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OSSZEFOGLALAS

Aritka, régi allatfajtak fenntartasa soran elengedhetetlen a minél nagyobb gene-
tikai valtozatossag megdrzése. A szerzdk célja, a fajtaban elsdként, az dshonos
cigéja anyai genetikai hatterének mitokondrialis DNS- (mtDNS) szekvencia alap-
jan torténd elemzése és ezek génbanki 6sszevetése a csalddon bellli szelekcidra
alapozhatd fajtamegdrzési munka érdekében. A DNS-mintakat a torzskdonyvileg
igazolt legrégebbi csalddok leszarmazottaitol gydjtotték (két masik fajtavalto-
zattal kiegészitve Osszesen 81 allattél) 2014-ben. A mtDNS kontrollrégidja 98
helyen mutatott nukleotideltérést, ugyanakkor az egyedek kozotti eltérések csak
néhany nukleotidra korlatozédtak; tehat a cigaja anyai hattere genetikailag egy-
ségesnek tlnik. A genetikai informacié nagyban visszaigazolta a csaladok/nyajak
fajtatorténetbdl ismert eredetét. A mintak 94%-a a juh B haplocsoportjahoz tar-
tozott (42 esetben teljes egyezéssel a génbanki referenciaval: DQ852175.1), ami a
magyarorszagicigajanak az eurdpaijuhfajtakkal kozos anyai szarmazasat igazolja.
Az anyai oldal fokozottabb el6térbe allitasat az is indokolja, hogy a ndivar nagyobb
aranyban van jelen, mint a himivar, ill. hosszabb ideig marad tenyésztésben,
ezaltal nagyobb mértékben lehetnek a genetikai sokszinliség megvaldsitasanak
és fenntartasanak letéteményesei.
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A 18. szazad végén a finomabb gyapjltermékek iranti igény ndvekedése arra kész-
tette az erdélyi posztégyarakat, hogy kulféldrdl szerezzék be a jobb alapanyagot.
A déli varmegyék élelmes juhos gazdai ekkor vallalkoztak a kevertgyapjas racka
(curkdn) dllomanyai cigajaval vald lecserélésére. A cigaja valdjaban hdrmas hasz-
nositasld, amint a szakosodéas kezdetén mondtak rdla, a legértékesebb parlagi
juhunk. Elterjedésekor, a tejtermelés tekintetében csaknem a rackaval azonos
szinten volt, de a 20. szazad elejére mar mint a rackdnal jobban tejeld juhot tar-
tottak szamon, és leginkédbb az alfoldi kisparaszti gazdasdgokban vették hasznat.
A fajta a Il. vilaghaborUt kdvet8en teljesen kiszorult a koztenyésztésbdl. Néhany,
kislétszamban fenntartott Gn. génrezervnyaja ma allami segitséggel létezik.
Az 1. dbran a Bakonyban tartott nyaj anyajuhai és baranyaik lathatdk.

Hazankban az 1950-es évektdl indult meg a juh vércsoport- és biokémiai poli-
morf rendszereinek vizsgalata, amibe az &shonos fajtadkat is bevontak (8, 9).
E vizsgalatok célja a populaciora jellemz3 géngyakorisag megallapitasa, ill. azok
esetleges id8beli valtozasanak a kimutatasa volt.

A kilencvenes évek masodik felében megkezdddott a fehérje-polimorfizmu-
sok, mint példaul a RB-laktoglobulin (A, B és C allélek) és az aS1 kazein (2, 3) DNS-
alapU kimutatdsa PCR-RFLP technikéaval is.

Késdbb a cigajak hazai és tobb orszagra kiterjedd genetikai 6sszehasonlitd
vizsgalata indult meg tébb mikroszatellita alapjan, aminek eredményeirdl tobb
forumon is beszamoltak a kutaték (13, 14, 17, 18).

Az 8shonos allomanyokban nagy jelentdsége van a fajta/nyajspecifikus allél-
valtozatok megismerésének és fenntartasanak. Ennek érdekében a ritka allélt
hordozé egyedeket meg kell menteni, akar kedvezsltlenebb killemi, termelési
adottsagai vagy akar kedvezd&tlenebb priongenotipusuk mellett is (12).

A kutatdk a genetikai informacidé és valtozatossag leirdsan tilmenden igyekez-
tek a kivalasztott DNS-szakaszoknak mas tulajdonsagokkal (pl. a testtomeg-gya-
rapodassal [16]; a szaporodassal [10]; a tulizmoltsaggal [11]; a surldkdrral szembeni
ellendllé képességgel [26]; a tejtermeléssel [4]) vald kapcsolatat is megallapitani.

1. ABRA Cigaja anyajuh
és baranyai

FIGURE 1. Tsigai ewe and
her lambs
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A péarosujji patasok kozil eddig a szarvasmarhaban ANDERSON és mtsai (1) és a
juhban HIENDLEDER és mtsai (15) hataroztak meg a mitokondrialis DNS (mtDNS) tel-
jes szekvencidjat. A két faj kontrollrégidja, az ismétlddések kizarasaval 27,6 %-ban
kUlonbozik egymastdl. Az mtDNS csak a ndivarl egyedeken keresztil oroklédik,
masrészt az adott anyai vonal minden egyedében azonos informacidval talalhatd
meg, igy alkalmas az adott fajta anyai csalddjainak feltérképezésére.

A két 8 haplotipus (A és B) juhokban nagyobb fajon bellli eltérést mutatott,
mint szarvasmarhaban, ezért HIENDLEDER és mtsai (15) az O. aries 6sszetettebb
anyai hatterét, esetlegesen tobb helyen egyszerre torténd héaziasitasat feltéte-
lezték. Leirtak, hogy a B haplotipusban az mtDNS teljes hossza 16 616 nukleotid,
ebbdl 1180 nukleotid hossz(sagu a kontrollrégié (cr).

Az Ujabb vizsgalatok sordn Meabows és mtsai (20) méar 5 haplocsoportot kildni-
tettek el kdzel-keleti juhallomanyokban, ami még nagyobb genetikai valtozatos-
sagot igazol. TAPIO és mtsai (25) vizsgalata szerint a C haplocsoport a Kaukazusban
és a kozép-azsiai terlileten fordul el8, mig Eurdpa keleti, balkani részén ez teljesen
hianyzik. Amig Azsia nagy részében f6leg az A haplocsoport terjedt el, addig Euré-
paban inkadbb a B jellemzd vagy teljesen egyeduralkodd. FERENCAKovVIC és mtsai
(7) a horvatorszagi 8shonos juhfajtdkat és muflonokat haplotipizaltak. Az altaluk
vizsgalt allatok nagy része a kordabban megallapitott B haplocsoporthoz tartozott.

Feldolgozasunkat az mtDNS cr-szakaszanak szekvenciaelemzésére alapoztuk,
a hazai cigaja fajtavizsgalatat e tekintetben elséként végeztik el. Feltérképeztik
a nyajakon bellli és nyajak k6zotti genetikai kapcsolatokat haplotipusok szerint,
és a génbanki referencidkkal dsszevetve megallapitottuk a fajta haplocsoportba
tartozasat. Feldolgozasunk célja volt adatokat szolgaltatni egy korszer(, csala-
don bellli szelekcidra alapozott génmegdrzési munkahoz.

A mintavétel megtervezéséhez a Magyar Juh- és KecsketenyésztSk Szovetsége
rendelkezéslinkre bocsatotta az dshonos cigaja fajta torzskdnyvét. A torzs-
konyvileg igazolt legrégebbi anyai csalddok (7-9 nemzedék) nem rokon leszar-
mazottai képezték a vizsgalat bazisat: a Debreceni Egyetem allomaéanya a »,csokai
tipust” reprezentalta (DB, n = 36), az »,alfoldi tipus” jellemzéséhez a kardosk(ti
(Koréos-Maros Nemzeti Park, KM, n = 5), valamint a csanadpalotai (CS, n = 24)
nyajbol valogattunk egyedeket, a felvidéki szarmazasi hatter( nyajjal (BP, n = 6)
a »hegyi tipust” mintaztuk. Ezt egészitettlk ki a hazankban Gjélag megjelent
sargafejli cigaja szinvaltozat (SF, n = 5) és a tejel cigajafajta (TC, n = 5) véletlen-
szerlien kivalasztott képvisel8ivel. Osszesen 81 ndivarld allattdl vettiink EDTA-t
tartalmazd csovekbe vérmintat 2014 nyaran. A mintakat hltve szallitottuk, még
aznap lefagyasztottuk, és -20 °C-on taroltuk a tovabbi feldolgozasig.

Az alvadasban gatolt vérbdl a DNS-tisztitast SIGMA GenElute Blood Genomic
DNA Kittel végeztik. A kivant szakasz felsokszorositasa Applied Biosystem 2720
Thermal Cycler géppel tortént. A primereket Meabows és mtsai (19) lefrdsa sze-
rint hasznaltuk fel a vizsgalni kivant szakasz (1059 nukleotid) sokszorozasahoz:
CR-F 5’-AACTGCTTGACCGTACATAGTA-3' és CR-R 5-AGAAGGGTATAAAGCACCGCC-3'.
A reakcidelegyet steril fulke alatt allitottuk 6ssze: 2,5 ul dNTP, 2,5 ul puffer, 1,5
Wl MgCl,, 2 pl primer, 1 ul BSA, 0,4 yl Tag-polimeraz (Thermo Scientific), majd 25
ul-re egészitettlk ki tisztitott vizzel. A PCR-gépet az alabbiak szerint allitottuk
be: 6 ciklus 94 °C30s-54°C30s-72°C45s,6ciklus94°C30s-53°C30s-72°C
45 s, majd 18 ciklus 94 °C 30 s - 52 °C 30 s - 72 °C 45 s. A PCR-terméket SIGMA
GenElute PCR Clean-Up Kit-tel tisztitottuk, majd a mintak kétiranyl szekve-
naldsa kovetkezett. A kapott szekvencidkat MEGA6 (24) programmal elemeztik.
Megallapitottuk a teljes vizsgalati allomanyban a mutacidok szamat, valamint
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1. TABLAZAT.
A haplotipusok nydjankénti
eléforduldsa

TABLE 1. Prevalence of
haplotypes in the Tsigai
flocks

2. ABRA A csoportok
k6zotti dtlagos eltérés
dendrogramja

FIGURE 2. Dendrogram of
Tsigai flocks according to
the between group mean
distances

A vizsgalt szakaszon
98 helyen talaltak
nukleotideltérést a 81
vizsgadlt dllat esetében
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Haplotipusok szama Haplotipusok

gyakorisaga, %

KM 5 5 100
BP 6 6 100
cs 24 21 87,5
SF 5 4 80
TC 5 5 100
DB 36 30 83,3
Osszesen 81 65 80,2
KM
BP
cs
SF
TC
DB
0,002 0,004 0,006 0,008 0,010 0,012 0,014 0,016

atlagos nukleotideltérés

kiszamitottuk a csoporton bellli és csoportok kozotti atlagos nukleotideltérést.
A nyajak kozotti kapcsolat grafikus szemléltetéséhez a Statistica-program (23)
klaszteranalizisét hasznaltunk.

Az egyedi haplotipusok csoportba sorolas szempontjabél informativ mutacioit
figyelembe vevé median-joining network (5) segitségével 4brazoltuk a f& haplo-
tipusokat és azok kapcsolatat, valamint egymastdl vald tavolsagat; a haldzatot
PopART (22) programmal készitettlk el. A cigdja fajta haplocsoportba tartozasat
a kapott szekvencidinknak a génbanki referenciamintakkal vald dsszevetésével
allapitottuk meg.

EREDMENYEK

szakaszt kaptunk (AF010406; 15983-592 nukleotid; 15). Ezen a szakaszon 98 pozicio-
ban taladltunk nukleotideltérést az 6sszes vizsgalt allat (81 szekvencia) tekintetében.
A nukleotidcserék 47 esetben jelentek meg egyediliként. A nukleotidcserék nyajan-
ként kildnboz8é mértékben fordultak el (DB: 65, KM: 32, CS: 27, BP: 11, SF: 10, TC: 20).
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3. ABRA A teljes dllomdny haplotipusainak eloszldsa és egymdshoz valé viszonya (az informativ mutdciék alapjén)

FIGURE 3. Distribution and connection of the haplotypes in the total population (according to the informative sites)

@ Génbanki kontroll
@ DB
@ KM
< BP
®CS
o TC

() SF

A haplotipusok fajtavaltozatonkénti el6fordulasardl az 1. tdbldzat kozol ada-
tokat. A haplotipusok viszonylagos gyakorisagi értéke nagy, vagyis az egyedek
z6me 6nallé haplotipusd.

A csoporton (fajtavaltozaton) bellli atlagtél valé nukleotideltérések a kovet-
kez8k voltak: DB: 0,007; KM: 0,014, CS: 0,004, BP: 0,005, SF: 0,004, TC: 0,010. Ez
alapjan KM- és a TC- mintadk mutattdk a legnagyobb valtozatossagot, a legszi-
nesebb genetikai hatteret.

Az 2. abrdn mutatjuk be a nyajak kozotti eltérések mértékét, ami a két csoport
paronkénti nukleotideltéréseinek szamtani kdzepe. Az abrardl leolvashatd, hogy a
CS, a SF és a BP allomany szarmazasilag kozel all egymashoz. A TC és a DB nyajak
kozOott is nagyobb volt a genetikai azonossag, mint a KM nyaj vonatkozasaban.

Az egyedi haplotipusok informativ mutaciéi alapjan szemléltetjik a 3. dbrdn
a haplocsoportba sorolas eredményeit. A korok nagysaga a nyajat reprezentald
egyedek szamaval aranyos. A szinek a mintak szarmazasi helyét jeldlik. Az dssze-
kotd egyeneseken lathatd vonasok a két szekvencia kdzotti nukleotideltérések
szamat jelzik.

A feldolgozasunk a vizsgéalati mintak 93,8%-anak a B haplocsoportba valé tar-
tozasat mutatta ki, ebbdl 42 allat a B haplocsoport génbanki referenciaszekven-
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A vizsgdlt mintak
93,8%-a a B haplo-
csoportba tartozott

A kontrollrégidéban talalt
nukleotideltérések
jelentés szama (98)

a vizsgdlati dllomény
diverzitdsardl tanuskodik

A vizsgalati minta nagy
része a juh B haplocso-
portjat jelenitette

meg, ami a hazai
allomanyok eurdépai
juhokkal k6zés anyai
hatterét bizonyitja

A ritka, 6shonos fajtdk
genetikai vdltozatossa-
gdnak megébrzésében
fontos szerephez jut az
mtDNS variabilitGsdanak
figyelembevétele
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cidval (DQ852175.1) teljes egyezést mutatott. Ot olyan allatot (6,2%; 2 DB, 2 TC, 1
SF) talaltunk, amelyeket az A haplocsoporthoz (DQ852101.1) tartozénak itéltiink.
Egy allat (CS) 4 nukleotidban kiildnb6z6tt mind a B, mind az A haplocsoporttél.

A 81 mintaallat 12 f6 haplotipust jelenitett meg. Az abra kdzepén lathatd leg-
nagyobb kor a leggyakoribb, egyben a génbanki B haplotipust abrazolja, ahova
az allomany 51,9%-a tartozik.

El6fordult, hogy azonos haplotipust eltéré nyajakbdl szarmazé egyedek képvi-
seltek. Erre példa a DB (csdkai) és a CS (alfoldi) egyedek esete. Emellett talaltunk
olyan haplotipusokat, amelyeket kizardlag egy nyajba tartozé allat(ok) alkottak.

MEGVITATAS

A kontrollrégiéban talalt nukleotideltérések jelentés szama (98) a vizsgalati allo-
many diverzitasardl tanlskodik. Ugyanez igaz az egyes nyajakra is, kilondsen a
nemzeti park nyajara. A tejels cigajakban is tapasztalt nagyobb atlagos nukleotidel-
térés szintén a valtozatos genetikai hatteret tikrozi. A DB- és a TC-mintak kozotti
genetikai hasonlésag (az ismert [ényeges mai fenotipusos kildnbségek ellenére) a
két cigajavaltozat egymashoz kozeli, vajdasagi foldrajzi eredetére vezethetd vissza:
a csOkai és a zombori tipus leszarmazottai. Ugyanakkor a nyajak és az egyedek
kozotti eltérések csak néhany nukleotidra korlatozodnak. Ebbdl arra kdvetkeztetink,
hogy a vizsgalatba vont egyedek anyai hattere nem tlinik egymastdl tavolinak.

A vizsgalati minta nagy része a juh B haplocsoportjat jelenitette meg, az A
haplocsoport tagjai nyomokban fordultak el8. Ez az eredmény a magyarorszagi
cigajanak az eurdpai juhokkal k6zos anyai hatterét kell, hogy igazolja. Az A hap-
lotipus a hazai cigajakba Azsiabdl kerllhetett be. A cigajaval rokon térékorszagi
kivircik fajtadban az uralkodé B haplotipus mellett az A haplotipus helyett a C
haplotipus jelenlétét mutattak ki (6).

Az mtDNS cr alapjan kapott eredményeink részben eltérnek a korabbi bio-
kémiai és mikroszatellita-polimorfizmusok vizsgalataval kapott eredményektdl.
Ennek magyarazata az, hogy a citoplazmaéas 6roklGdés kovetkeztében a mai allo-
manyok anyai és apai hattere kisebb-nagyobb mértékben eltérd lehet. Elkép-
zelhetd, hogy a nyajak sajatossagai inkabb az - esetleg masik fajtabdl szarmazéd
- apaallatokra vezethet8k vissza. A nyajak kdzotti kilonbségekért nyilvanvaldan

a fellépd mutéacid, ill. a tenyészkivalasztas is felelds.
Szikségesnek itéljuk azokat a vizsgalatokat, amelyek tébb hazai 6shonos juhfajta
bevonasaval igyekeznek az anyai oldal genetikai hatterét feltérképezni, ill. kiterjesz-

teni a vizsgalatokat az mtDNS maés, példaul a citokrém b enzimet kdédold szakaszara.

A ritka, 6shonos fajtak genetikai valtozatossaganak megdrzésében fontos sze-
rephez jut az mtDNS variabilitasanak figyelembevétele. Az anyai oldal fokozot-
tabb el6térbe allitdsat az is indokolja, hogy a ndivar nagyobb aranyban van jelen,
mint a himivar, ill. hosszabb ideig marad tenyésztésben, ezaltal nagyobb mér-
tékben lehetnek a genetikai sokszinlség megvaldsitdsanak és fenntartasanak
letéteményesei. Az mtDNS valtozatossaganak a felmérésével a hatékonyabb,
csaladon bellli szelekciéval megvaldsitandd fajtafenntartd tenyésztéshez is
szeretnénk tdmpontokat adni. A génmegdrzési munkaban célszer( figyelembe
venni az anyai csaladokat, kllénos figyelmet forditva az 8si csaladok egyedeinek
megdrzésére.

KOSZONETNYILVANITAS

Kdszonetinket szeretnénk kifejezni minden juhtarténak a mintavétel lehetévé téte-
|éért, és KEINDL AGNESnek a laboratériumi munkakban nydjtott segitségéért. A vizsga-
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latok a SZIE AOTK Kutatdkari Palyazat (KKUK-15269) és a MVH ,Genetikai eréforrasok
megdrzése intézkedés keretében a védett Gshonos és veszélyeztetett mez&gazda-
sagi allatfajtdk megdrzése (1547262485)" c. palyazat tamogatasaval valésultak meg.
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