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Absztrakt 

A magyar szürke szarvasmarha nagy múltú, ikonikus háziállatfajtánk, az alföldi puszták 

jelképe. 

Jelen kutatásban a magyar szürke szarvasmarha hortobágyi állománya genetikai 

sokféleségének a felmérését céloztuk meg, a citokróm b gén vizsgálatával. 

A vizsgált állomány törzskönyvvel és leszármazási adatokkal vészelte át az elmúlt évszázad 

fajtát ért megpróbáltatásait, így elsőként sikerült az ismert 109 család mindegyikéből mintát 

venni, hogy az eredmények a teljes állományt reprezentatívan leképezzék. 

Azt reméljük, hogy e kutatás és a kapott eredmények kiegészítik eddigi nukleáris genomon 

alapuló ismereteinket és hozzájárulnak a fajta genetikai sokféleségét felmérő további 

kutatások létrejöttéhez, továbbá, a jellegzetességeket megőrizni kívánó tenyészprogramok 

fejlesztéséhez az állomány fennmaradását és megőrzését elősegítendő. Mivel ezek az állatok 

az élő örökség szerepén túl ma is képesek gyakorlati szempontból értékelhető módon, a 

márkázott hústermelés, a természetvédelem és a turizmus területein helytállni. 
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Abstract 

The Hungarian Grey Cattle is an iconic domestic animal breed with a long history, a symbol 

of the Great Plain steppes. 

In this research, we aimed to assess the genetic diversity of the Hortobágy herd of Hungarian 

Grey Cattle by examining the cytochrome b gene. 

The studied herd survived the trials of the breed over the past century with herd-book and 

pedigree data, so we were the first to take samples from each of the 109 known families so 

that the results would represent the entire herd. 

We hope that this research and the results obtained will complement our previous knowledge 

based on nuclear genomes and contribute to the creation of further research assessing the 

genetic diversity of the breed, as well as to the development of breeding programs that aim 

to preserve the characteristics in order to promote the survival of the herd. In addition to 

their role as living heritage, these animals are still able to perform in a practically valuable 

way in the areas of branded meat production, nature conservation and tourism. 
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Rövidítések jegyzéke 

Cyt b citokróm b gén 

mtDNS mitokondriális DNS 

ATP adenozin-trifoszfát 

PCR polimerase chain reaction, polimeráz-láncreakció 

Bp bázispár 

CR kontroll régió 
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1 Bevezetés 

A magyar szürke szarvasmarha az alföldi puszták ikonikus háziállat-fajtája, 

Hungarikumként védett nemzeti értékünk. Mint azt a későbbiekben látni fogjuk, a fajta 

évszázados történelme összefonódott a Kárpát-medencében élő emberekével: hosszú időn 

keresztül nélkülözhetetlen szerepet töltött be a pusztai állattartásban, de az elmúlt évszázad 

viszontagságai, különösen a második világháború utáni évek megtizedelték az állományt, 

amely az 1960-as években csaknem kihalt. 

Szerencsére a hortobágyi állományt a régmúlt időkre visszanyúló törzskönyvekkel és 

leszármazási adatokkal együtt sikerült tiszta vérben megőrizni. 

Ezeket az állatokat vizsgáltuk e kutatás keretein belül. 

Most először sikerült a hortobágyi magyar szürkék családjait reprezentatív, mind a 109 

családot átfogó vizsgálatnak alávetni, a citokróm b gén elemzésén keresztül a genetikai 

változatosságukat felmérni. 

Ez a kutatás eredményeivel hozzájárulhat ahhoz, hogy e nemes és nagy múltú, ikonikus fajtát 

megőrizzük az utókor számára, átmentve a régmúlt élő örökségét a következő generációnak. 

A fajta hagyományos hasznosítása átformálódott, és jórészt megszűnt ugyan, de a mai kor 

fontos kérdéseiben: a természeti értékek védelmében, a hagyományos értékek megőrzésében 

és bemutatásában, és a háziállatfajok genetikai sokféleségének fenntartásában, úgy 

gondolom, igenis helye van ezeknek az ősi, nemzeti jelképnek számító állatoknak. 
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2 Irodalmi áttekintés 

Ebben a fejezetben a témához tartozó szakirodalmi adatokat és forrásokat mutatom be, négy 

fejezetben, a mitogenom általános jellemzésétől a cyt b gén gyakorlati felhasználásán 

keresztül a magyar szürke szarvasmarha-fajta jellemzőiig. 

A cyt b gyakorlati felhasználási területeire is kitérek hat alfejezetben. A filogenetikai és 

fajazonosítással foglalkozó kutatásoktól kezdve, az igazságügyi és élelmiszerbiztonsági 

kérdéseken át, a történelmi háziállatfajták általi biodiverzitás megőrzésig. 

2.1 Mitogenom 

A mitogenom a mitokondriumok saját genetikai anyagát jelenti, amely evolúciós 

szempontból egy endoszimbionta baktérium őstől származik [1]. 

A mitogenom általános szerkezetéről elmondható, hogy egy körkörös, kettős szálú DNS [2]. 

A legtöbb állati mitogenom kicsi (16-17 Kb), cirkuláris és az oxidatív foszorilációhoz 

nélkülözhetetlen komponenseket kódol, ez a szerkezet őrződik meg a kétéltűektől fogva [3]. 

Maga az mtDNS 37 gént kódol, ezek közül 13 fehérjét, 22 transzfer RNS-t és 2 riboszomális 

RNS-t, amelyek az energiatermeléshez és a proteinszintézishez szükségesek [4]. Egyes 

taxonok, mint például a cidariák és a protisták, fragmetált vagy lineáris mtDNS-sel 

rendelkeznek, amely szerkezeti változatosságra utal [1, 5]. 

Az mtDNS elsősorban az oxidatív foszforilációhoz szükséges fehérjéket kódolja, amely a 

sejtek energiatermelésében, ATP előállításában játszik szerepet [6]. Ezen túl regulációs 

szerepet is betölt: hatással van az apoptózisra, az öregedésre és egyes metabolikus 

útvonalakra [1]. 

Az mtDNS kétféle, könnyű és nehéz szálból áll, amelyek asszimetriát mutatnak: a nehéz szál 

kódolja a fehérjéket kódoló gének többségét [2]. Nem kódoló régiókat, úgynevezett kontroll 

régiót, vagy D-hurkot is tartalmaz, amely a replikáció és transzkripció szabályozásában 

játszik kulcsszerepet [4]. A kódolás hatékonyságának maximalizálása érdekében az mtDNS 

nem tartalmaz intronokat, és egyes gének átfedik egymást [3]. 
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Replikáció esetén az iniciáció a nehéz szálon kezdődik (OH), a könnyű szál szintézise időben 

eltolva, az ehhez szükséges régió (OL) elérhetővé válása után indul meg [4]. A transzkripció 

során két promóter régió (HSP, LSP) segíti elő a folyamatot, melynek végén a 

transzkriptumok funkcionális RNS-ekké alakulnak a fehérjeszintézishez [6]. Az mtDNS a 

legtöbb állatban maternálisan, vagyis anyai ágon öröklődik [7], amely azt jelenti, hogy a 

paternális, vagyis apai mtDNS különféle folyamatok (ubiquitináció, autofágia) során, a 

megtermékenyítést követően, eliminálódik [6]. Az mtDNS jellemzője a magas mutációs 

ráta, ami a korlátozott javítási mechanizmusok és a reaktív oxigéngyökök következménye 

[8]. Ezek a mutációk akár heteroplazmiához – különböző genetikai összetételű 

mitokondriumok egy szervezetben – is vezethetnek. 

Az állatok mtDNS-e a fajok között szerkezeti hasonlóságot mutat, a növény és protista fajok 

esetén jelentős eltéréseket láthatunk [5], amely vélhetően evolúciós és ökológiai okokra 

vezethető vissza [9]. 

2.2 Citokróm b gén 

A citokróm b jelentős szerepet játszik az elektrontranszport-láncban, azon belül is annak III. 

komplexében, amelyet más néven ubiquinol:citokróm c oxidoreduktáz komplexnek 

neveznek. Ez a molekula komplex szerepet játszik az ubiquinol és a citokróm c közötti 

elektrontranszferben, miközben hozzájárul a mitokondrium membránján keresztül zajló 

protonpumpához [10]. 

A cyt b gén nagyjából 1140 bázispárt foglal magába, és egy 380 aminosavból álló fehérjét 

kódol. A mitokondriális genomban található, szerkezete az egy fajba tartozó állatok között 

jellemzően konzervált. A kódolt fehérje számos transzmembrán hélixet tartalmaz, több hem 

b kötőhellyel együtt, amely az elektrontranszport-folyamatokhoz nélkülözhetetlen. Ezek a 

struktúrák teszik lehetővé a mitokondriális energia metabolizmus szempontjából központi 

szerepet játszó redox-reakciókat [10]. A cyt b gén bizonyos régiói a rendszertani 

csoportokon belül nagymértékben konzerváltak, ami megbízható célpontot jelent olyan 

molekuláris vizsgálatokhoz, mint a filogenetika és az evolúcióbiológia [11]. A gén 

szekvenciájában fajspecifikus változásokat is mutat, amelyek széles körben hasznosíthatóak 

fajazonosításra és populációgenetikai vizsgálatokra [12]. Ezek a variációk gyakran a gén 

kevésbé konzervált régióiban koncentrálódnak. 
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A cyt b gén általánosan megbízhatónak tekintett molekuláris marker a filogenetikai 

kapcsolatok rekonstruálásához különböző rendszertani szinteken [13]. Kettős tulajdonságai, 

a fajon belüli konzerváltság és a fajok közötti variabilitás, megkönnyítik az evolúciós 

különbségek vizsgálatát [11]. Szekvenciáit anyai vonalak azonosítására és a populációs 

szerkezetek értékelésére használják [14]. 

A cyt b gén PCR-alapú sokszorosítása és szekvenálása a különböző élőlények esetében az 

elemzés kifejezetten előnyös módszertani megközelítése lehet [11]. Így betekintést 

nyerhetünk a gén konzervált és változó régióiba egyaránt, és egyes módszerekkel a rokon 

fajok vagy populációk megkülönböztetésére is lehetőség nyílik, ami különösen hatékony 

igazságügyi és természetvédelmi összefüggésben [15]. 

2.3 Citokróm b gén felhasználási területei 

2.3.1 Filogenetikai kutatások 

A cyt b megbízható és hasznos markernek számít a közeli taxonómiai csoportokat vizsgáló 

filogenetikai kutatásokban, de evolúciós mélységekben elveszíthetjük a vizsgálat 

pontosságát [16]. 

Számos faj esetén végeztek mitogenomra alapozott filogenetikai vizsgálatokat: tengeri [17] 

és édesvízi halak [18], tarajos sül [19], kérődzők (európai bölény [20], jak [21], juh [22], 

szarvasmarha [23, 24]. 

Kikkawa és munkatársai [25] elvégezték a mitokondriális citokróm b alapján a taurin, zebu 

és bali marhák filogenetikai besorolását. Az eredmények arra utalnak, hogy mindhárom 

fajnak körülbelül 3 millió éve volt utoljára közös őse, és a taurin és a zebu szarvasmarha 

vadon élő ősei körülbelül 1 millió évvel ezelőtt váltak el egymástól. A legtöbb szarvasmarha-

szerű Dél- és Kelet-Ázsiai fajok különböző mértékben hibridizálnak egymással, így az 

Indonéziában élő házi marhák Bos taurus, Bos indicus, Bos javanicus és Bos grunniens 

hibridizációjából származnak [14]. Cai és munkatársai (2007)[26] különböző kínai, valamint 

Husszain és munkatársai (2018)[27] különböző pakisztáni házi marha fajták Bos taurus és 

Bos indicus vegyes anyai hátterét tárták fel a citokróm b génre alapozva. 
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2.3.2 Fajazonosítás 

A cyt b gént alkalmazták emberi és állati vér [28], illetve állati termékek faj szintű 

meghatározására: jégkorszaki szarvas leletet soroltak be sikeresen ma élő leszármazottak 

mtDNS-e alapján [29], illetve különféle húsfajtákból származó mintákat sikerült hatékonyan 

azonosítani [30]. 

A cyt b gént sikeresen alkalmazták hal fajok taxonómiai elkülönítésére is [31]: az 

eredmények megegyeztek a morfológiai bélyegek alapján történt besorolással. A fajok 

elkülönítése az élelmiszerláncba bekerült halak esetén is kivitelezhető [32]. 

Rovarok esetében is alkalmazható a megközelítés, egy kutatásban [33] filogenetikai 

kapcsolatokat is sikerült feltárni, csakúgy mint egyes énekesmadarak esetén [34]. 

2.3.3 Hatóanyag rezisztencia 

Ali és munkatársai (2022)[35] azonosították a cyt b gén mutációs pontjait, amely által 

rezisztensekké váltak a szarvasmarhák a Theileria annulata kezelésére használt 

buparvaquone-nal szemben. 

2.3.4 Igazságügyi felhasználás 

Igazságügyi, vagyis forenzikus genetikai célra is fel lehet használni mtDNS markereket 

állatok által vagy állatok sérelmére elkövetett cselekmények felderítése céljából. Sikerrel 

alkalmazható a módszer például orvvadászatból származó hús, és tiltott vadászati eszközök 

felderítésére [36]. 

Faj azonosításhoz a kontrollrégió két hipervariábilis szakasza (HVR1/HVR2) mellett a cyt 

b és citokróm-oxidáz 1-es alegység mitokondriális DNS-en kódolt szekvenciái is 

eredményesen használhatóak igazságügyi kérdésekben. Például az illegális tevékenységből 

származó állati termékek földrajzi eredetének, a hús és a hústermékek kvalitatív 

minőségének elbírálása során [37]. Akár a kereskedelmi forgalomba kerülő, feldolgozott 

húsok, húskészítmények vizsgálata is lehetséges, a házi és vad fajok elkülönítésével [38]  

2.3.5 Húsipari, élelmiszer-biztonsági kérdések 

A cyt b gén alkalmazható élelmiszerbiztonsági kérdésekben is: vizsgálható az adott 

hústermék összetétele frissen, fagyasztva, vagy hőkezelés után egyaránt [39]. 
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Egy cyt b felhasználásával, PCR technikával végzett vizsgálat során sikeresen elkülönítették 

a sertés, marha és vadhúsokat egymástól [40]. Lehetőség van a génkópiák kvantitatív 

vizsgálatára is, fajspecifikus primerekkel már 0,5%-ban jelenlévő húst is megbízhatóan ki 

lehet mutatni az adott termékből [41]. 

Egy kutatásban a liba [42], egy másikban [43] a ló- és szamárhús kimutathatóságát 

vizsgálták, és azt találták, hogy a szamár- már 1pg, a lóhús pedig 25 pg menniségben 

kimutatható laboratóriumi körülmények között, és az eredményeket valós termékek 

megfelelőin is demonstrálták, bizonyítva a módszer gyakorlati felhasználhatóságát. 

A vallási előírásoknak (halal) való megfelelés szempontjából is folytattak vizsgálatokat [44, 

45]: vaddisznó illetve kutya húst kerestek húskészítményekben, és a negatív eredményekkel 

sikerült eloszlatni az élelmiszerminőségi gyanút. 

Ehhez hasonlóan sikeresen különítettek el egymástól marha illetve bivalyhúst [46], és 

sikerült sertéshússal kontaminált csirkehús-készítményt is felderíteni [47]. 

2.3.6 Biodiverzitás megőrzése 

Több történelmi lófajta esetén alkalmaztak mtDNS markereket a kancacsaládok 

azonosítására: a székely ló esetén D-hurok [48], míg a hucul fajta esetén cyt b markerrel [49] 

vizsgálták a kancákat. Ezek az eredmények a veszélyeztetett, alacsony egyedszámú 

háziállatfajták genetikai sokszínűségének a megőrzését, és ezáltal a fajták fennmaradását 

szolgálják [49]. A háziállatok genetikai sokféleségének megőrzése azért is fontos, mert 

szükség esetén ezekből a régi fajtákból meríthetünk az elterjedt kultúrfajták javítására, 

betegségekkel, környezeti tényezőkkel szemben ellenálóbbá tételére irányuló 

tenyészprogramokhoz. 

Ide vehetjük tágabb értelemben a matrilinearis vonalak azonosítását a cyt b haplotípusokra 

nézve [50], illetőleg szűkebben és szigorúbban értelmezve a törzskönyv összetartozó anyai 

vonalainak (családok) meghatározásában [51] végzett vizsgálatokat. 
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2.4 Magyar szürke szarvasmarha 

2.4.1 A fajta története 

A magyar szürke szarvasmarha (Bos primigenius taurus hungaricus) vitatott eredetű 

szarvasmarha-fajta [52]. Genetikai szempontból a podóliai fajtakörbe tartozik, rokona 

például az olasz maremmana, a román sura de stepă és a bulgár szürke szarvasmarha [53, 

54]. 

Egyesek szerint a honfoglalókkal, mások szerint a késő középkorban betelepülő kunokkal 

érkezett, vagy a középkori domesztikáció következtében itt, a Kárpát-medencében alakult ki 

az őstulokból [52, 55]. Archeozoológiai és genetikai eredmények nem támasztják alá 

egyértelműen egyik elméletet sem a másik kettővel szemben [55]. Feltételezhető, hogy az 

őstulokkal való keveredés szerepet játszott a fajta korai történelmében [56]. 

A 14. századra általánosan elterjedt a Kárpát-medencében, és fontos exportértéket képviselt 

[57]. Rendkívüli ellenállásáról volt híres, lábon hajtották a nyugat-európai piacokra [58], 

évente akár 100-200 ezer állatot is. Főleg a német területekre, például Nürnbergbe irányult 

a kereskedelem, de Velencében is értékesítették őket. E piacokon jó minőségű húsáért és 

nagy méretéért kedvelték, az ökrök 300-500 kg-ra is megnőhettek, ami a korabeli 200 kg-

hoz képest kirívónak számított [59]. Külön szabályok vonatkoztak a vágásra és az 

értékesítésre a minőség fenntartása érdekében. A Magyar Királyság fontos bevételi forrása 

volt így a szarvasmarha-kereskedelem [52]. 

Sajnos az ezt követő évszázadok, a török hódoltság és a változó piac nem kedvezett a 

fajtának, a 18. századra a nagy marhahajtások befejeződtek [52]. A 19. században az ipari 

forradalom hatására intenzívebbé váló mezőgazdasági termelés hatására a specializált hús- 

illetve tejhasznú (például szimentáli) szarvasmarhák terjedtek el, háttérbe szorítva a kevésbé 

termelékeny magyar szürkét. Az 1863-as nagy aszály ugyancsak megtizedelte az állományt 

[58]. 

A fajta hanyatlását aztán az első és második világháború hozta el, a második világháború és 

az ezt követő kollektivizálás következtében néhány száz egyed maradt az országban. Az 

1960-as években a fajta csaknem kihalt, 200 tehén és 6 bika maradt csak fenn [52]. 
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Szerencsére szelektív tenyésztéssel néhány évtized alatt sikerült visszahozni az állomány 

méretét egy fenntartható szintre, de az 1800-as évek közepi állomány szintjét még mindig 

nem éri el [52]. 

A fajta megőrzésében fontos lépés volt a Magyar Szürke Szarvasmarhát Tenyésztők 

Országos Egyesületének megalakulása, amely azóta is jelentős szerepet tölt be e fajta 

tenyésztői és génmegőrzési munkájában [58]. 

2.4.2 Jellemzői 

A fajta különös ismertetőjegye a hosszú szarv és a robosztus felépítés [57]. Jó anyai 

tulajdonságokkal rendelkezik, az anya borját erősen védelmezi [58]. 

A fajtára jellemző a korral járó színátmenet (1. ábra): a borjak vöröses, úgynevezett pirók 

színnel születnek (2. ábra), hat-tizenkét hónapos korra érik el a fajtára jellemző szürke színt. 

Ivari dimorfizmus is megfigyelhető, a bikák jellemzően sötétebb színezetűek, a nyaki és 

mellkas tájékon kifejezetten sötét, füstös színűek (3. ábra)[52, 60]. Feltételezhető, hogy a 

szürke szín előnyös, mivel több napfényt ver vissza, és segíti az állat termoregulációját, 

ehhez a pigmentált bőr is hozzájárul [60]. Az állatok szőrköntöse az évszakokkal is változik, 

télen tömöttebb, sűrűbb lesz, így biztosítva az időjárási viszontagságokkal szembeni 

ellenálló képességet [58]. 
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1. ábra: A gulyában megfigyelhető az egyedek közötti szín-, illetve szarvalakulás-beli 

különbség. (Forrás: https://www.magyarkincsek.hu/kulonleges-latnivalok/magyar-

szurke-szarvasmarhak-terelese-a-hortobagyon/) 

2. ábra: Jellegzetes pirók színű fiatal borjú (Forrás: 

https://www.agroinform.hu/allattenyesztes/szurkemarha-az-alfold-vilagszerte-

ismert-jellegzetessege-13098) 
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3. ábra: A bikákon megfigyelhető az elülső testfél sötétszürke, kormos színeződése és a 

szem körüli folt, az ókula (Forrás: 

https://www.agroinform.hu/allattenyesztes/szurkemarha-az-alfold-vilagszerte-

ismert-jellegzetessege-13098) 

Az évszázadok során legeltető, rideg tartáshoz szokott fajta a betegségekkel szemben 

rendkívül ellenálló, különösen hagyományos tartási körülmények között [52]. 

Tejtermelése közepes-csekély, nagyüzemi tejelő hasznosításra alkalmatlan. Ugyanakkor a 

múltban egyes vonalakat szelektáltak ebbe az irányba, és használták is őket, rövid ideig, 

mérsékelt sikerrel [52]. 

A tehenek átlagsúlya 535, a bikáké 700 kg, a tehenek marmagassága 135, a bikáké 150 cm 

[61]. 

2.4.3 Felhasználása 

Régen elsősorban igás állat volt, a húsát is hasznosították és tejtermelésre is használtak egyes 

vonalakat [52]. Húsát jellegzetes, kellemes ízéért és soványságáért kedvelik, hagyományos 

hízlalás mellett a hús sötétvörös, nem márványozott [62]. 
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A múltban az állat minden részét hasznosították, a szarvából, csontjaiból, bőréből különféle 

használati tárgyakat készítettek [58, 62]. Ma is találunk faluhelyen szarufaragással 

foglalkozó mestereket. 

A fajta rendkívül alkalmas a hagyományos, legelő alapú állattartási rendszerekben való 

tartásra [52]. A magyar szürkék modern hasznosítása lehet a fás legelők biodiverzitásának a 

biztosításában betöltött szerep: a legeltetés hatására hosszú távon a mozaikos, fás, bokros, 

füves élőhelyek változatosságának és arányának növekedése várható egy kutatás alapján 

[63]. 

Törvényileg védett nemzeti értékünk, a hungarikumok közé tartozik [64], így a turizmus és 

vendéglátás fellendítésébe is be lehet vonni. 

2.4.4 Génmegőrzés 

A 20. század közepétől a fajta genetikai tartalék szerepe egyre inkább felismerésre került 

[62], állami gazdaságokban is foglalkozni kezdtek a tenyésztésével. Ma a fajta reneszánszát 

éli, a kormány és a mezőgazdasági szervezetek támogatják az őshonos, veszélyeztetett fajták 

megőrzését [52]. 

A populáció stabilnak tekinthető, ami biztosítja az állomány fennmaradását és a 

hagyományos gazdálkodásban betöltött szerepének a folytatódását. Kihívást jelent a 

genetikai sokszínűség fenntartása a fajtát ért palacknyak-hatások után [52], de a 

beltenyésztettség szerencsére egyelőre nem jellemző a fajtára [65]. 

A gazdasági, természetvédelmi és génmegőrzési szempontokat hosszú távon egyensúlyba 

kell hozni annak érdekében, hogy e fajta az eredeti környezetében még évek hosszú során 

keresztül fennmaradhasson. 



17 

 

3 Célkitűzések 

A tanulmány célja a magyar szürke szarvasmarha kihalástól megmentett hortobágyi 

törzsállománya genetikai diverzitásának megállapítása. Ehhez a mitokondriális DNS 

citokróm b génszekvenciáját használtuk fel és elemeztük. 

Feltételeztük, hogy viszonylag egyöntetű lesz az állomány erre a génre nézve, mivel ez 

kódoló régió, a mutánsokról feltételeztük, hogy nagy valószínűséggel nem élnek túl és nem 

tudják tovább örökíteni a mitokondriális DNS-üket. 

Az eredményektől azt várjuk, hogy elősegítsék a tenyésztési törekvéseket a családok 

génállományának megőrzése érdekében, illetve hozzájáruljanak további, a fajta genetikai 

sokféleségével foglalkozó kutatások létrejöttéhez. 
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4 Anyag és módszer 

4.1 Mintagyűjtés 

A hortobágyi magyar szürke marha állomány a törzskönyvi adatok alapján összesen 109 

családra osztható, ennyi családalapító anyától élnek ma leszármazottak. Valamennyi 

családból egy képviselőt választottunk ki a mintavételre. A mintavétel e módját alapító 

mintavételnek (founder sampling method) neveztük el és a tanszék korábbi feldolgozásaiban 

is már alkalmazták [66]; [67]. A genetikai feldolgozásunkhoz szükséges biológiai minták a 

tenyészetből évente a NÉBIH számára kötelezően levett vérmintákból származtak, így külön 

állatkísérleti engedélyt nem volt szükséges beszereznünk. A mintákat 2023-ban vették át és 

-18 °C-on tárolták a feldolgozásig. 

4.2 DNS tisztítás, a mitokondriális citokróm-b gén szakaszának 

amplifikálása 

A minták előkészítése a Tanszék genetikai laboratóriumában folyt 2024 elején.  

A DNS-t a GenElute Blood Genomic DNS kit által előírt protokoll szerint (Sigma-Aldrich, 

St. Louis, MO, USA), ennek segítségével nyertük ki és tisztítottuk. 

Az extrahált DNS minőségi és szemikvalitatív meghatározására 2,5%-os agaróz gélt (50mL 

pufferhez 1,25gr BIO-41025 jelű agaróz gélt, Agarose Molecular Grade, Meridian 

Bioscience Inc., Cincinnati, Ohio, USA) használtunk GelGreen Nucleic Acid Stain 

interkaláló festékkel (10,000X in DMSO; Cat:41004 Lot:19G0227; Biotium, Fremont, CA, 

USA). 

A tisztított mintákat 4 ºC-on tároltuk a további elemzésig.  

A minták citokróm b génjének PCR (polymerase chain reaction) sokszorosításához 25 μL 

PCR reakcióelegyet készítettünk, amely a következő összetevőket tartalmazta: 2 μl DNS 

templát DNS, 2 μl PrimerMix (1,0-1,0 μl forward és reverse primerekből (10μM)), 5 μL 

Green Master Mix (10x DreamTaq Green Buffer, 2mM dNTP, DreamTaq DNA Polimerase 

5U/µL) (ThermoFisher Scientific, Waltham, MA, USA) és 1 μl BSA (20 mg/ml) kiegészítve 

17 μL PCR-minőségű (ultra pure) vízzel. 
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Két, korábban leírt primerpárt használtunk két külön reakcióban a vizsgálandó szegmens 

sokszorosítására [68]: 

forward primer (Bo_CytB_Kim_F: 5’-TTCTTACATGGAATCT AACCATGA-3’ és 

reverz primer (Bo_CytB_Kim_R: 5’-GGGAGGTTAGTTGTTCTCCTTCTC-3’. 

A DNS-szekvencia amplifikálására a programozható Thermal Cycler 2720-típusú PCR 

berendezést (Applied Biosystem, Waltham, MA, USA) használtunk az alábbi 

körülményekkel: 1 perc denaturálás 94 °C-on, majd 30 mp 94 °C-on, 30 mp 51 °C-on, 60 

mp 72 °C-on és végül 5 perc 72 °C-on 30-as ciklus számokkal, amit 4 °C-ra történő 

visszahűtés követett. 

A PCR-termék jelenlétét 2,5%-os agaróz gélen (lásd korábban BIO-41025 jelű Agarose 

Molecular Grade) mutattuk ki GelGreen Nucleic Acid Stain festékkel (lásd korábban 

Cat:41004 Lot:19G0227) (4. ábra). 
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4. ábra: A magyar szürke szarvasmarha (5-34 családjai) citokróm b génszekvenciáinak 

gélképe, a Bo_CytB_Kim_F és a Bo_CytB_Kim_R primerekkel végzett PCR reakció 

terméke agaróz gélen. 

A PCR-termékeket SIGMA GenElute™ PCR Clean Up Kit-tel (Sigma-Aldrich, St. Louis, 

MO, USA) tisztítottuk, a protokoll előírását betartva. 

4.3 Szekvenálás 

A szekvenálási reakcióhoz, egy BigDye® Terminator 3.1-es verziójú Cycle Sequencing Kit-

et (ThermoFisher Scientific, Waltham, MA, USA) használtunk a gyártó által javasolt 

módon. A szekvenciák detektálására az ABI Prism 3130XL típusú Genetic Analyzer-t 

(Applied Biosystems, ThermoFisher Scientific, Waltham, MA, USA) használtuk, a gyártó 

útmutatásai szerint. A szekvencia adatokat a Sequencing Analysis Software 5.1 (Applied 

Biosystems, ThermoFisher Scientific, Waltham, MA, USA) segítségével elemeztük ki, és 
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ezt követően a SequencherTM 4.1.2 szoftverrel (Gene Codes Corp, Ann Arbour, MI, USA) 

igazítottuk. 

4.4 Szekvenciák értékelése 

A mutációk kiértékelését a FU és LI által fejlesztett teszttel végeztük el [69], majd 

populációgenetikai értékelési módszerként a TAJIMA által javasolt D-tesztet [70] 

alkalmaztuk a kimutatott mutációk elemzésére. 

A teljes vizsgálati minta polimorf bázishelyeinek számát, a haplotípus diverzitást (Hd), az 

átlagos nukleotid diverzitást (π) és az átlagos nukleotid eltérések számát (k) a DNAsp 6.0-s 

szoftver segítségével határoztuk meg [71]. Az átlagos nukleotid diverzitás (π) a mintázott 

állomány két véletlenszerűen kiválasztott bázishelyén található különböző nukleotidok 

száma. Ez egyúttal meghatározza az állomány genetikai változatosságát. 

Grafikusan mutatjuk be a családok megoszlását haplotípusonként. 
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5 Eredmények és megbeszélésük 

A teljes vizsgálati minta száma 109, a cyt b teljes szakaszának hossza 1140; a szakasz hossza 

a hiányos bázishelyek kizárásával 1134 bázispár. 

A monomorf bázishelyek száma 1118 volt, míg a sokalakú (polimorf) bázishelyeké 16. 

Az utóbbi vonatkozásában 9 egyedüli (szingleton, két változattal, bázishelyek: 31, 135, 198, 

610, 684, 730, 880, 1041 és 1074) és 7 több változattal előforduló (párszimon, bázishelyek: 

102, 342, 675, 678, 801, 1044 és 1104) informatív mutációt találtunk. 

 

Az 1. táblázat mutatja be a genetikai diverzitást jellemző mutatókat. A haplotípus diverzitás 

(Hd) 0,469 (±0,059 szórással) volt. Az átlagos nukleotid diverzitás (π) és az átlagos nukleotid 

eltérések száma (k) 0,5*10-3 (±0,008*10-3 szórással), illetőleg 0,572 (±0,468 szórással) volt. 

 

1.  táblázat: A haplotípus diverzitás, valamint a π és k értékei a magyar szürke 

marha hortobágyi gulyájában 

Megnevezés Hortobágy 

haplotípus diverzitás, Hd 0,469 

nukleotid diverzitás, π 0,5*10-3 

átlagos nukleotid eltérések száma, k 0,572 

 

 

Tarekegn és munkatársai (2019)[72] Etiópia négy eredeti marha állományában (teljes cyt b 

gén: 1140 bp, összesen 76 egyed) a haplotípus diverzitást 0,709 és 0,833, a nukleotid 

diverzitást 0,8*10-3 és 1,3*10-3, az átlagos nukleotid eltérések számát 0,910 és 1,422 

közöttinek találták, vagyis a magyar szürkénél változatosabb cyt b gént írtak le. 

Kim és munkatársai (2013)[68] Korea veszélyeztetett szarvasmarha fajtájában, a chiksoban 

(teljes cyt b gén, összesen 239 egyed), a magyar szürkééhez hasonló értékeket állapítottak 

meg: haplotípus diverzitás 0,4709, nukleotid diverzitás 0,55*10-3, és 13 haplotípus szám 

mellett. 
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A haplotípus diverzitás és az átlagos nukleotid eltérések száma az indonéz marha fajtákban 

(pasundan és pacitan; rövidebb, 464 bp szakasz és 21 állat) alacsonyabb volt (Hd = 0,1818 

és 0,3778; k = 0,182 és 0,400) mint a magyar szürkében [73]. 

Az egyik hazai juhfajtában, a ciktában [51] a citokróm b génre elvégzett Tajima-teszt szerint 

a páronkénti nukleotid eltérések átlagos száma (k) 2,926, a nukleotid diverzitás (π) 3,13*10-

3 volt, magasabb, mint a magyar szürke fajtában. Egy másik őshonos juhfajtában, a cigájában 

a ciktához közelítő értékek jellemzők, bár kevésbé diverz állományt tükrözve [74]. 

A teljes vizsgálati állományban elvégzett TAJIMA D-teszt értéke -2,24672 lett, 

statisztikailag szignifikánsan (p < 0,01). A szignifikáns negatív érték a ritka változatok 

nagyfokú megjelenésének, akár mentesítő (nemkívánatos géntől megválni szándékozó) 

szelekciónak, vagy alkalmasint demográfiai expanziónak a jelzője. A szignifikáns pozitív 

érték az adott fajta al-populációkra való széthasadásának indikátora lenne. 

A FU és LI féle D* teszt -3,13273 (p < 0,05) értéket, a FU és LI féle F* teszt -3,34889 (p < 

0,02) értéket eredményezett a teljes vizsgálati állományban; mindkettő szignifikáns volt. 

A FU féle Fs statisztika értéke -16,419 erősen szignifikáns (p < 0,001). Az érzékenyebb Fu 

Fs statisztikája is megerősítette a haplotípus szekvenciák elkülönülését. A Fu-féle Fs 

statisztika szignifikáns negatív értékei idegen génbeáramlásra hívhatják fel a figyelmet. Ez 

a magyar szürke fajta hortobágyi állományának esetében azt jelentheti, hogy az egységes 

anyai háttér más nőivarú ősökkel egészült ki. 

Tajima D -0,93613, a Fu-féle Fs 0,01635 volt Irán helyi marhájában (1250 bp, 10 egyed) 

[75]. Tarekegn és munkatársai (2018)[72] a vizsgált etióp fajták közül csak az abigarban 

észleltek szignifikáns, és a magyar szürkéhez hasonlóan alacsony negatív Tajima D (-

1,7278, p = 0,017) és Fu-féle Fs (-3,3289, p = 0,002) értékeket, amiből a fajta expanziójára 

következtettek. 

A Fu-féle Fs statisztika értéke a mi vizsgálatunkban közepesnek tekinthető, mivel több 

hasonló kutatás klasztereiben ennél alacsonyabb (pl.juh -7,48, p = 0,001 [76]; juh: -10,88, p 

< 0,001 [77] és magasabb (juh: -76,28, p < 0,001 [22] negatív értékeket is talált. 
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A haplotípusok száma 15 volt. A 109 család így mindössze 15 haplotípuson osztozik. Az 5. 

ábra szemlélteti a magyar szürke családok megoszlását haplotípusok szerint. A 109 

családból 79 citokróm b szekvenciasorrendje teljesen azonos volt. Ezektől a maradék 30 

család egy-három mutációval tért el és összesen 14 haplotípust képvisel. Ezen haplotípusok 

között találunk családokban gazdagabbat, a 6-os haplotípust 9 családdal és olyanokat is (1-

től 5-ig és 7-től 14-ig), amelyekhez csak 1-3 család tartozik. Felmerül a kérdés, hogy a 

hortobágyi mintában talált 15 haplotípus egyúttal ugyanennyi „ősanyát” is feltételez, amitől 

a teljes populáció származna? A válasz valószínűleg nem; mert az egyöntetűség a cyt b 

génben a fehérjét kódoló feladatával magyarázható. Néhány csendes (silent) mutáció 

előfordulhat, de a fehérje működésének megváltozásával járó (missence) pontmutációk nagy 

valószínűséggel nem élnek túl, így kiszelektálódnak. 

5. ábra: A magyar szürke családok megoszlása haplotípusonként. A haplotípus 

azonosítókat a haplotípusba tartozó családok azonosítója követi. 
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6 Következtetések 

A vizsgált 109 egyedből 79 állat (a minták 72%-a) egyöntetű, míg 30 állat (a minták 28%-

a) mutáns génnel rendelkezett. A mutációk jellemzően egy-egy bázispárt érintettek 

egyedenként. 

További vizsgálatra javasolható a kontroll régió: várhatóan ennek a génszakasznak nagyobb 

az állományon belüli változatossága, nem kódoló génszakaszról lévén szó, a mutációk 

kiszelektálódásának kisebb az esélye. Egy cigája és cikta juh fajtákban végzett kutatásban 

[74] azt találták, hogy a kontroll régió több, mint kétszer annyi mutációt tartalmazott, mint 

a cyt b. A vizsgált populációban 40 cyt b és 94 CR haplotípust (családot) tudtak elkülöníteni, 

a cyt b haplotípusok közül a cigájában 33, a ciktában 11, míg a CR haplotípusok közül 66 a 

cigája és 28 a cikta fajtában volt jelen. 

Egy román szürke szarvasmarhában végzett kutatás [54] érdekes módon ennek ellentmondó 

eredményt állapított meg: feltételezhető, hogy az alacsony mintaszám lehet az oka annak, 

hogy közel azonos, cyt b tekintetében kissé változatosabb haplotípus-összetételt állapítottak 

meg. 
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7 Összefoglalás 

Összegzéséképpen megállapíthatjuk, hogy a magyar szürke évszázados múltú 

szarvasmarha-fajtánk, amely hosszú időn keresztül fontos szerepet játszott az ország 

gazdaságában. Sajnos a múlt század második felében csaknem kipusztult, de szerencsére 

sikerült megmenteni a fajtát, és ma kiemelt figyelem és védelem övezi. 

A kutatási eredményeink alapján a populáció cyt b génje viszonylag egyöntetűnek 

tekinthető, a vizsgált egyedek több, mint kétharmadában azonos, ez feltételezhetően a gén 

kódoló jellegéből adódik. Az eredményeket szakirodalmi forrásokkal összevetve nagyjából 

hasonló eredményeket kaptak más, hagyományos szarvasmarha fajták esetében is: érdekes 

módon a közeli rokon román szürke esetében változatosabb cyt b gént írtak le, ami a kutatás 

alacsonyabb mintaszámának a következménye is lehet. 

Javasolható a további vizsgálatok szempontjából a kontroll régió kutatása, hagyományos juh 

fajtákból származó eredmények alapján ez a régió várhatóan nagyobb változatosságot mutat 

majd, mint a cyt b. 

A magyar szürke hagyományos, ősi haszonállatfajtánk, nemzeti kincsként a fajta megőrzése 

közös érdekünk, nemes feladatunk. Reméljük, hogy jelen kutatás hatására a fajta genetikai 

sokféleségét feltáró további vizsgálatok folynak majd, illetve az eredmények hozzájárulnak 

a családok génállományának a megőrzését célzó tenyésztési törekvések sikerességéhez. 

A fajta múltbeli felhasználása jórészt eltűnt ugyan, de azt gondolom, hogy a modern, 

fenntarthatóságra törekvő mezőgazdaságban, a természetvédelemben, a háziállatfajok 

genetikai sokféleségének megőrzésében, a turizmusban és a hagyományaink ápolásában azt 

gondolom, méltó helye van ezeknek a nemes állatoknak. 
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