tenyésztésének szabalyozasaval. A kormanyrendelet kimondja, hogy 6shonos minden olyan
allat, melyet ,,Magyarorszag természetfoldrajzi koOrnyezetében, torténelmi multra
visszateKintéen tenyésztenck, és ezaltal a nemzeti 6rokség, a mezdgazdasagi génbank,
valamint a természet- és tajvédelem része”. Az Oshonos allatok védelmének legfobb céljai
az allomanyok novelése, a genetikai variancia megbrzése és a beltenyésztettség elkeriilése,
mindez az allat eredeti tulajdonsagainak megdrzése mellett.

Napjainkban a haztaji allatok tenyészkivalasztasa nagyrészt értékmérd tulajdonsagaik (pl.
his mindség, gyapji mindség, tejeld képesség stb.) alapjan torténik. Ezaltal felmeriil a
veszélye, hogy azokat a genotipusokat, amelyek nagy fenotipusos variabilitassal és
egyediilalld tulajdonsagokkal, de kisebb termelékenységgel rendelkeznek, kiszoritjak a
tenyésztésbol, a fajta génkészlete sziikiil, a variancia pedig csokkeni fog. A folyamat
megallitdsa 0sszefogast és egyiittmiikodést igényel a gazdak és a tenyésztési szakemberek
kozott. Hazankban e torekvést jol mutatjak, az 1960-as években inditott génmegdrzési
programok, melyek soran els6ként az allatok létszamanak novelését céloztadk meg, ez
napjainkra kiboviilt a ritka, értékes genotipusok fenntartasaval és elszaporitasaval, a
genetikai variancia és a génvaltozatok gyakorisaganak mérésével is.

Két 16 eszkdzt lehet kiemelni a fent emlitett vizsgdlatok elvégzéséhez, egyrészt egy pontosan
vezetett torzskonyvvel igen gyorsan és koltség hatékonyan lehet meghatdrozni adott
populacié beltenyésztettségének, rokonsagi fokdnak, variabilitdsdnak mértékét. Masik

modszerként a genetikai analiziseket emlithetjiik, ezek sordn nuklearis (mikroszatellita



lokuszok vizsgélatok) vagy mitokondridlis DNS (kontroll vagy citokrém b régio) alapjan
vizsgalhatok az allatok genetikai valtozatossaga. Ezek a modszerek biztosabb eredményt
nyUjtanak, mint az el6bb emlitett torzskonyvi elemzések, azonban kivitelezésiik joval
bonyolultabb. Az &shonos fajtak esetében a legnagyobb gondot csokkend allomanyuk
jelenti, mellyel parhuzamosan az egyedi genotipusok szdma is csokken, és nd a
beltenyésztéses leromlas. Erre megoldast nyujthat a kornyezd orszagokkal vald
egyittmiikodés, mely soran a hazai allomanyok tenyésztésébe kiilfoldrél szarmazo, de

azonos fajtaju allatok kertilnének bevonasra.



H 2. IRODALMI ATTEKINTES

2.1 Vadjuhok és hazi juhok kapcsolata, szarmazasa

A mai modern haziasitott juhok (Ovis aries) eredete még mindig kétséges, tobb lehetdség is
felmeriilt szarmazasukkal kapcsolatban. Az els6 elméletek (Zeuner, 1963) egyike szerint az
urial vadjuh (Ovis vignei) volt az elsé haziasitott fajta a Kaszpi-tenger és Aral-t6 kozott
elteriild Turgaj-fennsikon, majd késébb innen terjedt el Kozép-Azsiaba és Europaba. Masok
szerint az eurdpai muflontol (Ovis orientalis musimon) szarmaznak a mai hazi juhok, akik
Eurdpaba keriilve még keveredtek az urial leszarmazottakkal. Nadler és mtsai (1970)
valamint Woronzow és mtsai (1972) kromoszoma szam alapjan az eurdpai muflont jellték
meg Osnek. Késobb genetikai vizsgalatok alapjan megallapitottak, hogy az eurépai muflon
valosziniileg visszavadult haziasitott juh, ezért all olyan kdzel a mai Ovis aries fajtakorhoz,
és ezért tartozik a B haplotipus csoportba ahova a hazi juhok is. Hiendleder és mtsai (1998b)
tanulmanyaban haplotipusokra alapozott filogenetikai analizis alapjan vizsgalta, hogy a
vadjuhok kiilonb6z6 fajtai milyen mértékben jarultak hozza a modern haziasitott fajtak
megjelenéséhez. 3 f6 filogenetikai csoportot kiilonitett el: urial/argali, muflon/haziasitott
juh, héaziasitott juh, és 2 f6 anyai vonalat, az eurdpait (nagyrészt az eurdpai haziasitott
juhokban el6forduld haplotipusok alapjan, melyek a legjobban az O. aries orientalis-hoz
hasonlitanak), és az éazsiait (a Kozép-Azsiai és néhany eurdpai egyedben eléforduld
haplotipus alapjan). A 2 vonal (A és B haplotipus csoport) 4,43 %-ban kiilonbozott
egymastol, az europai muflon 4,56 %-ban kiilonb6zott az azsiai vonaltdl, mig az eurdpaitdl
csak 1,36%-ban, ami szintén megerdsitette a hazi juhok és europai muflon kozeli

kapcsolatat, esetleges koz0s szarmazasat.

2.2 Hazi juhok eredete, f6 anyai vonalak

Archeologiai bizonyitékok alapjan az elsé juhokat valdsziniileg a Termékeny Félhold
(Kozel-Kelet) teriiletén haziasitottak 8-9000 évvel ezel6tt, majd innen szorodtak szét
Eurdpéaba, Azsidba és Afrikaba a kovetkezd par ezer év alatt. Koriilbeliil 200 évvel ezelStt
kezdodott a juhok mai értelemben vett tenyésztése, vagyis erdsebb szelekcionak lettek
kitéve. Az addig 6shonos fajok helyét atvették a termékenyebb fajtak, igy emberi behatésra
sok helyileg adaptalddott fajta eltlint, és veliik egyiitt elveszett a genetikai hattér is. Olivier
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és mtsai (2012) az Alpokban talalt rézkori mumifikdlodott dsember (,,0tzi”) ruhdjabél juh
gyapjuszalat kiilonitettek el, melyb6l sikeriilt részleges mitokondrialis DNS-t kivonniuk. A
vizsgalatok alapjan a rézkori juh ~ 5350-5100 évesre datalhatd, a legrégebbi eurdpai
juhmaradvany, amely még nem volt kitéve ennek az erds szelekcionak, amit a tenyésztés
jelentett. A szekvencia az 9sszes olyan mutaciot hordozta, mely az ugynevezett ,,B” anyai
vonalra vagyis haplotipus csoportra jellemz0, és a Kelet-eurdpai juhok tobbsége ide tartozik.
Ez bizonyitékot nyujt arra, hogy ez a genetikai valtozat mar 5000 évvel ezeldtt jelen volt az
europai juhokban. Jelenleg 5 haplocsoportot kiilonitiink el: A, B, C, D és E. Az A és B
haplocsoportot elséként Wood és Phua (1996) 1j-zélandi allomanyokon, valamint
Hiendleder és mtsai (1998b) eurdpai, azsiai és afrikai tenyészetekben mutattak Ki.
Osszességében az A haplocsoport nagyrészt az azsiai, mig a B tilnyomo részt az eurépai
juhokban talalhatd6 meg. A C haplocsoport kevésbé gyakori, néhany azsiai juhfajtaban
talaltak meg a Termékeny Félhold teriiletén (Bruford és Townsend, 2006), valamint egy-két
a Kaukazus és az Ibériai —félszigeten €16 allatban (Pedrosa et al., 2005). D (Tapio et al.,2006)
¢s E (Meadows et al., 2007; 2011) haplocsoportot csak a Kaukazus és Torokorszag teriiletén

¢l6 juhokban mutattak ki eddig, ezek a legritkdbbak.

1. kép: Az Ovis aries fajtakor 3 f6 haplocsoportjanak (A-fehér, B-fekete, C-sziirke)
foldrajzi megoszlasa (Tapio et al, 2006)

2.3 A cigaja juhok Magyarorszagra érkezése

A cigaja az egyik legrégebbi juhfajta Europaban, szdrmazasat tekintve tobb alternativa is

felmeriilt. Brehm (1903) a mai Iran teriiletérl, Kis-Azsiabol, mig masok inkabb
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Torokorszagbol szarmaztatjak a fajtat (Ryder, 1983). Délkelet Europaba 2 hullamban
érkezett, elséként a Fekete-tenger északnyugati majd az Azovi-tenger partja mentén, Dél-
Ukrajnan, Moldavian, Romanian keresztiil, majd a masodik vandorlas alkalmaval a Fekete-
tenger déli partja mentén, a Duna vonalat kdvetve. Magyarorszagra az 1700-as években
keriilt, mikor megjelent az igény a finomabb gyapju termékek irant, igy az erdélyi gazdak a
durva gyapjas curkant (erdélyi racka) cigaja-nyajakra cserélték (Gaspardy et al., 2001). Az
els6é vilaghaboru alatt a cigaja-nyajak nagy része kiilfoldre keriilt, a kornyez6 orszagokban
(Romania, Szlovakia, Szerbia) azdta is a 3 legfontosabb fajta kozott tartjak szamon.
Magyarorszagon allomanyai folyamatosan csokkentek, a racka és merind mellett nem
valhatott vezet6 fajtava (Kukovics és Javor, 2001). Harmas hasznositast fajta, kivalo tej és
hashozama mellett rendkiviil puha gyapja tette kozkedvelt fajtava. Mint uj fajtat, az 1896-
0s budapesti millenniumi allatkiallitason mutattak be eldszor, majd a két vilaghabora k6zott
torzskonyvezték, jo tejeld tulajdonsagai miatt, mint fejésjuh kezdett elterjedni (Gaspardy,
2001).

2.4 Fajtaismertetés

Az 6shonos magyar cigdjak kdzepes-, nagytestll juhok, az anyak sutdk vagy sarld alaka
szarvat viselnek, a kosok szintén lehetnek szarvtalanok, vagy masfél fordulatos csigas
szarvuk van. Fiiliikk kozepesen hosszl, vizszintes allasi. Csontozatuk erdteljes, végtagjaik
testiikhoz képest rovidek, mérsékelten izmoltak. Fejiik és labaik feketék, sotétbarndk vagy
barnak, bund4juk fiirtds szerkezeti, fehér szin, a fejet, nyakat, torzset is fedi, leér a 1abtdig,
réér a has aljara. TOgyiik jol fejlett, jo tejelok, jo baranyneveld képességili juhok. A baranyok
elészor lehetnek sotétbarna, sargasbarna vagy homoksziirke szintiek, de idével bundajuk
kifehéredik (Gaspardy és Safar, 2014).

,‘-_'4‘:’.’4"/.’ s R SHTORANS .;.

3 Jo— - 3 3 SRS e

£ : R A i = s it st
2. kép: Cigaja, hegyi tipus 3. kép: Cigaja, alfoldi tipus (Gaspardy és
(Gaspardy és Safar, 2014) Safar. 2014)



A cigéaja jo alkalmazkodo-képességének kdszonhetden alakult ki tobb valtozata, a hegyi
tipus, mely z6mokebb, dongésabb, kisebb termetii fajta, valamint az alfo1di tipus, ami
magasabb, hosszabb 1abu, nagyobb termetii juh (Gaspardy et al., 2001a). A hegyi
tekinthetd az 6sibb tipusnak, mely valoszintileg Romaniabol érkezett hazankba, az alfoldi
tipus leginkabb a szerb zombori fajtara hasonlit. Dolgozatomban e két tipust nem
kiilonboztetem meg, mivel a juhok szarmazasardl nincs megbizhat6 informacionk, igy egy
populacioként kezelem 6ket, mint 6shonos cigajakat. Az orszagban fellelheté még a
fekete-fehér szinvaltozaton kiviil a sargafejii berke is, melyet valosziniileg csang6 gazdak
hoztak at Kovasznar6l Magyarorszagra (Sargafejii berke, é.n.). Jellemz6 rajuk hogy a pofa
¢s a lab rész sargas-voroses szind, méreteiben az alfoldi tipushoz hasonlit, de jobb
baranynevelok és tejelok. Az 6si cigdja fajtatdl eltéro fej- és szarvalakulas miatt sokan
vitatjak, hogy csak szinvaltozatrol van szo, felmeriilt a genetikailag kiilonallo fajta

lehet6sége is, ezt dolgozatomban a tovabbiakban vizsgalni fogom.

4. kép: Tejeld cigaja (Gaspardy és Safar, 2014) 5, kép: Sargafejii berke (Gaspardy és
Safar. 2014)

Ezen til meg kell emliteniink a tenyészmunka eredményeként most mar genetikailag
bizonyitottan kiilon all6 fajtaként nyilvantartott tejeld cigdjat, mely kiillemében és
tejhozamaban is eltérd jellegeket mutat az 6si tipustol (Gaspardy et al, 2014). Nagyobb
termet(i, hosszabb farku és fiilii juh, kiemelkedden j6 tejeld tulajdonsagokkal. Amint azt az
elézéekben lathattuk a magyarorszagi cigdja-nyajak megjelenésbeli valtozatossaga igen
nagy. Oshonos fajtaként az egyedek torzskonyvbe és tenyésztésbe vondsa igen szigort
szakmai szempontok alapjan torténik. A kivalasztast a TenyésztOk Tanécsa €s a Tenyésztési
Hatosag végzi, az Oshonos Szakbizottsag javaslata alapjan (MIJKSZ, 2015). Azonban kis
létszam fajtak esetén — pl. tejeld cigdja — a torzskdnyvbe nem sorolt anyajuhok és jerkék is
a tenyészallomany részét képezik. A kosok kivalasztasa hasonld szempontok szerint torténik

mint az anya allatoké, az ismeretlen szarmazasu allatok ,,E” jelolést kapnak, ezek els6



generacios utédai ,,B”, masodik generacios utdédai ,,A” jelzéssel keriilnek a
melléktorzskonyvbe, valamint a torzskonyvbe. Tenyésztésbe alapvetdéen az ,A”
torzskonyvezésii kosok keriilhetnek azonban, a cigdjak €s tejeld cigdjak esetében a kosok
alacsony szama miatt, a tenyésztésbe bevondsra keriilnek a ,,B” melléktorzskonyvezésii
illetve az ismeretlen szarmazasi kosok is amennyiben fenotipusuk és utodaik alapjan
megfelelonek talaljadk o6ket. Ezen szempontok alapjan illetve a genetikai variabilitds
fenntartasa érdekében tenyésztésbe vonhatok szomszédos orszagbdl szarmazo allatok is,
azonban ez esetben biztositani kell az egyedek szigoru, szakmai szempontok alapjan torténd
biralatat és utankovetését. Mint dshonos allatfajta, a cigdja juhok tenyésztésének 6 céljai a
genetikai variabilitas fenntartasa, Osi jellegiik, szilard szervezetiik és magas foku ellenallo
képességiik megdrzése, valamint jO anyai tulajdonsdgaik ¢&s tejtermeld képességiik

megtartasa.

2.5 Célkitiizés

Az el6zéekbodl lathatd, hogy a cigdjak mar régota a juhallomany részét képezi, szdmuk
azonban a mai napig igen csekély. 2014-es adatok alapjan a tenyésztésbe vont anyak szama
2109 egyed, mig a tenyészkosok szama csupan 68 egyed (MJKSZ, 2014a és 2014b). Az
erOsen lecsokkent allomany legfébb oka lehet a Il. vilaghaborGi utan a merin6 fajta
Magyarorszagra keriilése (Gaspardy et al, 2001), mely kivald gyapjatermeld fajta, igy
hazankban gyorsan elterjedt, mig a cigajak tenyésztése folyamatosan hattérbe szorult. Kis
populacié esetén az allatok fenntartisa hagyomanyos modszerrel nem mindig kdnnyt.
Kérdéses, hogy mit jelent a fajtamegdrzés, az eredeti fajta visszatenyésztését vagy a jelenlegi
jellegek megdrzését. A fajta kordbbi géndllomanyardl csak feltételezéseink vannak,
valosziniileg tobb gén- (allél) valtozat volt jelen, mint napjaink nyajaiban, igy f6 feladat a
tovabbi gének elvesztésének megakadalyozéasa (Fésiis, 1997).
Mint azt az eldzdekben lathattuk sziikségessé valt a cigdjak atfogd genealdgiai és genetikai
vizsgalata, melynek céljai a kovetkezdk:

> torzskonyvi elemzés alapjan beltenyésztettség, atlagos rokonsagi fok valamint

palacknyak-hatas kiszamitasa
» mitokondrialis DNS citokrom b régioja alapjan genetikai variancia becslése
» magyarorszagi cigaja-nyajak genetikai tdvolsaganak szamitasa

» sargafejl berke és a cigaja genetikai tavolsaganak osszehasonlitasa

10



» a magyar cigajak haplotipizaldsa, haplocsoportba sorolasa
» Osszehasonlitds egyéb dshonos haziasitott allatokkal

» 0Osszehasonlitas vadjuhokkal
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| 3. ANYAG ES MODSZER

Els6ként a cigaja juhok torzskonyvi elemzését végeztiik el, majd ezt kovették a genetikai
vizsgalatok, melyek soran vérmintab6l mitokondrialis DNS-t vontunk ki, majd a citokrom b
illetve egyes allatok esetén a kontroll région szekvencia analizist végeztiink. A juhok
mitokondrialis DNS-e megkozelitéleg 16000 nukleotidbol all, 37 kodold (22 gén tRNS-t, 2
gén rRNS-t, 13 gén pedig elektron transzport lancban résztvevo fehérjéket kodol) €s 25 nem
kodolo (kontroll régio vagy D-loop) régiot tartalmaz. Vizsgalatunkhoz azért valasztottunk
MtDNS-t, mert egy atlag sejtben tobb ezer masolatban is jelen lehet (a sejt 0,5-1 %-a), mig
nuklearis DNSbé1 csak 2 példannyal rendelkezik egy sejt (Gibson et al., 1997), ezentul 5-
10-szer magasabb mutacios rata jellemzo ra, vagyis atlagosan minden szazadik bazispar
polimorf (Hiendleder et al., 1998b). A citokréom b kodold régié alapjan elvégezhetjiik az
allatok haplocsoportba sorolasat, a haziasitott és a vadjuhok filogenetikai kapcsolatainak
feltarasat, valamint a cigajak fajtan beliili genetikai valtozatossaganak vizsgélatat. E16z6
tanulmanyokban felmertilt, hogy a citokrom b régio, mivel kevésbé variabilis, mint a kontroll
régid, onalldoan nem nyujt kelld informaciot a haplocsoportok elkiilonitéséhez (Yiincii et al.,
2013), ezzel ellentétben Pedrosa és mtsai (2005) azt allapitottak meg, hogy a kontroll régié
alapjan kétséges allatokat a citokrom b szekvencia alapjan lehet haplocsoportba sorolni.
Ezen vitas tanulmanyok miatt dontéttiink tigy, hogy néhany minta elejéig 6sszehasonlitjuk,

a két régi6 hozzajarulasat a genetikai variancidhoz.

3.1 Torzskonyvi elemzések

A genealogiai vizsgalatok alapjat a Magyar Juh-és Kecsketenyésztd Szovetség altal vezetett
torzskonyvi adatok (1990-2013, n=28341) szolgaltattak. Referencia-populacionak a 2000
utdn sziiletett, még €10 allatokat tekintettem (nRef=5487). Szdmitdsaimhoz az ENDOG 4.8
(Gutiérrez és Goyache, 2005) programot hasznaltam, és az alabbi valtozokat vettem
figyelembe:

A beltenyésztési egyiitthato (F) annak a valdsziniisége, hogy adott egyed adott l6kusza két
szarmazasilag azonos alléllal rendelkezzen, melyet a program Luo és Meuwissen (1992)
metodik4ja alapjan szamol ki. A beltenyésztési ratat (AF), vagyis a beltenyésztettség

generacionkénti valtozasat a Gonzalez-Recio és mtsai (2007) altal bevezetett és Guitiérrez
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és mtsai (2009) altal modositott képlettel (1) kapjuk meg, melyben az Fi az egyed

beltenyésztési egyiitthatoja, mig a t az egyedhez tartozo komplett generacio:

(1) AF=1-"V1-F,

Az atlagos rokonsagi fok (AR, Average Relatedness) az a valtozo, ami annak a
valdszinliségét adja meg, hogy a teljes populaciobdl véletlenszerlien kivalasztott allél az
egyedhez tartozik-e (Gutiérrez és Goyache, 2005), utalhat a beltenyésztettségre, mivel a
rokontenyésztettség a sziilok kozotti rokonsagi fok fele.

A genetikai hattér vizsgalatahoz két mutatot hasznaltam, az alapitoé dsok effektiv 1étszamat
(fe) valamint a nem alapité 6sok effektiv 1étszamat (fa). Az alapité 6sok voltak azok az
allatok, melyeknek sziildje mar ismeretlen, effektiv 1étszamuk kisebb, mint a tényleges,
mivel a program ugy szamol vele, mintha egyenlé mértékben jarulnanak hozza a genetikai
diverzitashoz (Lacy, 1989). A nem alapité 6sok effektiv Iétszama az a minimalis egyedszam,
mely a populacio teljes genetikai diverzitasat magyardzza (Boichard és mtsai, 1997). A két
valtozé hanyadosabdl (fa/fe) kiszamithato a populaciot terhelé palacknyak hatas is, ami akkor
jellemzi a populaciot ha fe nagyobb, mint f,.

Végiil az elemzés sordn meghatarozasra keriilt a pedigré teljesség (MacCluer és mtsai,
1986), €s a generacios intervallum (James, 1977), vagyis a sziilok atlag életkora azon utodok

sziletésekor, melyek részt vesznek a kdvetkezd generacio létrehozasaban.

3.2 Genetikai vizsgalatok

3.2.1 Mintavételezés
Genetikai vizsgalatom alapjat a juhok mitokondrialis DNS-ének citokrom b régidja adta,

azonban a debreceni, illetve a csanadpalotai nyajbol, valamint a kontroll magyar fajtakbol is
5-5 véletlenszertien kivalasztott allat esetén a mtDNS kontroll régiojat is mintaztuk. Ezzel
lehetdséglink nyilik megvélaszolni, hogy vajon a citokrom b régié dnmagéban is elegendd-
e a genetikai valtozatossag vizsgalatahoz, vagy ennél informativabb a kontroll régio, esetleg
a két régio egyiittes elemzése adja a legjobb lehetdséget.

A mintdzott allatok kivalasztdsa az MIJKSZ altal vezetett torzskonyv feldolgozasan
nyugodott; ez alapjan az igazoltan legrégebbi anyai vonallal rendelkezé (7,8,9 6si sor), anyali

agon nem rokon csaladok egyedeit vettiik be a mintagytijtésbe és az értékelésbe. 2014 nyaran
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Osszesen 76 ndivaru cigdjatol vettiink vérmintat, az allatok torkolati véndjabol (vena
jugularis), EDTA véralvadasgatlot tartalmazod csovekbe, a Kkeresztszennyez6dések
elkeriilése érdekében egyedenként Uj tiit hasznalva. A mintdkat hiitve szallitottuk, majd -20
°C-on taroltuk a tovabbi vizsgalatokig. Mintat vettiink a Debreceni Egyetem alloméanyabol
(DB, n=5), az akaszt6i (AK, n=6), a kunfehértoi (KF, n=27), a nagyivani (NI, n=16) valamint
a csanadpalotai (CS, n=21) nyajbol (1. melléklet). Ezenttl mintat vettiink a sargafeji
cigajaktol (SF, n=5) is genetikai tavolsag vizsgalatahoz. Kontroll fajtaként egyéb
magyarorszagi génmegOrzés alatt allo juhokat valasztottunk, igy mintaztuk a tejeld cigaja (
n=5), gyimesi racka (n=5), fehér racka (n=>5), fekete racka (n=5), cikta (n=5) és merin6 (n=5)

véletlenszerlien kivalasztott egyedeit.

3.2.2 Laborvizsgadlatok
Az alvadasban gatolt vérbol a DNS tisztitast SIGMA GenElute Blood Genomic DNA Kit-

tel végeztiik, a készlet protokollja alapjan.
Sziikséges vegyszerek:

- Proteinaz K oldat (100 mg feloldva 5 ml desztillalt vizben)

- ,¢” lizis oldat (Lysis Solution C)

- oszlop elokészitd oldat (Column Preparation Solution)

- 95 %-os etanol

- elémoso oldat (Prewash Solution)

- moso oldat (Wash Solution)

- eltcioés oldat (Elution Solution, 10 mM Tris-HCI,0.5 mM EDTA, pH 9.0)

- oszlop (GenElute Miniprep Binding Columns)
Modszer:
A DNS tisztitdst szobahOmérsékletii mintakon végeztik el. A DNS-t enzimatikus
emésztéssel oldottuk ki a mintabol, vagyis 1,5 ml-es mikro centrifuga csébe 20 ul Proteinaz
K oldatot tettiink, majd 200 pl-re kiegészitettiik vérmintakkal. 200 ul ,,C” lizis oldatot
tettlink az elegyhez, amit ezek utan vortexszeltiink, majd 55°C-on inkubaltuk 10 percig.
Kozben elokészitettiik az oszlopot, 500 ul oszlop elékészitd oldattal atmostuk, és 1 percig
centrifugaltuk(12000xg), majd ledntve a feliil Gszot, 0 cs6be helyeztiik. A lizalt sejteket
tartalmaz6 oldathoz 200 pl 95 %-0s etanolt adtunk, és vortexszel 5-10 masodperc alatt
Osszekevertiik, mig homogén oldatot nem kaptunk. Az oldatot pipettaval vittiik fel az
oszlopra, majd 1 percig centrifugaltuk (6500xg). 500-500 pl elémoséd és moséd folyadékot
adtunk az oldathoz, 1-1 percig centrifugaltuk (6500xg), majd a feliil Gszot ledntve, 0j 2 ml-
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es gylijtécsdbe helyeztiik az oszlopot. Masodszor is atmostuk moso oldattal az oszlopot, 3
percig centrifugaltuk (12-16000xg), majd egy 0j 2 ml-es gyiijtdcsébe helyeztiik az oszlopot.
Ezutan oldottuk le a DNS-t 200 pl elicios oldattal, 5 percig allni hagytuk
szobahdmérsékleten, majd 1 percig centrifugaltuk 6500xg-vel. Ezt a Iépést megismételtiik,

igy 2 eluciot nyertiink. A DNS tisztitas eredményét gél elektroforézissel ellendriztiik.

2. eltcio

6. kép: A DNS tisztitas eredményének ellendorzése gél elektroforézissel, 2 eliciot

tisztitottunk

Ezutan a kivant DNS szakasz felsokszorositasat végeztiik el PCR (polymerase chain
reaction) technikaval. Meadows (2005) altal tervezett primereket hasznaltunk mindkét régio
felsokszorositasara, mely a citokrom b régi6 (1140 bp) esetén CYTB-F 5’-
GTCATCATCATTCTCACATGGAATC-3* ¢és CYTB-R 5-CTCCTTCTCTGGTTTA
CAAGACCAG-3’, a kontroll régi6 (1059 bp) esetén CR-F 5-AACTGCTTGACCGTAC
ATAGTA-3’ és CR-R5’-AGAAGGGTATAAAGCACCGCC-3".

A PCR elegy dsszetétele:

- 2,5 Wl ANTP (dATP, dCTP, dGTP, dTTP)

- 2,5 ul pufter

- 1,5 ul MgCl

- 2 ul primer

-1 Wl BSA

- 0,4 pl Tag-polimeraz (Thermo Scientific)

- desztillalt viz (25 pl-re egészitettiik ki az elegyet)
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Modszer:
Applied Biosystem 2720 Thermal Cycler géppel sokszorositottuk fel a kivant szakaszt, a
PCR reakciot pedig az alabbi ciklusokkal futtattuk:
6 ciklus: 94 °C 30s - 54 °C 30s - 72 °C 45s
6 ciklus: 94 °C 30s - 53 °C 30s - 72 °C 45s
18 ciklus: 94 °C 30s - 52 °C 30s - 72 °C 45s
A PCR terméket SIGMA GenElute PCR Clean-Up Kit-tel tisztitottuk, a készlet protokollja
alapjan.
Sziikséges vegyszerek:

- Proteinaz K oldat (100 mg feloldva 5 ml desztillalt vizben)

- oszlop el6készitd oldat (Column Preparation Solution)

- 95 %-os etanol

- Kotddest eldsegitd oldat (Binding solution)

- moso oldat (Wash Solution)

- elucios oldat (Elution Solution, 10 mM Tris-HCI,0.5 mM EDTA, pH 9.0)

- oszlop (GenElute Miniprep Binding Columns)
Modszer:
Els6 lépésként az 500 ul oszlop el6készitd oldattal &tmostuk az oszlopot, majd 1 percig
centrifugaltuk (12000xg). 100 ul PCR reakcio elegyhez 500 ul kotddést elésegité oldatot
ontottiink, ami az oszlopon valé megkotddést segiti. Ezutan pipettaztuk ra az elegyet az
oszlopra, és centrifugaltuk 1 percig (12-16000xg). 500 ul mosé oldattal oblitettiik le az
oszlopot, és 1 percig maximalis sebességen centrifugaltuk, majd attéve egy masik csdbe
ujabb 2 percig centrifugaltuk. 50 pl elucios oldattal atoblitve az oszlopot, majd 1 percig
maximalis sebességen centrifugazva leoldottuk a DNS-t. A PCR terméket is gél
elektroforézissel ellendriztiik, a citokrém b régid esetén 1140 bp méretii, a kontroll régio

esetén 1059 bp méretli DNS fragmentumokat véartunk.
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~1140 bp

7. kép: A PCR futtatas utani gél elektroforézis eredménye a citokrom b régio esetén.

A gél bal sz€élén talalhaté a molekula marker, a vart termék ~ 1140 bp hosszhsagu.

A DNS mintdk szekvenaldsa a Magyar Természettudomanyi Muzeum Taxondémiai

Laboratoériumaban késziiltek.

3.2.3 Szekvencia-elemzések
A kapott forward és reverse szekvenciak illesztését a Staden (Staden et al., 1998)

programmal végeztiik, majd a MEGAG6 programmal (Tamura et al., 2013) elemeztiik és
rendeztiik be 6ket. A haplotipusok elkiilonitését a Collapsel.2-vel (Posada, 2011)
szamoltam Ki. A haplotipusok viszonyat genetikai halozattal és bayesi filogenetikai
rekonstrukcioval jelenitettiik meg. A genetikai halozatot a PopArt program (PopArt, é.n.)
segitségével abrazoltam, ,,median-joining” halbzattal, ami kifejezetten alkalmas az
egymastol viszonylag kis genetikai tavolsagra 1évo egyedek, haplotipusok
Osszehasonlitasara (Bandelt et al, 1999). A genetikai valtozatossag vizsgalatahoz DnaSP
(Rozas et al., 2003) szoftvert hasznaltam, mely soran meghataroztam a genetikai
diverzitast leiro statisztikdkat, gy mint a haplotipusok szdmat és a haplotipus diverzitast
(Hd), valamint a nukleotid diverzitést (m), amely a nukleotid kiilonbségek atlagos szdma
pozicionként két vagy tobb szekvencia kozott. Mérési hibaként minden esetben a szorast
(SD, ,,standard deviation”, a variancia gyoke) tintettem fel. A magyar fajtak valamint a
kiilonboz6 cigdja-nydjak dsszehasonlitasahoz is két valtozot hasznaltam, egyrészt a

nukleotid cserék atlagos szdmat (Dxy) pozicionként a fajtdk vagy nyéjak kozott (Nei,
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1987), masrészt az atlagos nukleotid kiillonbségeket (k) a fajtdk vagy nyéjak kozott
(Tajima, 1983). A magyar fajtak genetikai tdvolsagat a Nei féle D a valtozoval mértem
(Nei, 1983).

3.2.4 Filogenetikai elemzések
Filogenetikai elemzéseink soran az elkiilonitett haplotipusok alapjan készitettiik el a

filogenetikai fat, ami a sajat cigaja mintaink mitokondrialis citokrom b szekvenciait (1140
bp), valamint az 6t meghatarozo haplocsoport (A, B, C, D és E) génbanki szekvenciait
tartalmazza, kiilcsoportként az Ovis vignei-t feltiintetve. A modelltesztelés a JModeltest 2.1
(Darriba et al., 2012) szoftverrel késziilt, a legjobb modellnek a HKY+G bizonyult ezért a
tovabbi vizsgéalatokhoz ezt hasznaltuk. A Bayesi filogenetikai rekonstrukcio a Mr.Bayes 3.1
programmal tortént (Ronquist és Huelsenbeck, 2003) két fliggetlen Metropolis-coupled
Monte Carlo Markov lanc futtatasaval. Az analizist 5.000.000 generacion keresztiil futattuk,
minden 1000-ik generacio lett megmintazva, az elsé 25% ezek koziil ,,burn-in”-ként nem
keriilt bele az analizisbe. A lancok konvergencidjat a ,split” gyakorisagok szorasanak
segitségével becsiiltiik. A rekonstrualt fak alapjan ,,majority-rule” konszenzus filogram
késziilt az els6 25% (,,burn-in) figyelmen kiviil hagyasaval. A filogramokon a poszterior

valdszintiségi értékek (PP) lettek feltiintetve.
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H 4. EREDMENYEK ES MEGVITATASUK

4.1 Torzskonyvi elemzések

A teljes torzskonyv csupan 8,34 %-a rendelkezett ismeretlen sziilékkel, melybdl 2,4 % volt
him, 93,6 % ndstény. A ma €16 allatok utolsé harom 6si sorat nézve az apai vonalon 50,05%,
76,06% és 87,98%, mig anyai vonalon 41,75%, 60,14% és 91,63 % volt a pedigré teljesség
(2. melléklet). A referencia-populacié, ami a 2000 utan sziiletett, még ¢él6 allatokat
tartalmazza (nRef=5487), joval tobb, részletesebb informacioval szolgalt, ebben a ma €16
juhok anyai vonala az utolsé 3 generacidban 74,28%, 93,88% és 100 %-os pedigré
teljességet mutatott, az apai vonal pedig 64,75%, 81,85% ¢és 84,80%-0t mutatott. Az alabbi
adatokbdl is lathatjuk, hogy a cigdja juhok torzskonyvi adatait részletesen €és pontosan
vezetik. A leghosszabb ismert vonal a 10-ik generacional jar, az atlag generaci6 hossz 3,78,
a teljes generaciok atlaga 1,65. A pedigré teljesség, valamint a minél hosszabb generacios
vonalak alapjat képezik az 6sszes soron kdvetkezo torzskonyvi elemzés mérdszamanak, tgy,

mint az atlagos rokonsagi foknak vagy a beltenyésztettségnek.

1. tablazat: A magyarorszagi cigaja tenyészetek atlagos beltenyésztettségi értékei és

rokonsagi fokai, lesziikitve a 2013-ban még ¢é16 allatokra

Juhok ) ]
szama Atlagos Atlagos
Telephely (2013-ban  rokonsagi fok beltenyésztettség
még ¢l (AR) (3]
allatok)
Akaszt6 496 0,024 0,041
Budapest 13 0,022 0,012
Csanadpalota 228 0,03 0,028
Debrecen 206 0,007 0,025
Gyula 156 0,023 0,007
Hoédmezdévasarhely 51 0,028 0,015
Janoshalma 109 0,023 0,019
Kaposméro 47 0,023 0,025
Karasz 15 0,007 0
Kunfehérto 441 0,023 0,022
Kunszentmarton 60 0,024 0,029
Mezdhegyes 242 0,032 0,045
Nagyivan 123 0,027 0,019

19



Patroha 198 0,027 0,022

Pénzesgyor 136 0,012 0,017
Solt 19 0,025 0,028
Szarvas 236 0,019 0,017
Szeged 49 0,011 0,013
Szentes 101 0,031 0,036
Teljes populicio6 2926 0,0189 0,0168

Abban az esetben meriilhet fel hogy rokon egyedek parositasa tortént, amennyiben az atlagos
rokonsagi fok nagyobb mint a beltenyésztési egyiitthato fele (Vigh et al, 2008). A hazai
cigaja-nyajak tobbségénél elmondhatjuk, hogy az atlagos rokonsagi fok magas, vagyis
valdszintisithetd a rokon egyedek parositasa. Ennek ellenére a beltenyésztési egytitthatd nem
mutat magas értéket a nyajak nagy részében. Kiemelném a csanadpalotai (AR=0,030;
F=0028), kaposméréi (AR=0,023; F=0,025), kunszentmartoni (AR=0,024; F=0,029), solti
(AR=0,025; F=0,028) és szentesi (AR=0,031; F=0,036) allomanyokat, amelyeknél mind a
rokonsagi fok, mind a beltenyésztettség magasabb volt mint a tobbi nyajnal. Csupan 3
tenyészetben, Akaszton (F=0,041), MezOhegyesen (F=0,045) és Szentesen (F=0,036)
talaltunk magasabb értékeket, am ezek is csupan 0,04 koriil mozogtak. A teljes populacio
tekintetében igen alacsony atlagos rokonsagi fokkal (AR=0,0189) és beltenyésztési
egyiitthatoval (F=0,0168) szamolhatunk. Azonban figyelembe kell venniink azt a tényt, hogy
a torzskonyvek teljessége nagymértékben befolydsolja a beltenyésztési egyiitthato értékét,
vagyis a hidnyosan vezetett pedigrével alabecsiilhetjiik a beltenyésztéses leromlast. Az 1.
abrarol jol latszik, hogy az évek soran egyre teljesebb generdcios vonalakat lehet nyomon

kovetni kdszonhetden az egyre pontosabban vezetett torzskonyveknek.
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1. abra: Pedigré-teljesség vizsgalata éves bontasban a teljes populaciora:
maximum generaciok szama atlagolva (GenMax), teljes generaciok szama (GenCom),

egyenértékil generaciok szama (GenEqu)
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A referencia-populacié (nRef=5487) 0sszes alapitd Oseinek szama 92, effektiv szamuk 75,
vagyis 81,52 %-a. A nem-alapité 6sok effektiv egyedszama (fz) 59. Pedrosa és mtsai (2010)
szerint, ha a nem-alapit6é 0sok effektiv 1étszama (fa) kisebb vagy egyenld az alapitd 6sok
effektiv 1étszamaval (fe) akkor nem beszélhetiink palacknyak hatasrol. Ez a mérték (fe/fa)
megmutatja a genetikai variancia csokkenését, amely a kiegyensulyozatlan nem-alapit6 6sok
¢s alapitd 6sok egyedszamainak aranyabol adodik, legjobb esetben ez az arany 1, az altalam
vizsgalt populacioban ez az érték 1,27 vagyis igen alacsony. Ezek alapjan elmondhatjuk,
hogy az orszagban talalhato cigaja-populacid esetében nem beszélhetiink palacknyak-
hatasrol, mely akkor 1ép fel, ha a populaciohoz képest kevés allatot hasznalunk a kdvetkezd

generacid eldallitdsahoz, kockaztatva ezzel a rokon allatok parositasat (Santana €és mtsali,
2012).

2. tablazat: Gén eredet szamitasok a referencia-populaciobél (nRef=5487)

Alapit6 6sok teljes egyedszama U] 92
Alapit6 6s0k effektiv egyedszama (fe) 75
Nem-alapito 6sok effektiv egyedszama (fa) 59
f/fe 1,23
fe/fa 1,27

A generacios intervallumot a teljes populaciora vetitve vizsgaltam; megallapithatd hogy az
atlagos generacid hossz 4,99 + 0,01 év. A leghosszabb intervallumot az anya — him ut6d
(5,70 £ 0,04 év), mig a legrovidebbet az apa — him utod (4,33 £+ 0,03 év) vonalon talaltam
(3. tablazat). A leszarmazasi vonalak hossza azonban altalanossagban nagymértékben
fliggenek a termékenyités tipusatol. Azokban az allatokban ahol a mesterséges
termékenyités fagyasztott spermaval elterjedtebb (pl. tejhasznli szarvasmarha) az apai
vonalak sokkal hosszabbak, mivel a levett spermat akar évek mulva is fel tudjak haszndlni,
illetdleg sokdig kell varni az ivadékvizsgalati eredményekre. A cigajak esetén természetes
fedeztetési modrol beszélhetlink, ahol az anyadllatok hosszabb ideig maradnak

tenyésztésben.

21



3. tablazat: Generacios intervallumok: A sziilok atlag életkora (GI + SE) években

kifejezve, utddai sziiletésekor, kiilonboz6 leszarmazasi itvonalakon

Leszarmazasi titvonal Egyedszam (N) GI £ SE (év)
Apa — him utod 12072 4,33 £0,03
Apa — néstény utod 12861 4,42 +0,03
Anya — him utéd 12072 5,70 = 0,04
Anya — ndstény utoéd 13896 5,50 +£ 0,03
Osszesen 50901 4,99 + 0,01

4.2 Genetikai vizsgalatok eredményei

4.2.1 A Kontroll és citokrom b régio hozzdjarulasa a genetikai variancidhoz,

valamint a haplotipusok elkiilonitéséhez
Mint azt dolgozatom elején emlitettem, ¢l6z6 tanulmanyokbdl nem lehet egységes képet

alkotni arrdl, hogy a kontroll vagy a citokrom b régio-e a megfelelobb genetikai variancia
elemzésre €s a haplotipusok elkiilonitéséhez. Egyes kutatok a Cyt b régiodt a filogenetikai
vizsgalatokhoz, azon beliil a vadjuhokkal torténé 6sszehasonlitasokhoz hasznaltak, mig a
kontroll régiot inkabb a haziasitott juhok haplotipus-elkiilonitésé¢hez alkalmaztak (Meadows,
2007). Ezzel ellentétben Pedrosa és mtsai (2005), épp ellenkezbleg, a citokrom b régiot
talaltak meghatdrozobbnak a haplotipus csoportok kozotti elkiilonitéshez. Ezentul a
citokrom b régié sokkal megbizhatobb informaciot nyujt az mtDNS vonalak szétvalasanak
becsléséhez, mivel a legtobb emlds kdzott viszonylag valtozatlan evolicids mintazatot mutat
(Irwin et al, 1991). Azonban a kontroll régioban magasabb SNP (,.single nucleotid
polymorphism”, egypontos nukleotid-polimorfizmus = egy nukleotid a genomban
megvaltozik, és ez a valtozas legalabb a populacio 1 %-aban megjelenik) szdmot valamint
nukleotid diverzitast talaltak, mint a citokrom b-ben (Meadows, 2005). Hiendleder (1998a)
szerint azonban variabilis nukleotid pozicio csak a citokrom b régioban van, ezenttil az A és
B haplocsoportot nem lehet elkiiloniteni tisztan, kizarolag kontroll régio alapjan. A kontroll-
és citokrom b régiot egyiitt, 6sszekapcsolt szekvenciaként is gyakran hasznaltak a genetikai

diverzitas kiszamitasahoz.
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Ebbdl kiindulva méréseimet a két régid vizsgalataval kezdtem, ellendrizve, hogy egyediil a
citokrom b régié alapjan lehet-e relevans eredményeket szamolni mintainkbol.

Az 4. tablazatban ugyanazon allatokon elvégzett szdmitasaimat tlintettem fel, a kontroll
régio, a citokrom b régio, valamint az egységesitett kontroll-citokrom b régié értékeirol. A
legmagasabb nukleotid diverzitas (n=4,93 + SD=1,51) a kontroll régi6 esetén, mig a
legmagasabb haplotipus diverzitas a citokrom b (Hd=0,911 + SD=0,077) valamint az
egységesitett CR-Cyt b régi6é (Hp=0,911 + SD=0,077) alapjan tortént szamitasoknal jott ki.
Véleményiink szerint az eredmények kozott nincs relevans kiilonbség, igy a Cyt b régio is
megbizhato felbontast ad a fajtak valtozatossaganak jellemzéséhez. Emellett a Cyt b
szekvencia eldzetes tanulmanyok alapjan megfelelobb a korrekt haplotipus elemzésekhez,
igy a tovabbiakban csak a sargafejii berke €s az dshonos cigaja genetikai tdvolsaganak
mérését végzem az egyesitett Cr-Cyt b szekvencidval, az egyéb cigajakat érintd

vizsgalatokhoz csak citokrom b szekvenciat hasznaltam.

4. tablazat: A kontroll-, citokrém b- és az egyesitett kontroll-citokrém b régio

hozzajarulasa a genetikai varianciahoz és a haplotipus diverzitashoz

Variabilis Haplotious Nukleotid

Szekvencidk  poziciok  Haplotipusok ApTotp! diverzitas

. diverzitas 3
szdma (m)*10
kontroll régio 10 15 6 0,889 4,93
citokrom b régio 10 9 7 0,911 2,36

egyesitett

kontroll és 10 24 7 0,911 3,64

citokrom b régio

4.2.2 Sargafejii berke és az oshonos cigdja genetikai tavolsaganak
vizsgdlata
A cigaja juhok sargafejli valtozata vandorlo juhdszat révén kertilt a Karpat-medencébe s igy

hazank teriiletére is az 1700-as évek soran. Nyaron a hegyekben, télen pedig a siksagokon
legeltették az allatokat, a legtobb gazdanak 4-5000 egyedbd] allo nyaja volt. Am a torténelmi
események ¢és a hatdrzardsok kovetkeztében a vandornyéjak egy része nem kelhetett at a
szorosokon, igy a cigaja valtozatok egy része elkiiloniilt. A sargafejli valtozat tiszta vérben
Erdélyben, Kovaszna megyében maradt fenn, a Karpat-kanyarhoz kozeli teriileteken. A mai
napig nem tisztazott helyzete, fenotipusos jellegei alapjan az alfoldi cigajakhoz 41l kozelebb,
de anndl jobb tejeld és baranyneveld képességei vannak. Genetikai vizsgalat még nem

késziilt a cigajaval valo rokonsagi viszonyainak feltarasara (Balog et al, 2016).
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Jelen dolgozatomban a sargafejii berkén csak érintdleges vizsgalatot végeztem, mivel
Magyarorszagon megtaldlhaté ez a fajtavaltozat, azonban amig nem tisztdztuk genetikai
hovatartozasat nem készithetlink relevans Osszehasonlitdsokat egyéb magyar fajtakkal.
Elemzésemhez kapcsolt kontroll-citokrom b régiot hasznaltam, és alacsony mintaszammal
dolgoztam mivel ezt kiegészitd vizsgalatnak szantam. Nemcsak a cigajaval, hanem egyéb
Oshonos magyar fajtakkal (gyimesi racka, magyar racka, cikta, tejeld cigaja) valamint a
merinoval is Osszehasonlitottam. A nukleotid cserék szama a tejeld cigajakban volt a
legmagasabb, minden egyéb magyar fajtahoz hasonlitva, ez is megerdsiti, hogy ez esetben
kiilonallo fajtavaltozatrol van sz (5. tablazat). A legkevesebb nukleotid cserét a cikta-
merino (Dxvy=1,95), cikta-magyar racka (Dxy=1,80) és a gyimesi racka-magyar racka
(Dxy=2,09) parositasban figyelhetiink meg. Az utdobbi nem meglepd, hiszen a két racka
genetikailag nem alkot kiilon csoportot, a gyimesi valtozatot Erdélyben tenyésztik és
fenotipusos jellegei kis mértékben eltérnek a hortobagyi rackaétol. A nukleotid cserék
alapjan a sargafejii berke és a tobbi fajta kapcsolatar6l nem tudunk korrekt képet alkotni,
mivel a mért adatok kozotti kismértéki kiilonbségek elhanyagolhatok. Azonban a genetikai
tavolsag mérésnél egyértelmiien lathatjuk, hogy a sargafejii cigdja és a cigdja nagyon kozel
allnak egymashoz (Da=-0,19), ami érdekes, hogy a tejeld cigajahoz is igen kozel all (Da=-
0,13), mely tovabbi kérdéseket vethet fel. A genetikai tavolsagok alapjan a merino all
legtavolabb a tobbi magyar fajtatol, mely valosziniileg a mas fajtakkal tortént magas foka
kereszttenyésztéseknek koszonhetd. Mindezen til bizonyitékként szolgéalhat a kiilonbozé
magyar fajtak, koztiik a cigajak és sargafejii berkék, haplotipus closzlasa (3. abra). Az 6t
sargafejli cigaja mintaja koziil harom k6zos haplotipuson 0sztozik mas cigajaval, egyben
unikalis. Az 6todik allat az A haplocsoporthoz tartozik, egy cigdjaval és egy tejeld cigdjaval
egyetemben, ennek oka lehet hogy ezeket az allatokat esetleg karakiil (Ovis aries aries
karakul) fajtaval keresztezték, azonban ez egyenldre vizsgalattal nem alatamasztott csak
feltételezésen alapul. Méréseim alapjan mindenképp javasolndm a sargafejii berkék atfogd
genetikai vizsgalatat, tekintettel arra, hogy Oshonos juh, igy genetikai helyzete, illetve

genetikai valtozatossaganak vizsgalata megalapozott lenne.
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5. tablazat: Magyar 6shonos fajtak genetikai tavolsaganak (,,Da” - foatlo felett),

valamint nukleotid cseréinek (,,Dxy” - f64tlé alatt *10°°) szima. Méréseinket minden

allat esetében a kapcsolt kontroll-citokrém b régio alapjan szamoltuk.

Da Tejeld | Sargafejii | Gyimesi | Magyar
Cigaja .J 4 Y W Cikta | Merin6
cigaja berke racka racka
(n=10) (n=4) | (n=3)
Dy *1073 (n=5) (n=5) (n=5) (n=9)
Cigaja (n=10) 0,05 -0,19 0,35 0,18 0,26 0,58
Tejel6 cigdja
4,470 -0,13 0,67 0,76 0,96 1,13
(n=5)
Sargafeji
3,840 4,670 0,31 0,25 0,21 0,5
berke (n=5)
Gyimesi racka
3,180 4,290 3,530 0,17 0,29 0,81
(n=5)
Magyar racka
2,910 4,270 3,360 2,090 0,2 0,71
(n=9)
Cikta (n=4) 2,780 4,250 3,110 2,010 1,800 0,22
Meriné6 (n=3) 3,42 4,76 3,73 2,85 2,65 1,95

4.2.3 Genetikai vdltozatossag a magyarorszdagi cigdja-populdcion beliil

4.2.3.1 Szekvencia-variabilitas

Dolgozatom alapvetd célja felmérni a magyarorszagi cigdja-nyajak genetikai diverzitasat,

mely fontos eszkd6z az Gshonos allatok tenyésztésében, és a fajta valtozatossaganak

fenntartasaban. A megfeleld variabilitds garantdlja a beltenyésztettség alacsony értéken

tartasat, és a palacknyak hatds kivédését, amely erdsen veszélyeztetheti az ilyen kis

populaciokat. Ezen méréseket a mtDNS citokrom b régidja alapjan végeztem (1140 bp), 76

cigdjat mintaztunk 6t nyajbol. A 76 cigdja esetében nem talaltunk indel (inszercids/delécios)

mutacios helyet. Méréseink alapjan 22 variabilis pozicidt tudtunk kimutatni, melybdl 50-50

%-o0s aranyban 11 singleton mutacios hely (olyan polimorf pozicid, ami csak egy allatban
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jelentkezett), és 11 parszimonia-informativ mutacios hely (tobb mint egy allatban volt jelen)
volt. A singletonok magas szama ezenttl arra utal, hogy sok anyaallat, nagyfokua diverzitast
hordoz6 mitokondrialis DNS-sel vesz részt a populacio kialakitasaban mely noveli a
genetikai valtozatossagat az allatoknak (Gorkhali et al, 2015).

Az 0sszes varidbilis pozicid esetében, 17 tranziciot (pirimidin bazisok helyettesitése egy
masik pirimidinnel vagy purin helyettesitése egy masik purin bazissal) és 5 transzverziot
(purin bazis helyett pirimidin, vagy pirimidin helyett purinbéazis épiil a DNS lancba)
talaltunk, mely az 1140 bp hossziusagu szekvencidhoz képest alacsonynak mondhat6 és a
nukleotid diverzitas (6. tablazat) sem magas (n1=1,56 = SD=0,16). Meadows és mtsai (2005)
hasonl6 mintaelem szamokkal, joval magasabb diverzitast mutattak ki finn ny4jakon (Aland
juh n=5, n= 3,65 *10, Hd=0,90; Finn juh n=5, n= 1,97 *107%, Hd=1), hasonl6 haplotipus-
diverzitas mellett. Karpinski és mtsai (2006) lengyel hazi juhokon (n=6) igen magas 6,29 *
107 nukleotid diverzitast és 0,87 haplotipus-diverzitast mért, ez azonban valosziniileg a fajta
tobb mas fajtaval valo keresztezése eredményezhette. A hazai cigajak esetében nyajanként
kimagaslo kiilonbség nem tapasztalhato a nukleotid diverzitas tekintetében, a legmagasabb
diverzitast (n=2,280 + SD= 0,49) a debreceni nyaj mutatja, mig a legalacsonyabbat (7=0,530
+ SD= 0,11) az akasztéi, azonban ezen allomanyok esetében valosziniileg az alacsony

mintaszam is befolydsolhatta az eredményt.

4.2.3.2 Haplotipus-eloszlasok a hazai cigajakban
Szamitasaink alapjan elmondhatjuk, hogy a 76 allatban sszesen 21 haplotipust talaltunk,
ebbdl 12 unikalis B, 2 pedig unikalis A haplocsoportba tartozik (2. abra). Az 6sszes cigaja
tekintetében (6.tablazat) a haplotipus-diverzitas igen magas (Hd=0,838 + SD=0,031). A
juhok esetében is elmondhat6, hogy sokkal tobb ndstény vesz részt a tenyésztésben mint
him, a kosok szam altalaban 3-5 %-a a ndstényeknek (2014: 2109 ndstény, 68 kos) (MIKSZ,
2014a, 2014b). A haplotipusok szaman ez igen jol latszik, minél tobb vesz részt a vizsgalt
populacidban, anndl nagyobb az anyai hozzajarulas a populdcié kialakitdsahoz (Hassan et
al., 2009). Tovabba tisztan latszodik a nyajak kozotti genetikai kapcsolat, mivel egy-egy
haplotipus tobb nyajban is megjelenik. Ritkanak mondhaté az, ha minden ny4j mas
haplotipust hordoz, de van ra példa. Gorkhali és mtsai (2015) tanulmanyaban, melyben
nepali 6shonos juhokat vizsgaltak, minden nyajban kiilonb6z6 haplotipusok jelentek meg,
ami azért lehetséges, mert Nepal zord foldrajzi adottsagai miatt a nyajak nem keriiltek

kapcsolatba egymassal. Magyarorszagon a cigdja allomany egy szaporodasi kozdsségnek
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tekinthetd, mivel a tenyésztésbe vett apadllatok az 0sszes nydj fedeztetésében kdzvetleniil
vagy kozvetve részt vesznek. Ez magyardzat lehet a haplotipusok enyhén alacsony szdmara,
mivel ilyen szempontbdl a kosok hozzajaruldsa a kovetkezd generacio kialakitdsdhoz
magasabb, mint a ndstényeké, annak ellenére, hogy az anyaallatok szama joval tobb. A
nyajak kozotti genetikai kapcsolat azonban hasznos, mivel a genetikai varianciat
nagymértékben noveli, hiszen sokkal tobb allat keriil tenyésztésbe, mintha csak egy-egy Kis
létszama nyajon beliil torténne a parositdas. A nyajak nagy részében magas haplotipus
diverzitas figyelhetd meg, azonban ki kell emelni a két széls6értéket, a legalacsonyabb
diverzitast akasztéi (Hd=0,600 + SD=0,129) és a legmagasabb debreceni (Hd=0,900 +
SD=0,161) nyajat. Azonban mivel a mintaszamunk igen alacsony volt (AK, n= 6, DB n=5)

ezért valoszinlisithetd hogy ez befolyasolta az eredményt.

6. tablazat: Nukleotid- és haplotipus-diverzitas a magyarorszagi cigaja-nyajak kozott.

Variabilis Haplotipus Nukleotid

Szekvencidk  poziciok  Haplotipusok  diverzitdas  diverzitas (n

szama (Hd+SD)  +SD) * 103

Osszes 76 22 21 0,838 £0,031 1,56 +0,16
cigaja

Kunfehérto 27 13 12 0,766 £ 0,084 1,34 +0,26

Debrecen 5 5 4 0,900 + 0,161 2,280 + 0,49

Akasztd 6 1 2 0,600 + 0,129 0,530+0,11

Csanadpalota 21 10 7 0,748 + 0,084 1,560 + 0,35

Nagyivan 17 6 5 0,772+ 0,070 1,410+ 0,31

Az 2. abran lathat6 a kiilonb6z6 haplotipusok megoszlasa a magyarorszagi cigaja-nyajak
kozott, valamint 5 génbanki referencia (3. melléklet) mely az 5 haplotipus csoportot
(AB,C,D ¢és E) mutatja. EbboOl jol latszik, hogy a cigajak 94,7 %-a (73 allat) a B
haplocsoportba tartozik, ahova az eurdpai juhok tobbsége. Egy cigaja tisztan, mig két allat
egy nukleotid eltéréssel az A haplocsoportot jeleniti meg. Ez valosziniileg az eléz6ekben is
emlitett karakiil behatdsnak koszonhetd. C, D és E haplocsoport egyaltalan nem jelent meg

rers

Torokorszagban illetve az Ibériai félszigeten mutattdk ki, ami meglepd, hiszen a cigdja fajta
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onnan szarmazik igy ha csak kismértékben is de vartuk volna ezen haplocsoportok

megjelenését a cigdjakban.

2. abra: Haplotipus-megoszlas a cigajak kiilonb6z6 magyarorszagi nyajai kozott.

(Popart, Median-Joining Network)

Kunfehértd
Debrecen
Akaszto
Csanadpalota

Nagyivan

oeQ@CO®

Génbanki kontroll

4.2.3.3 Magyarorszagi cigaja-nydjak kapcsolatainak elemzése
A hazankban talalhato cigaja-nyajak esetében mértiik a genetikai tavolsagot (Da), mely a
vartnak megfelelden igen kozeli kapcsolatokat fedett fel (7. tablazat). Mint azt az el6z6ekben
emlitettem, az orszagban talalhato cigja-nyéjak egy szaporodasi kdzosséget alkotnak, mivel
a tenyészkosokat az orszdg Osszes nyajaban hasznalhatjak fedeztetésre. A legkdzelebb a
nagyivani €és csanadpalotai nydj allnak egymashoz, genetikai tavolsaguk kozel nulla.
Ezenkiviil a kunfehértoi allatok igen kis mértékben térnek el a tobbi nyajtol (KF-AK,
Da=0,15; KF-CS, Da=0,18; KF-NI, Da=0,11), csak a debreceni allomannyal allnak
tavolabbi kapcsolatban (Da=0,25). Szerb cigaja-nyajak Osszehasonlitasanal is hasonlo
értékeket figyelhettiink meg (Cinkulov et al, 2008), ahol az ,,0j” és ,régi” tipusu
(Magyarorszagon talan a hegyi-alfoldi elkiilonitésnek feleltethetd meg) genetikai tavolsaga
Da=0,22 mig az orosz cigaja- ,,ij” tipusu cigaja (Da=0,189) és az orosz cigaja- ,,régi” tipusu
cigaja (Da=0,184) esetén még kisebb értékeket mértek. A hazai nyajak koziil a debreceni
allatok a tobbi allomanytd]l messzebb helyezkednek el genetikailag, a legnagyobb tavolsag
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a debreceni és csanadpalotai allomany kozott van (Da=0,46), mely valosziniileg az eltérd
szarmazasbol ered. A debreceni allatok jo része Szerbiabol kertiilt hazankba, mig a tobbi allat
valoszinlileg Romanidbdl szarmaznak. Ezt a feltételezést tamasztja ald az is, hogy a
nukleotid cserék szdma a debreceni nydj tekintetében a legmagasabbak, mig a

legalacsonyabb értéket (Dxy=1,09) az Akasztd-Kunfehérto kapcsolatnal talaltuk.

7. tablazat: Magyarorszagi cigaja-nyajak genetikai tavolsaganak mérése. A féatlo

alatt a nukleotid csere (Dxy*10%) mig az atl6 felett a genetikai tavolsag (Da*107) ll.

Da
Kunfehérto | Debrecen | Akaszto | Csanadpalota | Nagyivan
Dxy
Kunfehérto 0,25 0,15 0,18 0,11
Debrecen 2,07 0,44 0,46 0,44
Akaszto 1,09 1,84 0,44 0,35
Csanadpalota 1,64 2,38 1,48 0,01
Nagyivan 1,48 2,28 1,32 1,48

4.2.4 A hazai cigdjak illetve egyéb magyar juhfajtik osszehasonlitisa
Vizsgalataink soran Kkitértlink a hazai cigdjak illetve az egyéb magyar fajtak

Osszehasonlitasara. A sargafejii berke €s cigaja, valamint a sargafeji berke és egyéb magyar
fajtak kapcsolatat a 4.2.2 fejezetben részleteztem. Az egyetlen kontroll allatunk mely nem
6shonos magyar fajta, a magyar merin6 volt, mely az 1950-es években keriilt hazankba, és
J6 mindségli gyapja miatt gyorsan elterjedhetett az orszagban, mara az allomanyok 80-90 %-
at teszi ki. A fajta kialakitdsdban sok merind alfajta részt vett, a keresztezéses fajtanemesités
soran a francia gyapjuhasznositdsi merindval (,precoce”), a szovjet finomgyapjas
(aszkéniai, grozneni, kaukazusi, sztavropoli) merindval, a bolgéar aszkaniai merindval, az
NDK ¢s NSZK husmerindval és az ausztral (hosszabb fiirtii, tisztabb gyapji) merindval is
keresztezték (Magyar merind, é.n.). Ez magyarazatul szolgalhat arra, hogy a legnagyobb
nukleotid-kiilonbséget az O esetiikben talaltuk (8. tablazat). Legnagyobb nukleotid
kiilonbség a merino-tejeld cigdja (k=3,400), a merind-racka (k=3,190) és a merind-cigaja

(k=3,057) 6sszehasonlitasnal jott ki. A nukleotid cserék szdma is a merindk esetében volt
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kimagaslo, a legtobb nukleotid csere a merino-tejeld cigaja (Dxy=2,980), a merind-racka
(Dxy=2,800) és a merino-cikta (k=2,770) vonalon mutathat6 ki. A legkisebb kiilonbségeket
itt is a sargafejii berke-cigaja (k=1,787; Dxv=1,570), sargafejii berke-racka (k=1,800;
Dxy=1,580), illetve a cigaja-racka (k=1,759; Dxy=1,540) kapcsolatokban talaltuk mind a

nukleotid cserék, mind a nukleotid kiilonbségek tekintetében.

8. tablazat: Az 6shonos cigaja és egyéb magyar fajtak genetikai 6sszehasonlitasa.
A f6atlo alatt a nukleotid kiilonbségek atlagos szama (k) lathaté a populaciok kozott,

mig a f6atlo felett a nukleotid cserék atlagos szima (Dxy*107°) bazisonként a

populaciok kozott

Kk Tejelo | Sargafeji ]

Cigaja Racka |Cikta |Merind
Dxy cigaja |berke
Cigéja 2,492 |1,787 1,759 12,020 |3,057
Tejeld
2,190 2,280 2,457 12,650 |3,400
cigdja
Sargafe;jii

1,570 12,000 1,800 1,950 2,800
berke
Racka 1,540 12,160 |1,580 2,107 3,190
Cikta 1,770 12,320 |[1,710 1,850 2,583
Merin6 |2,680 2,980 |[2,460 2,800 2,770

Méréseinket az 3. dbra is alatdmasztja, melyen haplotipusok alapjan dbrazoltam a kiilonb6z6
magyar fajtakat. Itt is jO1 latszik a sargafejii berke és cigdja, valamint a racka és cigaja juhok
kozeli kapesolata. A tobbi fajta jobban elkiiloniil haplotipusok szempontjabdl is a cigdjaktol.
Ezen abran mar feltiintettem az Ovis orientalis musimon valamint az Ovis orientalis
laristanica muflonokat is (génbanki azonosito: 3. melléklet), melyek kapcsolatat a cigajaval
¢s a haziasitott juhokkal a kovetkez6 fejezetben targyalom részletesen. Ebbol a halozatbol is
jol latszik, hogy az eurdpai muflon tisztan a B-haplocsoportba tartozik, mely alapjan
feltételezhetjiik, hogy kozos 6se lehet a mai haziasitott fajtakkal. Az O. o. laristanical, irani
muflonfaj a masik vadjuh, mely kozel all még a haziasitott juhokhoz és megjelenik a

héziasitott juh haplocsoportok egyikében (E).
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3. abra: Haplotipus-eloszlasok a cigajak és egyéb magyar fajtak valamint két vadjuh
kozott. (Popart, Median-Joining Network)

10
1 sample

Cigaja
Tejeld cigaja
Sargafeji berke
Gyimesi racka
Magyar racka
Cikta

Merino

Ovis orientalis musimon

Ovis orientalis laristanica

® O O ® @ © O O O @

Génbanki kontroll

4.2.5 Filogenetikai vizsgalatok eredményei
Filogenetikai vizsgalatunknak f6 célja volt a hazai cigajak filogenetikai kapcsolatainak

feltarasa haplotipusuk alapjan, valamint a vadjuhok és haziasitott fajtak filogenetikai
kapcsolatainak mérése. Ez az analizis is megerésitette, hogy a cigajak nagy része a B
haplocsoporthoz tartozik (4.abra), néhany allat kivételével, akik az A haplocsoportban
jelentek meg, melynek magyarazata lehet az esetleges karakiil fajtaval vald parositas. Az
el6z6 haplotipus haldzaton (3.4bra) is kirajzolodott mar hogy az eurdpai muflon (O. o.
musimon) a B haplocsoportba tartozik ahova az eurdpai haziasitott juhok nagy része, igy
kozos Ost feltételezhetiink a két vonalon. Ezenkiviil méréseink szerint az irani muflon (O. 0.
laristanica) allhat még kozel az O. aries fajta korhoz, akit a C haplocsoporthoz sorolhatunk.
Filogenetikai elemzéseink ezeket a méréseket alatamasztjak, tovabba, az O. 0. ophion
(ciprusi vadjuh) az a fajta amely az E és C haplocsoport kézelében van igy szarmazasilag
szintén kozel allhat a haziasitott juhokhoz. Amint azt a bevezetésben részleteztem régebben
az urial és az argali juhokat jelolték meg a hazi juhok vad 6sének, azonban ezt azota tobben
is cafoltak, és a mi eredményeink is a legiijabb vizsgalatokat (Karpinski, 2006; Hiedleder,

2002) igazoljak, miszerint igen tavoli rokonok, és az egyetlen vadjuh ami kdzel all a hazi
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juhokhoz az eur6pai muflon. A legtavolabb az O. vignei vagyis urial all, ezért tettiik meg ezt

a fajtat kiilcsoportnak.

4. abra: A hazai cigajak (n=71) és a génbanki referencia haplocsoportok filogenetikai
kapcsolatai, kiilcsoport az Ovis vignei. A piros szamok azokat a haplotipusokat jelolik

melyben jelen vannak a cigajak.
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Mindezek utan elvégeztink még egy analizist, melyet els6sorban mas fajtak génbanki
szekvenciaival vald 6sszehasonlitasra alapoztunk (3. melléklet). Ez esetben célunk az volt
hogy felmérjiik a kiillonbozé foldrajzi teriileteken €16 Ovis aries fajtacsoportba tartozo
allatok és a vadjuhok kapcsolatat. A haplotipusok alapjan rajzolt halbzat (4-5. melléklet) az
el6z6 megallapitasokat timasztja ala, a Kelet-Eurdpai juhok dontd tobbsége a B, kis hanyada
az A és C haplocsoporthoz tartozik. A D haplocsoprtban csak Kozel-Keleti hazi juhokat, mig
az E csoportban Kozel-keleti haziasitott juhokat és vad juhokat is talaltunk (Ovis
laristanica). A C haplocsoportot uraljak az azsiai és Kozel-Keleti Ovis aries fajtakor tagjai.

A vadjuhok nagy része nem keriilt be a haziasitott juhok f6 anyai vonalaiba, kivételt képez
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az elézetesen mar targyalt eurépai muflon, az irani muflon és a ciprusi muflon melyek mind

megjelentek 1-1 haz juh haplocsoportban.

Az 6shonos allatok védelme ¢és ezaltal tenyésztésének szakmai feliigyelete igen fontos,
megoOrizve magas foku genetikai variancidjukat és ezzel megakadalyozva a beltenyésztéses
leromlast. A torzskonyvi elemzés alapjan elmondhatjuk, hogy a hazai cigaja-allomanyok
altalanossagban alacsony beltenyésztettséggel, igy magas genetikai varianciaval
rendelkeznek, mind a teljes 4llomany valamint a telephelyenkénti mérések tekintetében.
Azonban a magas rokonsagi fokokbol latszik, hogy sok olyan egyed van, akik rokon
parositasbol szarmaznak, igy ennek elkertilésére a jovoben nagyobb figyelmet kell forditani,
mivel a beltenyésztés magas foku novekedését segitheti eld. Szamitasaimbol jol latszik,
hogy a torzskdonyvek az évek multdval egyre teljesebbek lettek, mutatva a tenyésztOk
egylttmiikodését, ez hozzajarul a pontos vizsgalatok sikeréhez €s a populaciok genetikai
valtozatossaganak szinten tartasaban. A jovOben is korrekt torzskonyvezés sziikséges, mivel
a genealdgiai vonalak hosszi tava nyomon kovetése elengedhetetlen a tenyészmunka
segitése ¢s az allomany genetikai valtozatossagdnak fenntartdsa szempontjabol. A
szekvencia-analizisek kevésbé kedvez6 képet mutattak, habar sok esetben sajnos csak kevés
mintaval tudtunk dolgozni. A nukleotid-diverzitas és a variabilis poziciok szama is
alacsonynak mondhato az Gsszes cigaja tekintetében, illetve a telephelyenkénti bontasban is.
Jovobeni terveink kozott szerepel a vizsgalat kibdvitése kapcsolt CR-Cyt b régio alapjan,
tobb minta szammal. A ,, median-joining” hal6zatokon jol latszik, hogy a hazai cigaja-nyajak
kozel 99 %-a a B haplocsoportba tartozik, ahova a Kelet-Europai juhok nagy része, valamint
a dolgozatomban kontrollként hasznalt mas magyar juhok (gyimesi racka, hortobagyi racka,
cikta, merind, sargafejii berke) is. Ez utalhat esetleg k6zos anyai hattére, vagy mivel az
Alpokban talalt rézkori juh maradvany is B haplocsoportba sorolhat6, ezzel kérdésessé valik
szarmazasi helylik ¢és elterjedésiik folyamata. Az egyéb fajtakkal valdo Osszehasonlitasok
alapjan elmondhatjuk, hogy a magyar merino 4ll a legtavolabb a tobbi dshonos fajtatol, mely
valoszinlileg az egyéb merind al fajtakkal tortént keresztezések miatt alakulhatott igy.
Dolgozatomban érintdlegesen vizsgéaltam a cigdja és a sargafejii berke kapcsolatat, ami azt
mutatta, hogy valdsziniileg csupan a cigaja egy szinvaltozatarol van szo, melyet a Kis
genetikai tavolsag illetve a kozds haplotipusok is alatamasztanak. A szakirodalomban igen
sok ellentétes véleménnyel taldlkoztam a vadjuhok és a hazi juhok szarmazésaval
kapcsolatban. Azonban méréseim alapjan elmondhatd, hogy a legujabb tanulmanyok

eredményeit alatimasztva, az europai muflon (O. 0. musimon) tekinthetd a haziasitott juhok
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legkdzelebbi vad rokonanak, ¢és mivel kozds haplocsoportba tartoznak kozds Os is
feltételezhet6. A régebben felvetett O. ammon és O. vignei vad fajtakkal vald kozeli
kapcsolatot eredményeim alapjan cafolom.

Osszefoglalasként elmondhatd, hogy a mind nagyobb tamogatast nyujto torvényi
szabalyozéasok valamint a gazdak magas szintli egyiittmiikodése a genetikai alapti tenyésztést
szorgalmazo szakemberekkel egy jo kezdet az Oshonos allatok, koztik a cigajak
valtozatossaganak fenntartasaban. Genetikai alapu tenyészkivalasztast mar régota
alkalmaznak példaul a kosoknal, akiket a surlokort meghataroz6 markerek alapjan sziirnek,
igy a betegségre hajlamositd gént hordozo6 allatok nem keriilnek tenyésztésbe. Javaslatunk
alapjan egyrészt az anyadllatokat is szlirni kellene genetikai betegségekre, masrészt nem
fenotipusos jellegek, vagy tenyész érték hanem a rokoni kapcsolatok és a genetikai allomany
alapu tenyésztést javasolnank. Eredményeim alapjan javasolndm a jovObeni tenyésztoi
munka erdsebb szakmai tdmogatésat, a rokonparositasok elkeriilése érdekében. Tovabba a
jelen dolgozatban genetikailag beazonositott allatok genetikai értékeinek megdrzését

csaladjaikban, fenntartva ezzel a kelld diverzitast.
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| 5. OSSZEFOGLALAS

A cigija az egyik legrégebbi juhfajta Eurépaban. Kis-Azsiabol szarmazik, hazankba a 18.
szazad végén érkezett Romania, valamint a mai Szerbia felél. A II. vilaghdboru utan ujabb
fajtdk Magyarorszdgra keriilésével, valamint a 19. szdzad végén a jelentdsebb
tenyészprogramok megsziinésével a fajta elvesztette jelentdségét.
Az 6shonos fajtak a kis populacio méret miatt igen érzékenyek, ezért kiilon figyelmet kell
forditani a genetikai diverzitas fenntartasara, és a génmegdrzésre. Mivel a jelenlegi allomany
csupan 2109 anyajuhbol és 68 apaallatbol (MJKSZ, 2014a és 2014b) all, sziikségessé valt a
magyarorszagi cigaja fajta atfogo torzskonyvi elemzése és genetikai vizsgalata.
Torzskonyvi elemzéseink alapjan az atlagos rokonsagi fok a nyajakban enyhén magas,
azonban a beltenyésztési egyiitthatd alacsony, amib6l arra lehet kovetkeztetni, hogy az
allomanyok nem térnek el szignifikdnsan a Hardy-Weinberg egyensulytol. A vizsgalatok
alapjan a torzskonyvek az évek multadval egyre teljesebbek lettek, ami hozzdjarulhat a fajta
tovabbi fenntartasdban.
azonositottunk 22 polimorf helyrél. Osszehasonlitva a tobbi magyar juh fajtaval 14 unikalis
haplotipust talaltunk, ami csak a hazai cigdjakra jellemz6. Génbanki Ovis aries
szekvencidkat bevonva a vizsgalatba, megallapithatdo hogy 3 allat kivételével, amik az A
haplocsoportba tartoznak, minden cigédja a B haplocsoportban jelent meg.
Szintén a citokrom b szekvencia alapjan vizsgaltuk a genetikai diverzitast, a nukleotid
eltéréseknél igen alacsony értéket szamoltunk, ami a valtozatossag alacsony fokara utalhat.
A legkevésbé diverz az akasztoi mig a legvaltozatosabb a debreceni allomany. Genetikai
tavolsag vizsgalatunk alapjan, ami a csatolt kontroll-citokrom b régi6é alapjan tortént, a
sargafejii berke az Gshonos magyar cigdjatdl genetikailag nem elkiilonithetd, csak egy
szinvaltozata annak.
A héaziasitott juhok és vadjuhok kapcsolatat is citokrém b régi6é alapjan végeztiik el, a
vizsgalataink soran megallapitottuk, hogy az urial és az argali juh igen messze all
szarmazasilag az Ovis aries fajtakortdl, annak ellenére, hogy régebbi tanulmanyokban
ezeket a fajtakat jelolték meg, mint a legkdzelebbi vaddst. A hazi juhokhoz legkozelebb az
europai muflont (Ovis orientalis musimon) talaltuk, amelynél a B haplocsoportba tartozas
k6z0s anyai leszarmazasra utal.

Osszegzésként elmondhato, hogy mind a térzskonyvi elemzés, mind a genetikai analizis

alapjan enyhe beltenyésztettség és alacsony variancia figyelhetd meg a magyarorszagi cigdja
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nyajak kozott. Vizsgalataink alapjan javasolndnk, a tenyésztok és szakemberek szorosabb
egylttmikodését a tenyészallatok kivalasztasakor €s a parositasok megtervezésekor, hogy

megakadalyozhassuk az dlloméanyok leromlasat, valamint a ritka gén valtozatok elvesztését.
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“ 6. SUMMARY

The genetic diversity of the Hungarian Tsigai herds

The Tsigai is one of the oldest sheep species in Europe. They are derived from Asia Minor
and get to Hungary at the late 18th century through Romania and Serbia. After the Second
World War thanks to the appearance of other species, and the end of the breeding programs

the Tsigai lost their relevance role and their flocks decreased.

The autochthonous species are sensible for small population size, their inbreeding values
may can grow therefore the genetic variation could attenuate easily. As the present Tsigai
flock consist of just 2109 ewe and 68 ram (MJKSZ, 2014a, 2014b), need arises for a
complete geneal and genetic analysis.

According to our geneal analysis, the average relatedness is mildly high, although the
inbreeding coefficient is low, thus the flocks are not far from Hardy-Weinberg equilibrium.
Pedigree seems to be well managed through years, which can contribute maintain the Tsigai
breeds.

In the course of genetic analysis 21 haplotype were identify from 22 polymorph place based
on cytochrome-b sequence. Compare to other Hungarian sheep breeds 14 unique Tsigai
haplotype was revealed. Expanding the analysis with other Ovis aries sequences (NCBI,
Genbank) expose that most of the Hungarian Tsigai rank to B haplogroup, except 3 animals
whom the part of the A group.

To investigate genetic diversity with cytochrome b region also, expose a low value in the
nucleotide differences, which imply for a low diversity. The most diverse population is the
Debrecen flock, the less one is the Akaszto flock. Based on the genetic distance analysis, the
yellow-headed Tsigai is just a color variation of Hungarian Tsigai sheep.

To identify the relationship between domesticated and wild sheep we used cytochrome b
sequence also and revealed that urial and arkal sheep are far from the main domesticated
lines despite of previous studies. Ovis orientalis musimon is the part of B haplogroup which
imply a common line between them and Ovis aries.

In summary we revealed a mild inbreeding and a low genetic variance in the Hungarian
Tsigai breeds. We advise a tighten collaboration between breeders and experts during the
selection of breeding animals and the planning of coupling to avoid the decrease of flocks

and to vanish the rare gene variants.
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| 9. MELLEKLETEK

nyajak (kék négyzet), illetve a mintazott allatok

1. melléklet: Magyarorszagi cigdja-

szarmazasi helye (narancssarga jelo1és)
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2. melléklet: Pedigré teljesség a teljes torzskonyvre (a), illetve a referencia-populdciora (b)
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3. melléklet: A szakdolgozatban hasznalt génbanki szekvencidk azonositd szamai és adatai

Faj

Haplocsoport

Szarmazasi
hely

Génbanki azonosito

Ovis aries

A haplotipus

HM236174

Ovis aries

B haplotipus

NC_001941

Ovis aries

C haplotipus

HM?236178

Ovis aries

D haplotipus

HM236180

Ovis aries

E haplotipus

HM236182

Ovis aries

Afrika

KF977845, KF977846

Ovis aries

Kina

DQ309016-21; DQY03208-
27; KF977846-47,
KJ954145; KP702285;
KP981380; KR868678

Ovis aries

Franciaorszag

AF034730

Ovis aries

Olaszorszag

KF302440-62

Ovis aries

Torokorszag

DQ097407-30;
HM236176-83

Ovis aries

Ausztralia

HM236174

Ovis aries

Ausztralia

HM236175

Ovis aries

Izrael

HES77847-50;HM236182

Ovis aries

Kina/Tibet

KP228657-62; KP228665;
KP228668; KP228732;
KP228735; KP228743;
KP228754; KP228762;
KP228779; KP228805;
KP228816; KP228828;
KP228845; KP228856;
KP228869; KP228882;
KP228895; KP228905;
KP228938; KP228947;
KP228952; KP228955;
KP228961; KP228964;
KP228999; KP229005;
KP229013; KP229040;
KP229056; KP229062;
KP229074; KP2291083;
KP229122; KP229145;
KP229166; KP229171;
KP229186; KP229233;
KP229236; KP229286;
KP229292; KP229295;
KP229297; KP981379

Ovis vignei arkal

EU365983

Ovis nivicola

JN992671

Ovis ammon

L27113

Ovis ammon severtzovi

Uzbegisztan

EU366057
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Ovis orientalis musimon D84203
Ovis canadensis EF206309
Ovis vignei kermanensis EU366017
Ovis orientalis x vignei FJ936228
Ovis orientalis laristanica Iran EU365978
Ovis orientalis Jordénia EU365976
isphahanica

Ovis cana}den3|s AY769957
canadensis

Ovis canadensis nelsoni EU366059
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4. melléklet: Haplotipus haloézat az Ovis aries fajtakor tobb foldrajzi régidbol szarmazo

juhokkal, valamint vadjuhokkal.
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5. melléklet: Haplotipus halézat az Ovis aries fajtakor tobb foldrajzi régidbdl szarmazo

juhokkal
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6. melléklet: Bels6é konzulensi ellenjegyzés

Alulirott Szabd Krisztian igazolom, hogy Pésztor Katalin,
,»Egy Oshonos juhfajta, a cigédja, anyai vonalainak genetikai valtozatossaga” cimi

szakdolgozatat ismerem, azt beadasra ¢és védésre alkalmasnak tartom.

Budapest, 2016 aprilis 29.

Szabo Krisztian, tudomanyos segédmunkatars
Szent Istvan Egyetem, Allatorvos Tudomanyi Kar,
Biologia Intézet, Okoldgiai Tanszék



7. melléklet: Konzulensi ellenjegyzés

Alulirott Prof. Dr. habil Géspardy Andras igazolom, hogy Pasztor Katalin,
,»Egy Oshonos juhfajta, a cigédja, anyai vonalainak genetikai valtozatossaga” cimil

szakdolgozatat ismerem, azt beadasra és védésre alkalmasnak tartom.

Budapest, 2016 aprilis 29.

Prof. Dr. habil Gaspardy Andras

intézetvezetd, egyetemi docens
Allattenyésztési és Genetikai Osztaly

Allattenyésztési, Takarmanyozastani és

Laborallat-tudomanyi Intézet
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http://www.univet.hu/hu/egyetem/szervezeti-egysegek/allattenyesztesi-es-genetikai-osztaly

8. melléklet: HuVetA - SZIA
ELHELYEZESI MEGALLAPODAS ES SZERZOI JOGI NYILATKOZAT*

Név: Pasztor Katalin

Elérhetéség (e-mail cim): kpasztor@outlook.com

A feltoltend6 mi cime: Egy 6shonos juhfajta, a cigaja, anyai vonalainak genetikai
valtozatossaga

A mii megjelenési adatai: M.Sc. szakdolgozat, 2016

Az atadott fajlok szama: 1db pdf

Jelen megallapodas elfogadasaval a szerzd, illetve a szerzdi jogok tulajdonosa nem
kizardlagos jogot biztosit a HuVetA és a SZIA szamara, hogy archivalja (a tartalom
megvaltoztatasa nélkiil, a megdrzeés €s a hozzaférhetdség biztositasanak érdekében) €s
masolasvédett PDF formara konvertalja €s szolgaltassa a fenti dokumentumot (beleértve
annak kivonatat is).

Beleegyezik, hogy a HuVetA és a SZIA egynél tobb (csak a HuVetA €s a SZIA
adminisztratorai szimara hozzaférhetd) masolatot taroljon az On 4ltal atadott
dokumentumbol kizarolag biztonsagi, visszaallitasi és megdrzési célbol.

Kijelenti, hogy a atadott dokumentum az On miive, és/vagy jogosult biztositani a
megallapodasban foglalt rendelkezéseket arra vonatkozoan. Kijelenti tovabba, hogy a mii
eredeti €s legjobb tudomasa szerint nem sérti vele senki mas szerzdi jogat. Amennyiben a
mii tartalmaz olyan anyagot, melyre nézve nem On birtokolja a szerzdi jogokat, fel kell
tiintetnie, hogy korlatlan engedélyt kapott a szerzoi jog tulajdonosatol arra, hogy
engedélyezhesse a jelen megallapodasban szerepld jogokat, és a harmadik személy altal
birtokolt anyagrész mellett egyértelmiien fel van tiintetve az eredeti szerzé neve a miivon
beliil.

A szerz6i jogok tulajdonosa a hozzaférés korét az alabbiakban hatarozza meg (egyetlen, a
megfelelé négyzetben elhelyezett x jellel):

engedélyezi, hogy a HuVetA-ban/SZIA-ban tarolt miivek korlatlanul
hozzatérhetové valjanak a vilaghalon,

a Szent Istvan Egyetem bels6 halozatara (IP cimeire) korlatozza a feltoltott
dokumentum(ok) elérését,

a SZIE Allatorvos-tudoméanyi Kényvtarban taldlhato, dedikalt elérést biztosito
szamitogépre korlatozza a feltoltott dokumentum(ok) elérését,

csak a dokumentum bibliografiai adatainak és tartalmi kivonatanak felt6ltéséhez
jérul hozza (korlatlan hozzaféréssel),

* Jelen nyilatkozat az 5/2011. szdmu, 4 Szent Istvan Egyetemen folytatott tudomdnyos
publikacios tevékenységgel kapcsolatos adatbazis kialakitdsarol és alkalmazasardl cimii
rektori utasitashoz kapcsolodik, illetve annak alapjan késziilt.
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Kérjiik, nyilatkozzon a négyzetben elhelyezett jellel a helyben hasznalatrol is:

Engedélyezem a dokumentum(ok) nyomtatott valtozatanak helyben olvasasat a
kdnyvtarban.

Amennyiben a feltdltés alapjat olyan mi képezi, melyet valamely cég vagy szervezet
tamogatott illetve szponzoralt, kijelenti, hogy jogosult egyetérteni jelen megallapodassal a
mire vonatkozoan.

A HuVetA/SZIA lizemeltetdi a szerzo, illetve a jogokat gyakorld személyek és szervezetek
iranyaban nem vallalnak semmilyen felelésséget annak jogi orvoslasara, ha valamely
felhasznalo a HuVetA-ban/SZIA-ban engedéllyel elhelyezett anyaggal térvénysérté moédon
visszaélne.

Budapest, 2016. aprilis 28.

alairas
szerzd/a szerzOi jog tulajdonosa

A HuVetAMagyar Allatorvos-tudomdnyi Archivum — Hungarian Veterinary Archive a
Szent Istvan Egyetem Allatorvos-tudomdnyi Kényvtar, Levéltar és Miizeum dltal
mitkodtetett szakteriileti online adattar, melynek célja, hogy a magyar allatorvos-tudomany
és -torténet dokumentumait, tuddasvagyonat elektronikus formaban osszegyiijtse,
rendszerezze, megorizze, kereshetové és hozzaférhetove tegye, szolgaltassa, a hatalyos jogi
szabalyozasok figyelembe vételével.

A HuVetA a korszerii informatikai lehetoségek felhasznalasaval biztositia a konnyti,
(internetes keresogépekkel is miikodo) kereshetoséget és lehetoség szerint a teljes szoveg
azonnali elérését. Célja ezek révén

- a magyar allatorvos-tudomany hazai és nemzetkozi ismertségének novelése;

- a magyar allatorvosok publikacidira torténd hivatkozdsok szamdnak, és ezen
keresztiil a hazai allatorvosi folydiratok impakt faktoranak novelése;

- az Allatorvos-tudomadnyi Kar és az egyiittmiikodé partnerek tudasvagyondnak
koncentralt megjelenitése révén az intézmények és a hazai dllatorvos-tudomany
tekintélyének és versenyképességének novelése;

- a szakmai kapcsolatok és egylittmiikddés eldsegitése,

- a nyilt hozzaférés timogatasa.

A SZIA Szent Istvan Archivum a Szent Istvan Egyetemen keletkezett tudomdnyos
dolgozatok tara.
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