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OSSZEFOGLALAS

A sargafejl berke juh egyik valtozataként nyilvantartott kecskeméti sargapofaji
vagy homoki juhrdl a mai napig nagyon kevés tudomasunk van. A f6ként a dél-ma-
gyarorszagi régiéban eldforduld populéaciot a kihalas veszélye fenyegeti. Ebben a
vizsgalatban a szerz6k két gazdasagbdl 40 egyed mtDNS kontrollrégidjanak szek-
venciajat hataroztak meg és elemezték GenBank-i és mas dshonos magyar fajtak
CR-szekvenciaival torténd dsszehasonlitas mellett. Megallapitottak, hogy a homoki
juh sok hasonlésagot mutat méas 6shonos magyar fajtakkal, ami k6zos anyai erede-
tiket bizonyitja. Csekély mértékben eléfordult a belsd-azsiai juhoktdl eredeztethetd
C haplocsoport is, ami a homoki juh 0sszetett anyai szarmazasat mutatja.

SUMMARY

Background: On the Yellow-faced sheep of Kecskemét or Sand-sheep known
as a variant of Yellow-faced Berke sheep very little research has been under-
taken to date, and the small population, which is mainly found in the southern
region of Hungary, is at risk of extinction.

Objectives: In this study blood samples from Yellow-faced sheep of Kecskemét
were selected for Control Region (CR) sequencing and subsequent analysis.
These were compared with CR data available from GenBank resources and other
indigenous Hungarian breeds in order to compare and contrast the differences
and similarities between these.

Materials and Methods: A total of 40 individuals from two flocks in the South
of Hungary were sampled in 2020. Investigations were performed based on the
total number of sites (1174 bps) of the CR.

Results and Discussion: It was revealed that the relative genetic diversity
within the Yellow-faced sheep of Kecskemét (haplotype and nucleotide diver-
sity 0.950 and 0.01635, respectively), in comparison to other indigenous breeds,
albeit from a limited population, cannot be deemed a narrow genetic pool. The
values of the Tajima D test, Fu's Fs statistic, Fu & Li’s D*- and F* tests were
found to be non-significant (in each case p > 0.10). Statistical evaluation does
not indicate a lack of alleles. This study demonstrated three haplogroups within
the Yellow-faced sheep of Kecskemét population — A, B and C. Haplogroup B
was the most prevalent, which is typical for European sheep breeds, given an
understanding about their arrival into Europe from the Near East. Haplogroup
A was found to a minor frequency. To date, haplogroup C, which is typically
demonstrated in sheep from the Central Asia, had only been discovered in one
native Hungarian breed: the Cikta, however its presence was also discovered in
the Sand-sheep. The examination of the haplogroups seems to confirm the fact
that the sheep came to Hungary not only from Asia Minor, but also from the
interior of Asia in the past.
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A kecskeméti sargafejl juh nem onalléan elismert fajta, jelenleg a sargafejd A kecskeméti sdrgafejl
berke (sargafejli cigaja) fajta torzskdnyvébe vehetd fel és ebben tartjak nyilvan a juh nem énalléan
kovasznai juhhal egyUtt. E k6z0s hivatalos torzskonyv ma a Nemzeti Biodiverzi- elismert fajta, jelenleg
tas- és Génmegdrzési Kézpont Haszonallat-génmegdrzési Intézetének és még a sdrgafejli berke

négy magan tenyészetnek gydjti a tenyésztési és termelési adatait 6sszesen 80 (sargafejli cigdja) fajta
anya, ugyanennyi jerke és 12 mindsitett kos egyedrdl. térzskényvébe veheté fel

Hazank terlletére a cigdja juh a 18. szazad végén (1792) keriilt el8szor [1]. A hazai
posztdogyarak igénye és Brassé viragzd gyapjlkereskedelme arra 6sztondzte az
erdélyi varmegyék gazdait, hogy durva gyapjas curkan allomanyaikat lecseréljék
a finomabb (bar 31-42 mikronos, ,crossbred”) gyapjit termeld cigéjara [2]. SzEnT-
KIRALYI (1885) volt az, aki els8ként és helyreigazitban leszogezte, hogy a cigaja
juhok bundajat csupa gyapjlszalak alkotjak; a cigaja tehat nem kevertgyapjas,
ahogy azt korabban sokan tévesen allitottak [3].

ScHaNDL (1941) szerint ,a cigdja fajtdban élesen kériilhatdrolt alfajtdkat és tdj-
fajtdkat nem szoktak megkilénbéztetni. Mindazondltal megdllapithatd, hogy a rég
tapldlé ereje ... érezteti hatdsat” [4]. A cigajavaltozatok |éte és eltérd szarmazasa
tudatosult a fajtaval késébb foglalkozdkban is [5-10].

A szinvaltozatokat a A szinvaltozatokat a bunda és a rovid sz4rok szinezete alapjan kilonithetjik
bunda és a révid sz6rék el. A fehérgyapjas cigajak kozt a fej és a labak szine szerint megkllonbdztettek
szinezete alapjén fekete, s6tétbarna, vildgosbarna, sargasvoros, fehér és tarka (pettyes) fejl és
lehet elkiiléniteni labu egyedeket. A pettyek gyakoribbak voltak a labon, mint a fejen. A torténelem

soran a fehérgyapjas, egylttal a hegyi tipusba tartozé cigajanak két alapvetd
szinvaltozata terjedt el az erdélyi részeken. Az egyik a tejeskavé barna arcl és
labl, kistestd, Ugynevezett kovasznai cigaja (romanul rugine, rozsdas). Ennek a
valtozatnak az elsd, legklasszikusabb és mar-mar sarga egyedei a hétfalusi ciga-
jak voltak. Kés8bb, HAMMOND és mtsai (1961) is emlitést tesznek a vorhenyes fejd,
de fehér, ill. tarka bundaju és a teljesen fekete romaniai cigajakrél [11]. Az utébbi
évtizedben bekerilt hazankba a Kovaszna és Hargita megyékben honos sargafejd
(vorospofajd) szinvaltozata a cigdjanak. Ezeket 2016-t6l sargafejli berke néven
onalld fajtaként kezeli a Magyar Juh- és Kecsketenyésztd Szovetség.

A masik, SZENTKIRALYI (1923) egységesits céll javaslatara a teljesen fekete fejl
és labu valtozat [12]. Ez utdbbi terjedt el mas magyar torténelmi terileteken: a
Felvidéken, a Délvidéken, az Alfoldén és mutatéban a Dunantilon. A Délvidéken
tovabbi tobb alvaltozat kllondlt el. Az inkdbb harmas hasznositasd, de hisosabb
csékai, a tejeld zombori (100 liter feletti tejtermeléssel), valamint a mar kihalt,
az erdélyire leginkabb emlékeztetd 8si valtozat az arpatarléi (rumska cigaja) [13]
és a nagytestd, szintén jol tejeld doroszldi cigaja volt [14]. Mindegyikik feje és
laba csokoladébarna vagy fekete, bundaja fehér. A mai Magyarorszag teriletén
szarmazas szerint két alvaltozatot érdemes megkilonboztetni: az egyik a csokai
valtozattal legnagyobb hasonldésagot mutaté alféldi, a masik a Felvidékrél harom
évtizede Jakotpusztara bekerllt hegyi. Ezek szinezetlikben szinte kivétel nélkil
fehér bundajlak és sotétbarna, vagy fekete fejliek és ldblak.

A cigaja fajta korabbi értékelésekor nem sikerilt bizonyitani, hogy a fej és

A cigdja fajta korabbi labak szine bizonyos gazdasagi haszonnal 6sszefliggene. A tenyészt8k nagyobb
értékelésekor nem része a fényes fekete feji (és 1ab0) egyedeket becslilte a legtdbbre. A csangd
sikerlilt bizonyitani, és dobrudzsai cigaja tenyésztlk szerint a barna- és vorosfejliek jobb tejeldk.
hogy a fej és labak szine P&czos (1934) tanulmanya szerint a fej szine és a nyirésuly, valamint a tejmeny-
bizonyos gazdasagi nyiség kézt szamottevs 6sszefliggés nincs [15]. & a két vilaghabor( kozott, a
haszonnal ésszefliggene fej és labvégek rovid sz8rének szinét alapul véve a délvidéki eredetl Kisszallasi

Uradalom Rt. nyajaban az anyak 46%-3at csokibarnanak, 33%-4t fényes feketé-
nek, 12%-4t barnanak hékaval és 9%-at vorhenyesnek (sarganak) talalta. Tehat,
sarga fejl és |abl egyedeket a cigaja nyadjakban rendszeresen eléfordultak. Ez
a szinezet ma is kihasad, aminek fenntartadsara jobban oda kellene figyelnlink.



A kecskeméti sargafejl
az egész Duna-Tisza
kézén ismert és
tenyésztett juh volt

Az igazi sdarga birka
testének valamely
részén egy fekete
folt talalhato

1. ABRA. Kecskeméti sdrgafejii kos Bacsé-tanydn, 2021

FIGURE 1. Breeding ram of Yellow-faced sheep of Kecskemét

on Bacso farm, 2021

A szerz6k a kecskeméti
sdrgafejl juh genetikai
vdltozatossdagat és
haplotipusdivrzitdsat
tartak fel
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Tudjuk, hogy a Duna-Tisza kozotti terlletet a Délvidékrdl beszivargott ciga-
jak népesitették be, s lettek nemcsak az uradalmak, de a kisebb gazdasagok
hasznos allatai.

A homoki juhként is nevezett kecskeméti sargafejli (vagy sargapofajld birka,
sarga birka, magyar sarga, szegedi sarga, bugaci sarga) az egész Duna-Tisza
kd6zén ismert és tenyésztett juh volt, de ez az utdbbi évtizedekben mar szinte
csak a Kecskemét kdrnyéki homokos pusztakon lelhetd fel. A mai teljes allo-
manyuk 8 tenyészetben 850 koruli 1étszamra tehetd.

Szarvatlan egyedei egydntetli sargasbarna (rozsdabarna) szinezetl fejjel
és labakkal jellemezhet8k. Boruk festenyzett, kormuk palaszirke, acélos és
kemény. Szemuk élénk, tégylUk jolI fejlett, fuleik kifejezetten hosszUak, ami
szintén a tejtermelésre torténd szelekcidjukkal hozhatd kapcsolatba. A nyak
altalaban rancmentes, bar eléfordul kisebb fok( lebernyeg, ami lehet, hogy
egykori meriné hatds eredménye (1. dbra). Csontozatuk erés, hasuk terjedelmes
[16]. Bundajuk fehér, furtds szerkezetd, el6fordul a tlzdeltség is. Bundajuk a
nyakat és torzset fedi, néha a homlokra is raterjed a gyapjd, ahol fehér folt-
ként mutatkozik (r6zsds homlok). A barédnyaik tobbségének szine a sziletéskor
barna, sotétbarna (borjl- vagy kutyasz8r{), de az id8 mulasaval mindegyikik
kifehéredik. A kecskeméti juhaszok csak azt tartottdk igazi sarga birkanak, ame-
lyiken a test valamely részén egy fekete folt taldlhatd (2. dbra). Erre manapséag
is nagy hangsulyt fektetnek.

2. ABRA. Kecskeméti sdrgafeji bardny folttal a lapockatdjékon

FIGURE 2. Lamb of Yellow-faced sheep of Kecskemét with a
spot on the shoulder

A vizsgalatunk célja a kecskeméti sargafejl juh anyai hatterének, maternalis
genetikai valtozatossaganak jellemzése. Ehhez a mitokondridlis genom (mtDNS)
kontrollrégiéjanak (control region, CR) nukleotidszekvenciajat hasznaljuk fel.
FeltételezzUk, hogy mint zarvanytenyészet, a régmultbdl fennmaradd sajatos
genetikai mintazattal szolgalhat. Az eredményeinkkel hozza szeretnénk jarulni
a tajfajta haplotipusainak (csalddjainak) genetikai azonositasahoz és ezek sike-
res fenntartasahoz. A kontrollrégié fontos filogenetikai informéacidkat is hordoz,
igy masik célunk a fajtavaltozat elhelyezése a génbanki kontrollszekvenciak
és az eddig vizsgalt hazai dshonos fajtak szekvenciai altal alkotott rokonsagi
halézatban.
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A KECSKEMETI SARGAFE)U JUH FILOGENETIKAI HATTERENEK ES
HAPLOTIPUS-DIVERZITASANAK FELTARASA

ANYAG ES MODSZER

AZ ALLOMANY ES MINTAVETEL BEMUTATASA

2020. februar 18-an HecepUs LAszLO kunbaracsi (Bacsé-tanya), majd marcius 10-én
NEMET MIHALY szentesi (Bokros-tanya) allomanyaban 6sszesen 36 ndivarl és 4
himivard tenyészallattél gydjtottink bioldgiai mintat. Ez a nyilvantartott allo-
méany 50%-0s mintézési lefedettségét jelenti. E két mintazott nyaj ugyanabbdl
a magtenyészetbdl vasarolta egyedeit. A kosok, noha a mitokondridlis genomot
nem 6rokitik tovabb, mintaikkal az anyai hattér és a fajtavaltozat diverzitasanak
felmérésére alkalmasak.

A vérmintakat a vena jugularisbdl vettik EDTA-s vérvételi csovekbe, majd az
alvadasban gatolt vért Eppendorf-csdvekbe attdltve -20 °C-on még aznap lefa-
gyasztottuk. A vérmintakat a fertéz8 betegségek (pl. brucellézis) kimutatasara
szolgald rutin allatorvosi eljarasok részeként vettlk a kivalasztott allatoktol. Ezen
altalanos klinikai allatorvosi eljarasok soran nyert mintak tovabbi kutatasi céll
felhasznélasa az 1998. évi XXVIII. torvény és a 40/2013. szamul kormanyrendelet
értelmében nem mindsul allatkisérletnek, igy etikai engedély beszerzése nem
volt szikséges.

DNS-TISZTITAS, A MITOKONDRIALIS KONTROLLREGI® AMPLIFIKALASA

A DNS-t a GenElute Blood Genomic DNS-kit (Sigma-Aldrich, St. Louis, MO, USA)
segitségével nyertlk ki és tisztitottuk, a gyartd utasitdsai szerint. Az extrahalt
DNS mindségi és szemikvalitativ meghatarozasara 1,5%-0s agardz gélt hasznal-
tunk GelRedTM Nucleic Acid Gel Stain-nel (Biotium, Fremont, CA, USA) interkalalo
festékkel. A tisztitott mintakat 4 °C-on taroltuk a tovabbi elemzésig. A mintak
kontrollrégié-szakaszanak PCR- (polymerase chain reaction) sokszorositasahoz 25
UL PCR-reakcidelegyet készitettlink, amely a kdvetkezd 6sszetevbket tartalmazta:
5uL DreamTag™ Green PCR Master Mix-et (ThermoFisher Scientific, Waltham, MA,
USA), 1-1 ul forward és reverse primereket (10 yM), 1 4l BSA (20 mg/ml), tovabbi
5-10 ng DNS-templatot, végll az egészet 25 pl-re kiegészitettik PCR-mindségl
vizzel. Két, kordbban leirt primerpart hasznaltunk két kilon reakcidban a vizsga-
landé szegmens sokszorositasara [17, 18].

A DNS-szekvencia amplifikalasara a programozhatd, Thermal Cycler 2720-tipusu
PCR-berendezést (Applied Biosystem, Waltham, MA, USA) hasznaltunk. A PCR-ter-
mékeket SIGMA GenElute™ PCR Clean Up Kit-tel (Sigma-Aldrich, St. Louis, MO,
USA) tisztitottuk, a protokoll eléirasat betartva.

SZEKVENCIAMEGHATAROZAS

A szekvenalasi reakcidhoz, egy BigDye® Terminator 3.1-es verziéji Cycle Sequ-
encing Kit-et (ThermoFisher Scientific, Waltham, MA, USA) hasznaltunk a gyarté
altal javasolt mddon. A szekvenciak detektalasara az ABI Prism 3130XL tipusU
Genetic Analyzer-t (Applied Biosystems, ThermoFisher Scientific, Waltham, MA,
USA) hasznaltuk, a gyarté Gtmutatdsai szerint. A szekvenciaadatokat a Sequencing
Analysis Software 5.1 (Applied Biosystems, ThermoFisher Scientific, Waltham, MA,
USA) segitségével elemeztlk ki, és ezt kdvetSen a SequencherTM 4.1.2 szoftverrel
(Gene Codes Corp, Ann Arbour, Ml, USA) igazitottuk.

SZEKVENCIAK ERTEKELESE
A mutacidk kiértékelését a Fu és Li altal fejlesztett teszttel végeztik el [19], majd
populaciégenetikai értékelési mddszerként a TAjIMA altal javasolt D-tesztet [20]
alkalmaztuk a kimutatott mutaciok elemzésére.

A teljes vizsgalati minta polimorf bazishelyeinek szamat a DNAsp 6.0-s szoftver
segitségével hataroztuk meg, majd kiszamitottuk az Gzemen bellli és Uzemek
kozotti atlagos nukleotidkllonbséget [21].
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MAGYAR ALLATORVOSOK LAPJA | 2023. JANUAR

JUKES és CANTOR mdbdszerével hataroztuk meg a bazishelyettesitések szekven-
ciakon bellli korrigalt szamat [22].

Network 10.2.00 szoftver segitségével (fluxus-engineering.com) abrazoltuk a
haplotipusok megoszlasat [23].

A mintak haplocsoportokba rendezését a GenBank-i referenciamintak alapjan
végeztik (A-HM236174, B-HM236176, C-HM236178, D-HM236180, E-HM?236182 [24];
0. musimon Muflon HM236184, O. vignei Urial HM236186 [25]). Tovabba, az eddig
altalunk tipizalt hazai 8shonos juhfajtak (cikta, cigaja és alfoldi suta racka) min-
taibdl is valasztottunk egy-egy gyakori reprezentans haplotipus szekvenciat hap-
locsoportonként. A cikta mintak kozil az A, B és C haplocsoportbdl [26]. A cigaja
és az alfoldi suta racka mintai kozll egyet-egyet az A- és egyet-egyet pedig a B
haplocsoportbdl [27, 28].

EREDMENYEK

Az illesztett CR-szekvencidk hossza 1183 bp volt. Az illesztés soran, 9 bazishelyen
elvesztek adatok, igy ezeket a gap-eket nem szamitva 6sszesen 1174 bazispar
alapjan értékeltlik az mtDNS kontrollrégidjat.

A teljes vizsgalati minta CR-régidjaban a monomorf bazishelyek szama 1061,
mig a polimorf bazishelyeké 113 volt 115 mutéaciéval. Utébbi esetében 25 helyen
szimpla és 88 helyen parszimon mutacié volt (2 harom mutans valtozattal).

A vizsgalt homoki juh allomanyban a nukleotiddiverzitas (w) atlaga 16,35 x 1073,
szorasa (SD) 2,31 x 1073, A nukleotiddiverzitas Jukes és KANTOR szerint korrigalt
értéke w(JC) 16,63 x 1073,

A haplotipusdiverzitas (Hd) értéke 0,950, varianciaja 0,28 x 1073, szérasa 17 x 1073,

A paronkénti atlagos nukleotideltérés (k) 19,192. Mégis, az allomany nagyobb
részében 10 korul, a maradékban 40 korlUl alakul a nukleotideltérés (3. dbra).

Gyakorisdg
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Pdronkénti nukleotid eltérések szama

A szaggatott vonal a varhatd eloszlast jeldli allandd allomanyméret esetén; ennek
lefutdsa mérsékelt. A folytonos vonallal 6sszekdtott pontok bimodalis megfigyelt
eloszlast tukroznek. A kilonallé cslcsok azt mutatjak, hogy a haplotipusok két
uralkodé csoportja 1étezik, amely a homoki juh idében viszonylag allandé popu-
lacioméretével all dsszefliggésben.
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Az atlagos nukleotideltérések szama a populacidk kézott 16,990 volt. Az lzemek
k6zotti helyenkénti nukleotidcserék atlagos szama (ny) 14,47 x 1073, a populaciék
k6zotti helyenkénti nettd nukleotidcserék szama (Da) pedig 0,80 x 1073volt.

A Tdblazat a két mintavételezett populacié kozotti DNS-eltérésre vonatkozik.
A nagyobb egyedszamu Bokros telepen tobb mutacid tortént. Itt az atlagos
nukleotideltérések szdma (k) és a nukleotiddiverzitds (w) nagyobb volt, mint a
Bacsd farm egyedeinél (21,611 szemben 10,489 és 18,41 x 1072 szemben 8,93 x 1073).
A populacidk kdzott 26 k6zds mutéacié akadt.

TABLAZAT. A homoki juh tenyészetek k6zotti DNS-eltérése

TABLE. DNA divergence between the two farms

Mutaté Kunbaracs Szentes
(Bacsé-tanya) (Bokros-tanya)
Szekvencidk szama 10 30
Polimorf bazishelyek szama 30 109
Mutacidk teljes szama 30 111
Nukleotideltérések atlagos szama, (k) 10,489 21,611
Nukleotiddiverzitas, (o) 8,93 x 10 18,41 x 1073
K6z6s mutacidk szama 26

A teljes vizsgéalati mintan elvégzett Fu és LI D* és F* tesztjei 53,62 x 1073 (p >
0,10) és -0,41194 (p > 0,10) nem adtak szignifikdns eredményt. Hasonldan, a Fu-féle
Fs-statisztika értéke 0,806 sem adddott szignifikdnsnak (p = 0,029), akarcsak a
TaJIMA D-teszt eredménye -1,06609 (p > 0,10).

A mintak mtDNS-ének A homoki juh egyedeinek haplocsoport-, és haplotipus-eloszlasat a Median-

CR-régidja alapjan Joining- (M)) eljarassal készUlt 4. dbra mutatja. A mintak mtDNS-ének CR-régidja

3 haplocsoportban alapjan 3 haplocsoportban 6sszesen 21 haplotipus talalhaté. Azonositottuk az A,

osszesen 21 a B és a Chaplocsoportot. Az A haplocsoportba 1 haplotipus, a B haplocsoportba
haplotipus talalhaté 19 haplotipus, mig a C haplocsoportba 1 haplotipus tartozik.

A 4. dbra feltarja a homoki juh egyedeinek taxondmiai elhelyezkedését egy-
mashoz és a kontrollként felhasznalt egyedekhez (a GenBank-bdl letdltott hap-
locsoportok és mas hazai §shonos juhfajtak eredményeihez) viszonyitva. A juhok
kordbban meghatarozott B haplocsoportjaval mutat a homoki juh 34 egyede
(mindkét Gzemben) kdzeli rokonsédgot. Ebbe a haplocsoportba tartozik a muflon is.
Lathatd, hogy a cikta, a cigaja és a suta racka 6shonos fajtak szintén felmutatnak
olyan egyedeket, amelyek ebben a haplocsoportban vannak. 4 egyed (mindkét
lizemben) az ettdl genetikailag jelent&sen tavol all6 A haplocsoportba tartozik.
Sikerllt a homoki juhban a C haplocsoportot kimutatni 2 egyeddel (csak Bok-
ros-tanyan). A C eddig a hazai juhaink kozil csak a ciktdban kerllt meghatarozasra.
Nem sikerllt azonban a homoki juhban az E és D haplocsoportot kimutatni. Az
outgroup-ként bevont urial és argali, mint a hazi juh tavoli rokonai egyértelmien
elkilontinek valamennyitdl.
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4. ABRA. A homoki juhok ésszetétele CR haplotipus és haplocsoport szerint

Az abran az Argali, Urial, Mouflon és az 6t Genbank-i haplocsoport (A-HM236174,
B-HM236176, C-HM236178, D-HM236180, E-HM236182 [24]; O. musimon Mouflon
HM236184, O. ammon Argali HM236188, O. vignei Urial HM236186 [25]) elhelyezkedése is
lathatd, valamint a cigdja, cikta [26, 27] és suta racka [28] leggyakoribb haplotipusai.

A korok mérete aranyos a haplotipusonként megfigyelt egyedek szamaval

FIGURE 4. The composition of the Sand-sheep according to CR haplotype and haplogroup
The figure also shows the location of Argali, Urial, Mouflon and the five Genebank
haplogroups (A-HM236174, B-HM236176, C-HM236178, D-HM?236180, E-HM236182 [24];
O. musimon Mouflon HM236184, O. ammon Argali HM236188, O. vignei Urial HM236186
[25], as well as the most common haplotypes of Tsigai, Cikta [26, 27] and Polled Racka
[28]. The size of the circles is in proportion to the number of individuals observed per
haplotype

MEGVITATAS ES JAVASLATOK

E vizsgalattal els6ként valdsitottuk meg az anyai hattér CR alapjan torténd azo-
nositasat a homoki juhokban. Az értékelt 40 egyed két tenyészetbdl szarmazott,
és viszonylag sok, 115 mutéacidot mutattunk ki. Megallapitottuk tovabba, hogy a két
tenyészet dllomanya eltér egymastdl, hiszen minddssze 26 mutaciéon osztoznak.
Fajta-6sszehasonlitdsképpen a magyar 8shonos cigajaban (n = 130), ciktadban
(n = 69) és alfoldi suta rackdban (n = 29) a mutans helyek szdma a kdvetkez8kép-
pen alakult: 162, 108 [26, 27] és 69 [28]. A homoki juhban a haplotipusok szama 21
volt és a haplotipusdiverzitas (Hd) a 0,950 értéket vette fel. Mig ezek a mutatok
az emlitett harom magyar fajtaban 66 és 0,973, 29 és 0,961, ill. 11 és 0,783 voltak.
A homoki juhban a nukleotiddiverzitasra (@) 0,01635 és a nukleotideltérések atlagos
szamara (k) 19,192 volt a jellemzd. Kisebb értékek kertiltek megallapitésra a cigdja-
ban (0,01184 és 13,675) és a suta rackaban (0,01291 és 15,1589) [27, 28]. Ugyanakkor,
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a cikta ezeknél nagyobb értékeket mutatott (0,01856 és 21,267) [26]. Az eredmé-
nyek alapjan megallapithatd, hogy a homoki juhok kell8 anyai mitokondrialis (CR)
genetikai diverzitast, ugyanakkor idében viszonylag allandé populaciéméretet
mutatnak a tobbi védett Gshonos juh helyzetét is figyelembe véve. Amennyiben
a paronkénti nukleotideltérések unimodalis lefutdsd eloszldsgorbét adnanak, az
azt jelezné, hogy az alloméany a kézelmdultban demogréafiai expanzidén, idegen
egyedekkel tortént hirtelen bévilésen ment keresztul.

Annak ellenére, hogy a fajta az elmult évtizedekben dnmagéaban tenyésztett
populacioként szaporodott, nem tekinthetd szlik genetikai allomanylnak a mole-
kularis mikroevollcié vonatkozasaban sem. A TAJiIMA D-teszt, a Fu-féle Fs-statisz-
tika, a Fu és Li-féle D*- és F*-teszt értékei nem voltak szignifikdnsak (mindegyik
esetben p > 0,10). Statisztikai értékelésiink nem utal allélhidnyra, és nem utal a
populacié térténetében eléforduld genetikai diverzitas sz(ikilésére sem. Altalanos-
sagban a kis nukleotiddiverzitasi (w < 0,5) és a nagy haplotipus-diverzitas értékek
(Hd > 0,5) egy viszonylag kis populdciéméretbdl kiinduld, de gyors ndvekedést
mutatdé populacié Un. expanzid utani allapotara utalhatnak, de ezt statisztikai
feldolgozasunk nem er@siti meg [24, 29]. A homoki juhban megallapitott genetikai
egyensllyi helyzetbdl arra kovetkeztethetlnk, hogy ezek az allatok nem a&llnak
szoros rokonsagban az anyai szarmazasuk szerint. A fenti tesztek szignifikans
negativ értékei az allélszdm megnovekedésének bizonyitékai lennének, ami egy
kozelmultbeli idegen egyedekkel gazdagodd populacié-novekedést jelezne. Mig
a szignifikans pozitiv értékek egy kézelmuiltbeli palacknyak-hatasra, genetikai
beszlikilésre utalnanak. Vizsgalatunk sordan harom haplocsoportot (A, B és C)
kilonitettink el. A homoki juh példanyai k6zott a B haplocsoport a leggyakoribb
(34, 85%). Ez a haplocsoport jellemzd a Kdzel-Keleten haziasitott eurépai juhokra,
ennek megfeleléen a tdbbi magyar 8shonos juhra is (cigajaban 97%, ciktaban 81%
és a suta rackadban 86%). A Balkan-félsziget szomszédos orszagaiban végzett
vizsgalatok ramutattak arra, hogy a kelet-adriai juhfajtak [30] és a romaniai fajtak
(turcana, cigdja és fekete fejl ruda) [31] eredete egydntetlien B haplocsoportl
anyakra vall. Esetliinkben az A haplocsoport kisebb gyakorisaggal (4, 10%) jelent
meg. A cikta és a suta racka juhok esetében az A haplocsoport ardnya 12%, ill.
14% [26, 28], mig ez a haplocsoport a cigajaban is jelen van, de jéval kevésbé jel-
lemz8en (3%) [27]. A hazi juhok haplocsoportokba soroldsa soran kiderllt, hogy a
nyugat-balkani pramenka juhok [32], a dubrovniki ruda juhok és az isztriai juhok [30]
esetében a B haplocsoport a dominans, de emellett kevés egyed A haplocsoportba
tartozoként elkilonil ettdl. Vizsgalatunkban egészen kildnleges eredménynek
tekinthetd, hogy homoki juhban megfigyeltik a C haplocsoport el6fordulasat
(2, 5%). Ez a BelsG-Azsiara [33, 34, 35] és az indiai szubkontinensre (77%) [36]
jellemz8 haplocsoport eddig csak ciktaban (9%) volt kimutathaté a magyar 8sho-
nos fajtak kozul. Euréopaban a C haplocsoport eddig csak az Ibériai-félszigeten
(Portugélidban [37] és Spanyolorszagban [38]), Olaszorszagban [39], valamint a
Balkan-félsziget déli orszagaiban (Albanidban és Gérogorszagban [40]) fordult eld.
A C haplocsoport jelenléte azt a nézetet tdmasztja alad, hogy a homoki juh dssze-
tett anyai hatter(. A haplocsoportok vizsgalata megerGsiteni latszik azt a tényt,
hogy juhok nemcsak Kis-Azsiabél, hanem Azsia belsejébdl is érkeztek a multban
Magyarorszagra, és ez utdébbiak mitokondrialis genetikai informacidi a keresztezés
és a szelekcid hatasait tulélve a mai fajtak képvisel8iben fennmaradtak.

A fajtavaltozatra mégis a beltenyésztés kovetkeztében fellépd genetikai diverzi-
tas szlkUllése prognosztizalhatd altalanossagban. Ezért, jovébeli tervként tlzzik
ki a kecskeméti sargafejl tovabbi jellemzését nuklearis marker, mikroszatellita
bevonasaval, valamint 6sszehasonlitasat a kovasznai sargafejlvel, hogy a k6zds
torzskonyvezésen tllmenden mennyire javasolhatd a tenyészkosok kdlcsonods
felhasznalasa a két valtozat vérfrissitése szempontjabol. A génmegdrzés sikerének
érdekében javasolhatd, hogy a fiatal jerkék tenyésztésbe allitasakor érdemes azok-
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nak a mtDNS CR haplocsoportjat és haplotipusat figyelembe venni. A diverzitas
megdrzése céljabdl minden haplotipust képviselS anyai vonalbdl maradjon jerke
tovabbtenyésztésre. Erdemes a kevés képviselbvel birdé C haplocsoport egyedsza-
mat miel8bb felszaporitani és masik tenyészetben is fenntartani.
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