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OSSZEFOGLALAS

A szerz8k a cikta juhfajta esetében orszagos teljes torzskonyvi adatokon (2000-
t8l 2014-ig) nyugvd valtozatossagat és a csaladon bellli szelekcié kidolgozasat
segitd populaciégenetikai paramétereket becsultek, majd azonositottak az anyai
vonalakat (csalddokat). A torzskonyvben megallapithatd csalddok szama 445
volt. A teljes torzskonyvi allomany atlagos beltenyésztettsége 1,00%, a referen-
ciadllomanyé 1,16%. A valtozatossaghoz legnagyobb aranyban hozzajaruld kilenc
kos mindegyike alapitd 8s, de a legjelentésebb egyed részesedése sem haladta
meg a 10%-ot. Az alapité §sok effektiv [étszama 44 a teljes allomanyban, mig a
referenciapopulaciéban 39. A leghosszabb generacidintervallumot a kost eléal-
litd anyak mutattak.

SUMMARY

Background: Local breeds are national treasures and an aim of the saving of
such breeds is not only to manufacture local products, preserve ancient knowl-
edge and conserve natural landscape, but transfer historical and cultural values
continuously.

Objectives: The authors estimated genetic variability and population genetic
parameters to support within-family selection of Cikta breed, based on herd-
book data. Furthermore, maternal lineages (families) were also identified.
Materials and Methods: Pedigree data of the Cikta breed from 2000-2014
were analysed. A reference population from 2011-2014 was chosen to get infor-
mation about the current status of the population. The reference population
covered a generation interval (approx. 4 years) at the end of the dataset.
Results and Discussion: The number of maternal lineages (families) that can
be found in the pedigree was 445. This number is of large interest because it is
necessary to pick up at least one appropriate female offspring in all the fam-
ilies, applying a within-family selection. The average inbreeding coefficient of
the total population was 1.00%, whereas it was 1.16% for the reference stock.
Only 476 individuals were responsible for the total genetic variability in the total
population which consisted of 3648 animals. There were nine ancestors with
the largest contribution to the total genetic variability, however, none of them
exceeded 10% of the genetic variability. Effective number of founders was 44
whereas effective number of ancestors was 42 for the total population. It was
39 and 36 for the reference stock, respectively. The longest generation interval
estimated for the dam-to-son pathway.
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Németajkl svab népcsoportot kezdetben Ill. Karoly kirdly, majd Maria Teré- Betelepitett svab

zia kiralynd és fia Il. Jozsef kiraly telepitett be az 1720-as évektdl kezdédben népcsoportok magukkal
harom hullamban Tolna és Baranya megyékbe, és akik magukkal hoztak a hozott juhaibél alakult
Zaupelschaf eredetl juhaikat (18, 24). E juhoknak sokkal jobb volt a gyapji- ki a cikta fajta

mindsége, mint az akkori hazai juhallomanynak, ezért az itteni nagybirtoko-
sok lassan attértek ezek tartdsara és tenyésztésére. Ezek az allatok az idd
mulasaval, alkalmazkodva az itteni éghajlati és tartasi kérnyezethez, a mai
cikta juhokka fejlédtek (1. dbra), és mint 6nalld, elismert fajta csak Magyaror-
szédgon fordulnak eld (13). SCHANDL nevezte el a fajtat tolna-baranyai svab juh-
nak (23). Az orszagos juhallomany legnagyobb részét megsemmisitette a Il.

vilaghaborl, s az itt él16 német anyanyelv( lakossag Németorszagba vald visz- A majdnem eltiiné fajta
szatelepitése szintén nagymértékben csodkkentette a ciktat tenyésztdk sza- megmentése 40 anya
mat. Masfeldl, a fajta termelési tulajdonsagainak a javitasa elmaradt, és igy és 3 kos segitségével
mint sok mas kis teljesitmény( helyi fajta kiszorult a termelésbdl, ill. az ipari kezdédétt 1974-ben

és kereskedelmi standardizalas aldozatava valt (19, 21), mas éshonos juhokhoz
hasonléan (20). A ciktat a korméany 1950-t8l nemkivanatosnak min&sitette és
az anyajuhokat a tenyésztési elGirasoknak megfelelen, idegen fajtakkal vald
parositasba vonta (5).

A ciktadllomany megmentését az OTAF (Orszagos Takarméanyo-
zasi és Allattenyésztési Felligyelet) 40 anya és 3 kos felkutatasaval
kezdte meg 1974-ben. Ez a |étszam 10 év alatt 200-ra gyarapodott.
Ez a nyaj volt nagy részben az alapja a ma é16 600 koruli tenyészal-
lomanynak. Az orszagos ciktaallomany Gjkori torzskényve 2000-ig
nyUlik vissza. A torzskdnyv sokaig nyitott volt, amibe a killemi és
termelési kritériumoknak megfeleld, de nem igazolt szarmazasu
egyedeket is bevontak.

Egy allatadllomany létszama akkor tekinthetd kritikusnak, ha
kevesebb, mint 100 anyaéallata vagy csak 5 himallata van; kihalt-
nak tekinthetd az az allatallomany, amelyben nincsenek szaporodd
allatok (2, 7).

A régi haziallatfajtaink nemzeti kincsink része, és megmenté-
stk célja nemcsak az, hogy ezekkel kildnleges termékeket (hun-
garikumot) lehet el8allitani és a régi szaktudast fenntartani, a ter-
mészetes kdrnyezet megdvni, hanem az is, hogy ezekkel at lehet
adni a falusi kornyezet torténelmi és kulturalis értékeit. A fajta-
megdrzés fontos eleme a kdézponti, génbanki elhelyezés. Ezen tul-
mend8en dontd fontossagl, hogy szatellit-allomasok (méas kisebb
telephelyek) is elldssdk az allomanyok nagy részének fenntartasat
és felszaporitasat, esetleg integralt végtermék-el8allitd kereszte-
z&sét (25). A tdbb kisebb allomanyban valé elhelyezés a lehetséges
katasztrofa- vagy jarvanyveszélyt nagymértékben csokkenti.

Mindezeket kiegészithetik a természetvédelemmel kardltve
oktatasi céllal kialakitott ,&l6 mizeumok” és génmentd allomasok
(rescue stations).

Ehhez jarulnak a génkutatds modern lehetéségei, amivel a kis
populacidk is fenntarthatdk é18 formaban (in vivo; 1), valamint a

1. ABRA. Cikta kos NAGy TiBOR bakonyi tenyésze- modern technikak, mint a mélyh{tott sperma vagy embrié eldal-

tében, Széltetén (GAspARrDY, 2015) litdsa, amelyek az Un. in vitro formaban nyUjtanak nagy segitséget
(4, 14).

FIGURE 1. Cikta ram at the seed stock owned by A kis létszamban fenntartott allomanyok veszélyeztetettségé-

TiIBoR NAGY in Széltet6 (GAsPARDY, 2015) nek, valtozatossaguk sérllékenységének megallapitasa érdekében

sziUkség van allomanyszerkezeti vizsgéalatokra (15, 17).
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Jelen k6zleménylnk célja ezért az orszagos torzskdonyvi adatok felhasznalasa-
val a cikta fajta populaciégenetikai valtozatossaganak megallapitasa, valamint
csaladdjai azonositasa volt.

A ciktaadllomany torzskonyvi feldolgozdsahoz a MJKSZ (Magyar Juh- és Kecske-
tenyészt8k Szdvetsége) orszagos adatbazisat hasznaltuk fel, amely 2000-t4l a
vizsgalataink megkezdéséig, 2014-ig foglalta magaba az adatokat.

Feldolgozasunkban megallapitottuk a csaladok szamat, értékeltik a pedig-
rételjességet, a beltenyésztettséget, az allomany genetikai valtozatossaga-
hoz jelentdsen hozzajaruld egyedeket, a hatékony allomanyméretet és a nem-
zedékkozt.

Referenciapopulaciénak a 2011 és 2014 kozott szlletett egyedeket valasz-
tottuk, azért ebben az idétartomanyban, mert ez felel meg egy nemzedék-
koéznyi idének (=4 év).

A pedigrételjesség kifejezi, hogy az egyedek szarmazasa hany teljes gene-
racidra vonatkozdan ismert (teljes generéacid ekvivalens). A paraméter szami-
tdsa soran a generacidonkénti ismert §sok aranya kertl 6sszesitésre. A megala-
pozott eredmények eléréséhez a pedigréelemzés szamitasakor legalabb 4-5
generacid teljes ismerete szikséges. Minél teljesebb ugyanis egy pedigré,
annal megbizhatdébbak a becsult értékek (3).

Az allomany homozigozitasanak jellemzésére tobb mérdszam is alkalmaz-
hatd. Vizsgalatunk soran a beltenyésztettségi egyltthatét alkalmaztuk. A bel-
tenyésztettségi egyltthatd annak a valdszinlsége, hogy egy adott 10kusz két
allélja szarmazasilag azonos. Abban az esetben van szd beltenyésztésrdl, ha
egymassal rokonsagban 1évé szul8k parositasabdl szlletnek meg az utddok.

A valtozatossag szintjei szerint meghataroztuk a térzskdonyvi ciktadllomany
genetikai variabilitasat kitevd egyedek szamat. Ezek koziul a genetikai valtoza-
tossaghoz legnagyobb mértékben hozzajaruld 6sdk szamat, és hozzajarulasuk
aranyat értékeltuk.

Az alapité 6sok szama azokat az 8soket jelenti, amelyeknek mindkét szU-
IGje ismeretlen a pedigrében. A populacidé valamennyi egyede visszavezethetd
ezekre az 8sokre, amelyek azonban kilénbdz8 mértékben jarulnak hozza az
allomany génkészletének kialakulasahoz. Az alapitd 8sok effektiv szama ezt
korrigalja oly mdédon, mintha az alapité 6sok egyenld mértékben jarultak volna
hozza a genetikai valtozatossaghoz. Az alapitd 8sok effektiv szama ezért min-
dig kisebb, mint az alapité 8sok szama (26).

A hatékony allomanymeérettel (effektiv populdcidméret) az dlloméany geneti-
kai variabilitdsat jellemeztik. A mérészam meghatarozasat harom maodszerrel
végeztik el. EI&szor az adott évben ivadékkal rendelkezd tenyészkosok (N )
és anyajuhok ( Nf) szama alapjan az alabbi formula hasznalataval, WRIGHT (27)
nyoman:

4Nme
Nf= — *0,7
Nm + Nf

Majd, FALCONER és MACKAY (6), valamint GUTIERREZ és mtsai (12) szerint; e két
utébbiban a beltenyésztési egyltthatd és a nemzedékkoz, ill. az ismert §sok
szamanak figyelembe vételével.

A nemzedékkdz (generécidintervallum) a szUl8k atlagos életkora azon iva-
dékok megsziletésekor, amelyek majd részt vesznek mint tenyészallatok a
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génvédelem alatt dllé
fajtaknal az a kedvezé,
ha a nemzedékkéz
hosszu

A ciktaallomany
térzskényve 6sszesen
3648 egyed adatait
tartalmazza

Az egy tenyészkosra
visszavezetheté legna-
gyobb utédlétszam 205,
mig egy tenyészanydra
ez 15 egyed
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kovetkezd generacié létrehozasaban. A veszélyeztetett, génvédelem alatt
allo fajtaknal az a kedvezd, ha a nemzedékkdz hosszU, mert ebben az eset-
ben az évenkénti atlagos genetikai diverzitdscsokkenés nem Iényeges (8).
Minél kevesebb IétszamU egy fajta és szegényebb a genetikai valtozatossag
tekintetében, annal célravezetébb a generacidintervallum kitolasa. A nemze-
dékkozt négyféle leszarmazasi Gton (apa-fil, apa-lany, anya-fid, anya-lany)
szamitottuk ki a nyilvantartott egyedek (szil8k és utddaik) sziletési datu-
mabol.

A statisztikai feldolgozast a Pedigree Viewer (16), az értékeléseket pedig az
Endog (11) és Poprep (10) programokkal végeztik.

EREDMENYEK

A ciktadllomany torzskonyve (2000 és 2014 kozott) Osszesen 3648 egyed
adatait tartalmazza. Ebbdl 3176 egyed ismert szUlGkkel, 472 pedig ismeret-
len szUlSGkkel rendelkezett. Az ismert szarmazasl csoport részét képezi, mint
tenyészallat, 50 tenyészkos és 657 tenyészanya. Az utdbbi csoportot alkot-
jak a legkorabbi alapitdé egyedek és a torzskonyvbe iddvel felvett fajtaazonos,
de szintén ismeretlen hatter( egyedek (0sszesen 27 kos és 445 anya). Ennek
megfelel8en 445 a torzskonyvben megéllapithatd csaldadok (anyai vonalak,
maternal lineages) szama. A 445 csalad genetikai értékének megdrzése érde-
kében valamennyi csaladban szikséges lenne ndivar( utédokat - csaladdon
bellli szelekcidval - kivalasztani és tovabbtenyészteni.

Az egy tenyészkosra visszavezethetd legnagyobb utédlétszam 205, mig egy
tenyészanyara ez 15 egyed.

A csaladok szamanak nemzedékenkénti alakulasat az 1. tdbldzat mutatja meg.
Az alapitd nemzedéktdl kezdve megfigyelhetd a csaldadok folyamatos csokke-
nése. A csaladok szamanak erdteljes fogydasa mindenképpen génveszteséget
valdszinlsit, amit csak részben tud ellenslUlyozni egyes csaladok genetikai
informéacidinak apai oldalrél torténd tovabbvitele. Mértékaddnak jelenleg csak
az elsé két nemzedék (0. és 1.) adatait szabad tekinteni, mivel csak masfél
évtizedet takarnak az értékek, és a juhra a hosszabb ideig tenyésztésben tar-
tott, egymassal parhuzamosan él8, atfedd nemzedékek jellemzdk.

1. TABLAZAT. A ciktafajta csalddjainak alakuldsa nemzedékenként

TABLE 1. The number of families in Cikta breed according to the generations

Nemzedékszam ‘ Anyak szdma ‘ Csalddok szdma

0. nemzedék 445 445
1. nemzedék 602 321
2. nemzedék 470 21
3. nemzedék 294 150
4. nemzedék 178 86
5. nemzedék 63 37
6. nemzedék 8 7
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A pedigrételjesség vonatkozasaban a 2. dbra tarja elénk a ciktaallomany
szarmazasanak ismertségét a szlUletési évek szerint. Lathatd, hogy minél
hosszabb a leszarmazas, és minél tébb az &si sorok szama, annal kritikusabb
a teljes szarmazas ismerete, vagyis kisebb fokl a pedigrételjesség. Azonban,
az idS el@rehaladtaval egyre nagyobb lesz a pedigré ismert hanyada. A legfia-
talabb egyedek mar a 6. és 7. nemzedékhez tartoznak.

2. ABRA. A pedigrétel- 100%
jesség alakuldsa sziiletési
! J 90% e

évenként /\/—’—/
80%

FIGURE 2. The pedigree /\/ /

i 70% [~
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the year of birth 60% P il
. / /\/ /\/ -
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A pedigré teljessége (%)

0% T T T T T T T T T T T T T T |
2000 2001 2002 2003 2004 2005 2006 2007 2008 2009 2010 2011 2012 2013 2014

—1.8sisor —2.4sisor —3.48sisor —4.6sisor —5.6sisor —6. dsisor
A teljes térzskényvi A teljes torzskdnyvi dllomany atlagos beltenyésztettsége 1,00%, a referen-
dGllomdny dtlagos ciadllomany beltenyésztettsége 1,16% (2. tdbldzat). Az alapitd, és az azt kdvetd
beltenyésztettsége nemzedék - miutadn a szarmazas torzskdonyvi szempontbdl ismeretlen volt -
1,00%, a referencia- értelemszerlien nem kerilt feldolgozasra.

dlloményé 1,16%

2. TABLAZAT. A ciktanemzedékek beltenyésztési egylitthatéjdnak alakuldsa (%)

TABLE 2. Alteration of inbreeding coefficient (%) in Cikta breed according to the generations

Nemzedékek Egyedszam Beltenyésztettségi egylitthaté

1. 373 -

2. 742 =

3. 568 2,002641

4. 723 1,102178

5. 716 1,350794

6. 487 1,390471

7. 37 1,93727

8. 2 0

Osszesen, atlagosan 3176 1,000652
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A harmadik nemzedéktdl a rokon egyedek parositasanak kovetkeztében a
beltenyésztettség 1-2% kozottire becsilhetd.

A teljes allomany legnagyobb beltenyésztési egyltthatdjd 10 egyedének
rokontenyésztettsége egységesen 37,5%. Ezek az egyedek zdmében ndiva-
rGak, és a torzskdnyv Gjranyitasa utan nem sokkal szilettek. A referenciapopu-
|4cid leginkabb rokontenyésztett nyolc egyedének beltenyésztettségi egyltt-
hatdja 31,25 és 15,63% kozott valtozott.

3. TABLAZAT. Az dllomény genetikai vdltozatossdgdt befolydsolé egyedek szdma

TABLE 3. The number of individuals being responsible for genetic variability in the total- and reference populations

A genetikai valtozatossAg aranya Teljes élloménytzan felelds Referencig populécjéban felelés
allatok szama allatok szama
50% 17 14
60% 26 20
70% 42 31
80% 78 52
90% 174 105
100% 476 273

A teljes genetikai
vdltozatossdgért 476
egyed felelds

Az alapité 6s6k effek-
tiv Iétszama 44, a
nem-alapitd 6s6ké 42 a
teljes dllomdanyban

A hatékony
Gllomdnymeéret figye-
lembe veszi a szapo-
rodo egyedek ivarara-
nyat, értéke atlagosan
6,5% kos : 93,5% anya

A 3. tdbldzat a ciktaallomany genetikai szerkezetérdl nyuljt attekintést. )6l
lathatd, hogy a torzskdonyvi allomany genetikai valtozatossaga a tényleges
allomanyméretnél Iényegesen kevesebb egyeddel adhatdé meg. A teljes gene-
tikai valtozatossagért 476 egyed felelds, szemben a térzskonyvi nyilvantartas-
ban tartott 3648 egyeddel. A referenciapopulaciora Iényegesen kisebb 1étsza-
mokat szamitottunk, ami jelentds génveszteségre utal.

A jelent8sebb (3% folotti parcidlis hozzajarulassal bird) 8sok (kosok) hatasat
a teljes allomanyra a 4. tdbldzat mutatja be. A kilenc, a ciktaallomany valto-
zatossagahoz legnagyobb aranyban hozzajaruldé kos mindegyike alapitd 8s. A
legjelent8sebb &s részesedése sem haladja meg a 10%-ot, ami kiegyenlitett-
séget tikroz. Az 6sszességében mintegy 35%-o0s ardnyuk viszonylag kicsinek
tekinthetd, hiszen mas tenyészallatok is hozzdjarulnak a diverzitashoz.

Az alapitd 6sok effektiv Iétszama 44, a nem-alapitd 6soké 42 a teljes allo-
manyban (5. tdbldzat). A referenciapopulacidéban az alapité 8sok létszama 39,
mig a nem alapitd 6s6ké 36. A nem alapitd sok effektiv Iétszamanak és az
alapitd 6sok effektiv [étszamanak ardnya mindkét szamitasi modnal arra utal,
hogy a fajta rovid tavl torténetében a génkészlet besz(lkUlését, a ,palack-
nyak” hatast sikertlt mérsékelni.

A hatékony allomanyméret (effective population size) figyelembe veszi a sza-
porodd egyedek ivararanyat. A 6. tabldzatbél megallapithatd, hogy a citka-
adlloméany atlagos ivararanya 6,5% kos : 93,5% anya. Ez azt jelenti, hogy 1
tenyészkos atlagosan 14 tenyészanyatél hagy utddot, ami nagyon kedvezd,
szUk ivararanynak felel meg. A novekvd anyai létszambdl addéddan a hatékony
allomanymeéret is elfogadhatdan nagynak tekinthetd évenként is, de fbleg
tendenciajaban. A FALCONER és MACKAY javasolta modell hatranya, hogy nega-
tiv értékeket is felvesz, az évek kd6z6tt nagy az ingadozas, ill. nagy a széras (6).
Ezért, a WRIGHT (27) és a GUTIERREZ és mtsai (12) altal kidolgozott modell sokkal
megbizhatébbnak tekinthetd.
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4. TABLAZAT. Az dllomdny genetikai variabilitdsdhoz legnagyobb ardnyban (%) hozzdjdrulé 6s6k

TABLE 4. Ancestors of the largest contribution (%) to the genetic variability in the total- and reference populations

A teljes allomany-variabilitas A referencia allomany-variabilitas

Egyed azonositdja

lefedettségének aranya lefedettségének aranya
HU1323083201 7,7 9,9
HU100032324 6,2 6,5
HU9901001787 6,0 <3,0
HU12160692 4,3 3,4
HU9901004339 3,9 4,2
HU9901004016 3,7 4,
HU9901001310 3.3 <3,0
HU1011576101 <3,0 3,4
HU100032288 <3,0 3,3

5. TABLAZAT. Az alapité és nem-alapité 8sék széma az dllomdnyban

TABLE 5. The effective number of founders and non-founders in the total population, respectively

> Alapité sk Iétszama Nem alapité 8s6k o

e (f) lIétszama (f)) f.If. (%)
Teljes allomany 44 42 95,45
Referenciaallomany 39 36 92,31

6. TABLAZAT. A ciktajuh tenyészegyedei Iétszdmdnak és hatékony dllomdnyméretének (N_) évenkénti alakuldsa (2009-2014)

TABLE 6. The number of breeding rams and ewes, and the effective population size (N_) of Cikta breed by year (2009-2014)

- Kosok Anyak N, N, > Ne, :
Evek szama szama WRIGHT .(1923) FALCONER és MAcKAY GUTIERREZ és mtsai
szerint (1996) szerint (2009) szerint

2009 10 18 55 -283 42

2010 13 203 68 -10 50

20M 16 261 80 -23 88

2012 15 328 86 -44 64

2013 22 367 105 1520 55

2014 22 526 18 102 70

szbras - - 3,9 874,9 13,9
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7. TABLAZAT. A cikta fajta nemzedékkéze a négyféle szUl6-ivadék szarmazdsi Gt alapjan

TABLE 7. The lenght of generation interval of Cikta breed according to four paths

kapcsolatok Ivadékok széma i k5z6pértékének nibsja
Apa - fia 799 3,80° 0,056
Apa - lanya 823 3,85¢ 0,056
Anya - fia 754 4,26° 0,069
Anya - lanya 800 4,09° 0,065
Osszesen, atlagosan 3176 3,99 0,031

a, b, - az eltérd betlk statisztikailag igazolt eltérést jeleznek (p < 0,05)

A leghosszabb nemze- A leghosszabb nemzedékkozt a kost el8allitd anyak mutatjak (7 tdbldzat). Az
dékkézt a kost elédllitd egymast kovetd nemzedékek kozotti legrovidebb tdvolsdgot a tenyészkosok
anydk mutatjdk és kos utddai (3,80 év) kozott lehetett szdmitani. Az apa-utdéd és anya-utdd

Osszevont utak kozott kétmintas t-probaval statisztikailag igazolhaté eltérést
tapasztaltunk (p < 0,05). A fenti utakon belil, azonban, a baranyok ivara szerint
maéar nem taldltunk igazolt kilonbséget (p > 0,05).

MEGVITATAS

A ciktadllomany torzskdonyve masfél évtized alatt csaknem négyezer allat fel-
vételét rogzitette. A toézskdnyv — a szikségszer(l engedmények kovetkezté-
ben - ma még jelent8s hanyadban tartalmaz ismeretlen szarmazasu alapitd
Gsoket.

A torzskonyvet alapitd tenyészanyéak, csaladok szama jelentds, és remélhe-
tSleg a késSbbiekben nem fog csdkkenni. Nagyon fontos ezeket az adatokat a
tenyésztdk szamara is eljuttatni a csaladon bellli szelekcid elésegitése érde-
kében.

A pedigrételjesség vizsgalata soran a varhaté eredményt kaptuk, vagyis,
minél hosszabb a leszarmazas, annal kisebb fokl a pedigrételjesség. Mara ott
tartunk, hogy a legfiatalabb egyedek mar a 6. és 7. nemzedékhez tartoznak.

A teljes térzskényvi A teljes torzskonyvi allomany atlagos beltenyésztettsége nagyon kicsinek
allomany dtlagos belte- (1%), egylttal kedvez8nek tekinthetd. Nemzedékenként sem véaltozik szdmot-
nyésztettsége nagyon tev8en, mert a legalabb két 8si sorral biré egyedekbdl alld részpopulacid bel-
kicsinek (1%), egyuttal tenyésztettsége is csak 1 és 2% ko6zé volt becsulhetd. Ez az érték hasonld
kedvezének tekintheté a veszélyeztetett asztlriai (Spanyolorszag) xalda juhfajtara szamitott 1,46%-

hoz (9). A tobbi hazai éshonos juhfajtaban ennél kissé nagyobb a beltenyész-
tettségi mutatd atlaga: cigaja 2,6%, fehér magyar juh 2,9%, tejeld cigéja 3,3%,
fekete magyar juh 3,6% és gyimesi racka 4,3% (22).

Torekedni kell a tal kozeli rokonok parositasanak elkerulésére, hiszen eléfor-
dultak 37,5%-0s mértekben rokontenyésztett egyedek is. Ezeket a valtozatos-
sag fenntartasa érdekében nem szabad tenyészallatként meghagyni. A MJKSZ
parositasi programja minden tenyésztd szamara elérhetd, igénybe vétellk
indokolt (22).

A torzskonyvi allomany genetikai valtozatossaga a tényleges allomanymé-
retnél (3648) lényegesen kevesebb egyeddel adhaté meg (476 egyed felel8s a
teljes genetikai valtozatossagért). A létszamok kozotti kb. 1:8 ardanyl eltérés
jelentés génveszteségre utal, amire részben magyarazat lehet a nem leg-
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korultekintébben folytatott fenntartd szelekcid, a néha tagabb ivararany, a
kiindulasi kosvonalak és anyacsaldadok elvesztése a tovabbtenyésztés soran.

Az allomany genetikai valtozatossagahoz hozzajaruld Un. jelentdsebbnek
tarthatd 8sok szama tdbbnek, ellenben hozzajaruldsuk aranya kevésnek tart-
hatd. Vagyis, a kilenc apaéallat egyenkénti 3-10%-0s részesedése egyméshoz
képest kiegyenlitettnek, 6sszességlkben kedvezden kicsinek tekinthetd.

Az 1 tenyészkosra jutd 14 atlagos tenyészanya |étszama nagyon kedvezd,
ami szlk ivararanynak felel meg. A jovében is hasonld nagyszamu tenyész-
kos jelolt kivalasztasara szikséges ehhez az anyaklétszamhoz. Ez vagy kevés
(akarcsak egy) tenyészidényben vald hasznalatra, vagy tobb éven at tartd, de
nagyon korultekinté célparositasra kell, hogy korlatozédjon a tenyészallat-els-
allitas vonatkozasaban.

A nemzedékkdz a ciktaallomanyban atlagosan 4 év. Az apaallat-utdd rovi-
debb, az anyaallat-utdd hosszabb, statisztikailag igazolt kapcsolata a hagyo-
manyos fedeztetést és kilterjes tartast tikrozs helyzet. A kildnbség azonban
nem olyan nagy (kb. fél év), hogy a két sziil8i oldal hozzajaruldsa a kovetkezd
nemzedék képességeihez tllzottan ardanytalanna valhatna, feltéve a szUldk
hasonld, az atlagtdl nem kiugrdan eltéré genetikai képességeit.

Alloméanyszerkezeti feldolgozasunk igazolta a ciktatdrzskonyv Gjranyitasanak
elveit, kimutatta az igy létrejott nukleuszalloméany gazdag genetikai valtoza-
tossagat. Felhivta a figyelmet arra, hogy a megfeleld tenyésztési eljarasok-
kal (szelekcidoval és parositassal), valamint a populdciégenetikai paraméterek
rendszeres kiértékelésével tarthatd fenn és ellendrizhetd a ciktafajta valtoza-
tossaga.

A feldolgozas a MVH ,Genetikai er6forrasok megdrzése intézkedés keretében
a védett Gshonos és veszélyeztetett mezdgazdasagi allatfajtak megdrzése
(1547262485)" c. palyazat tamogatasaval valésult meg.
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