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Absztrakt

A magyar sziirke szarvasmarha nagy multd, ikonikus hézidllatfajtank, az alfoldi pusztak

jelképe.

Jelen kutatasban a magyar sziirke szarvasmarha hortobagyi allomanya genetikai

sokféleségének a felmérését céloztuk meg, a citokrém b gén vizsgalataval.

A vizsgalt allomany torzskonyvvel és leszarmazasi adatokkal vészelte at az elmult évszazad
fajtat ért megprobaltatésait, igy elsOként sikeriilt az ismert 109 csaldd mindegyikébdl mintat

venni, hogy az eredmények a teljes allomanyt reprezentativan leképezzék.

Azt reméljiik, hogy e kutatas €s a kapott eredmények kiegészitik eddigi nuklearis genomon
alapulo ismereteinket és hozzajarulnak a fajta genetikai sokféleségét felmérd tovabbi
kutatasok 1étrejottéhez, tovabba, a jellegzetességeket megdrizni kivand tenyészprogramok
fejlesztéséhez az allomany fennmaradasat és meg6rzését eldsegitendd. Mivel ezek az allatok
az €16 orokség szerepén tul ma is képesek gyakorlati szempontbol értékelheté modon, a

markazott hliistermelés, a természetvédelem ¢€s a turizmus tertiletein helytallni.



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 Hortobagy 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.



Roviditések jegyzéke

Cytb citokréom b gén

MtDNS mitokondrialis DNS

ATP adenozin-trifoszfat

PCR polimerase chain reaction, polimeraz-lancreakcio
Bp bazispar

CR kontroll régio6
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1 Bevezetés

A magyar szirke szarvasmarha az alfoldi pusztdk ikonikus haziallat-fajtdja,
Hungarikumként védett nemzeti értékiink. Mint azt a késObbiekben latni fogjuk, a fajta
évszazados torténelme Osszefonddott a Karpat-medencében ¢él6 emberekével: hossz idon
keresztiil nélkiilozhetetlen szerepet toltott be a pusztai allattartasban, de az elmult évszazad
viszontagsagai, kiilondsen a masodik vildghabora utani évek megtizedelték az allomanyt,

amely az 1960-as években csaknem kihalt.

Szerencsére a hortobagyi allomanyt a régmult idOkre visszanyuld torzskonyvekkel és

leszarmazasi adatokkal egyiitt sikeriilt tiszta vérben megdrizni.
Ezeket az allatokat vizsgaltuk e kutatas keretein beliil.

Most elészor sikeriilt a hortobagyi magyar sziirkék csaladjait reprezentativ, mind a 109
csalddot atfogd vizsgdlatnak aldvetni, a citokrom b gén elemzésén keresztiil a genetikai

valtozatossagukat felmérni.

Ez a kutatds eredményeivel hozzajarulhat ahhoz, hogy e nemes és nagy multy, ikonikus fajtat
megOrizziik az utdkor szdmara, &tmentve a régmult €16 6rokségét a kovetkezd generacionak.
A fajta hagyomanyos hasznositasa atformalodott, és jorészt megsziint ugyan, de a mai kor
fontos kérdéseiben: a természeti értékek védelmében, a hagyomanyos értékek megdrzésében
és bemutatasaban, ¢és a hazidllatfajok genetikai sokféleségének fenntartasiban, Ugy

gondolom, igenis helye van ezeknek az 6si, nemzeti jelképnek szamité allatoknak.



2 Irodalmi attekintés

Ebben a fejezetben a témahoz tartozé szakirodalmi adatokat és forrasokat mutatom be, négy
fejezetben, a mitogenom daltalanos jellemzésétdl a cyt b gén gyakorlati felhasznalasan

keresztiil a magyar szilirke szarvasmarha-fajta jellemzoiig.

A cyt b gyakorlati felhasznalasi teriileteire is kitérek hat alfejezetben. A filogenetikai és
fajazonositassal foglalkozd kutatasoktol kezdve, az igazsagiigyi és élelmiszerbiztonsagi

kérdéseken at, a torténelmi haziallatfajtak altali biodiverzitas megorzésig.

2.1 Mitogenom

A mitogenom a mitokondriumok sajat genetikai anyagét jelenti, amely evolucios

szempontbol egy endoszimbionta baktérium 6stdl szarmazik [1].

A mitogenom altalanos szerkezetérél elmondhatd, hogy egy korkoros, kettés szalit DNS [2].
A legtobb allati mitogenom kicsi (16-17 Kb), cirkularis és az oxidativ foszorilacidhoz

nélkiilozhetetlen komponenseket kodol, ez a szerkezet 6rz6dik meg a kétéltiiektdl fogva [3].

Maga az mtDNS 37 gént kddol, ezek koziil 13 fehérjét, 22 transzfer RNS-t €s 2 riboszomalis
RNS-t, amelyek az energiatermeléshez és a proteinszintézishez sziikségesek [4]. Egyes
taxonok, mint példaul a cidaridk és a protistak, fragmetalt vagy linearis mtDNS-sel

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

Az mtDNS elsésorban az oxidativ foszforilacidhoz sziikséges fehérjéket kodolja, amely a
sejtek energiatermelésében, ATP elballitasaban jatszik szerepet [6]. Ezen tl regulacios
szerepet is betolt: hatassal van az apoptdzisra, az Oregedésre és egyes metabolikus

utvonalakra [1].

Az mtDNS kétféle, konnyii és nehéz szalbol all, amelyek asszimetriat mutatnak: a nehéz szal
kodolja a fehérjéket kodolod gének tobbségét [2]. Nem kodold régidkat, igynevezett kontroll
régiot, vagy D-hurkot is tartalmaz, amely a replikacid és transzkripcid szabalyozasaban
jatszik kulcsszerepet [4]. A kodolas hatékonysaganak maximalizalasa érdekében az mtDNS

nem tartalmaz intronokat, és egyes gének atfedik egymast [3].



Replikacié esetén az inicidcio a nehéz szalon kezdddik (OH), a konnyti szal szintézise idodben
eltolva, az ehhez sziikséges régio (OL) elérhetdvé valasa utan indul meg [4]. A transzkripcid
soran két promoter régidé (HSP, LSP) segiti eld a folyamatot, melynek végén a
transzkriptumok funkcionalis RNS-ekké alakulnak a fehérjeszintézishez [6]. Az mtDNS a
legtobb allatban maternalisan, vagyis anyai agon 6roklodik [7], amely azt jelenti, hogy a
paternalis, vagyis apai mtDNS kiilonféle folyamatok (ubiquitinacio, autofagia) soran, a
megtermékenyitést kovetden, eliminalodik [6]. Az mtDNS jellemz6je a magas mutacios
rata, ami a korlatozott javitasi mechanizmusok ¢és a reaktiv oxigéngyokok kovetkezménye
[8]. Ezek a mutaciok akar heteroplazmidhoz — kiilonbozé genetikai Osszetételii

mitokondriumok egy szervezetben — is vezethetnek.

Az allatok mtDNS-e a fajok kozott szerkezeti hasonldsagot mutat, a ndvény és protista fajok
esetén jelentds eltéréseket lathatunk [5], amely vélhetden evolucids és 6kologiai okokra

vezethetd vissza [9].

2.2 Citokrom b gén

A citokrom b jelentds szerepet jatszik az elektrontranszport-lancban, azon beliil is annak III.
komplexében, amelyet mas néven ubiquinol:citokrom c oxidoreduktdz komplexnek
neveznek. Ez a molekula komplex szerepet jatszik az ubiquinol és a citokrom ¢ kozotti
elektrontranszferben, mikdzben hozzdjarul a mitokondrium membranjan keresztiil zajlo

protonpumpahoz [10].

A cyt b gén nagyjabol 1140 bazispart foglal magaba, és egy 380 aminosavbol allo fehérjét
kodol. A mitokondridlis genomban talalhatd, szerkezete az egy fajba tartozo allatok kozott
jellemzden konzervalt. A kodolt fehérje szamos transzmembran hélixet tartalmaz, tobb hem
b kotohellyel egyiitt, amely az elektrontranszport-folyamatokhoz nélkiilozhetetlen. Ezek a
struktarak teszik lehetévé a mitokondridlis energia metabolizmus szempontjabdl kozponti
szerepet jatszo redox-reakciokat [10]. A cyt b gén bizonyos régioi a rendszertani
csoportokon beliil nagymértékben konzervaltak, ami megbizhaté célpontot jelent olyan
molekularis vizsgalatokhoz, mint a filogenetika és az evolucidbioldgia [11]. A gén
szekvenciajaban fajspecifikus valtozasokat is mutat, amelyek széles korben hasznosithatdéak
fajazonositasra és populacidgenetikai vizsgalatokra [12]. Ezek a variaciok gyakran a gén

kevésbé konzervalt régidiban koncentralddnak.



A cyt b gén altalanosan megbizhatonak tekintett molekularis marker a filogenetikai
kapcsolatok rekonstrualasahoz kiilonb6z6 rendszertani szinteken [13]. Kettds tulajdonsagai,
a fajon beliili konzervaltsag és a fajok kozotti variabilitas, megkdnnyitik az evolucios
kiilonbségek vizsgalatat [11]. Szekvenciait anyai vonalak azonositasara és a populacios

szerkezetek értékelésére hasznaljak [14].

A cyt b gén PCR-alapt sokszorositasa €s szekvenaldsa a kiilonbozé €16lények esetében az
elemzés kifejezetten el6nyds modszertani megkozelitése lehet [11]. Igy betekintést
nyerhetiink a gén konzervalt és valtoz6 régidiba egyarant, és egyes modszerekkel a rokon
fajok vagy populaciok megkiilonboztetésére is lehetdség nyilik, ami kiilondsen hatékony

igazsagligyi és természetvédelmi Osszefiiggésben [15].

2.3 Citokrom b gén felhasznalasi teriiletei

2.3.1Filogenetikai kutatasok

A cyt b megbizhatd és hasznos markernek szdmit a kozeli taxondmiai csoportokat vizsgalo
filogenetikai kutatasokban, de evoluciés mélységekben elveszithetjiik a vizsgalat

pontossagat [16].

Szamos faj esetén végeztek mitogenomra alapozott filogenetikai vizsgalatokat: tengeri [17]
¢és édesvizi halak [18], tarajos siil [19], kér6dzok (eurdpai bolény [20], jak [21], juh [22],
szarvasmarha [23, 24].

Kikkawa és munkatarsai [25] elvégezték a mitokondrialis citokrom b alapjan a taurin, zebu
¢s bali marhak filogenetikai besorolasat. Az eredmények arra utalnak, hogy mindharom
fajnak kortlbeliil 3 milli6 éve volt utoljara k6zos Ose, €s a taurin €s a zebu szarvasmarha
vadon €10 dsei koriilbeliil 1 millié évvel ezelott valtak el egymastol. A legtobb szarvasmarha-
szerii Dél- és Kelet-Azsiai fajok kiilonbozd mértékben hibridizalnak egymassal, igy az
Indonézidban €16 hazi marhak Bos taurus, Bos indicus, Bos javanicus és Bos grunniens
hibridizaci6jabol szarmaznak [14]. Cai és munkatarsai (2007)[26] kiilonb6z6 kinai, valamint
Husszain és munkatarsai (2018)[27] kiilonboz6 pakisztani hazi marha fajtak Bos taurus és

Bos indicus vegyes anyai hatterét tartak fel a citokrom b génre alapozva.



2.3.2Fajazonositas

A cyt b gént alkalmaztdk emberi és allati vér [28], illetve allati termékek faj szintii
meghatarozasara: jégkorszaki szarvas leletet soroltak be sikeresen ma €10 leszarmazottak
mMtDNS-e alapjan [29], illetve kiilonféle husfajtakbol szarmazo mintakat sikeriilt hatékonyan

azonositani [30].

A cyt b gént sikeresen alkalmaztak hal fajok taxondmiai elkiilonitésére is [31]: az
eredmények megegyeztek a morfologiai bélyegek alapjan tortént besorolassal. A fajok

elkiilonitése az élelmiszerlancba bekertilt halak esetén is kivitelezhetd [32].

Rovarok esetében is alkalmazhaté a megkozelités, egy kutatasban [33] filogenetikai

kapcsolatokat is sikeriilt feltarni, csakiigy mint egyes énekesmadarak esetén [34].

2.3.3 Hatoanyag rezisztencia

Ali és munkatarsai (2022)[35] azonositottak a cyt b gén mutacids pontjait, amely altal
rezisztensekké valtak a szarvasmarhak a Theileria annulata kezelésére hasznalt

buparvaquone-nal szemben.

2.3.41gazsagiigyi felhaszndlas

Igazsagiigyi, vagyis forenzikus genetikai cé€lra is fel lehet hasznalni mtDNS markereket
allatok altal vagy allatok sérelmére elkdvetett cselekmények felderitése céljabol. Sikerrel
alkalmazhat6é a modszer példaul orvvadaszatbol szarmazo hus, és tiltott vadaszati eszkdzok

felderitésére [36].

Faj azonositashoz a kontrollrégio két hipervariabilis szakasza (HVR1/HVR2) mellett a cyt
b és citokrom-oxidaz 1-es alegység mitokondrialis DNS-en kodolt szekvenciai is
eredményesen hasznalhatdak igazsagligyi kérdésekben. Példaul az illegalis tevékenységbdl
szarmazd allati termékek fOldrajzi eredetének, a hus és a hustermékek kvalitativ
mindségének elbiralasa soran [37]. Akar a kereskedelmi forgalomba keriild, feldolgozott

husok, huskészitmények vizsgalata is lehetséges, a hazi és vad fajok elkiilonitésével [38]

2.3.5 Husipari, élelmiszer-biztonsagi kérdések

A cyt b gén alkalmazhatd élelmiszerbiztonsagi kérdésekben is: vizsgalhato az adott

hustermék Osszetétele frissen, fagyasztva, vagy hokezelés utan egyarant [39].
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Egy cyt b felhaszndlasaval, PCR technikéaval végzett vizsgalat soran sikeresen elkiilonitették
a sertés, marha és vadhtsokat egymastol [40]. Lehetéség van a génkopiak kvantitativ
vizsgalatara is, fajspecifikus primerekkel mar 0,5%-ban jelenlévd hist is megbizhatdan ki

lehet mutatni az adott termékbél [41].

Egy kutatdsban a liba [42], egy masikban [43] a 10- és szamarhus kimutathatdsagat
vizsgaltak, €s azt talaltdk, hogy a szamar- mar 1pg, a l6hus pedig 25 pg menniségben
kimutathatdé laboratoriumi korilmények kozott, és az eredményeket valos termékek

megfeleldin is demonstraltak, bizonyitva a mddszer gyakorlati felhasznalhat6sagat.

A vallasi el6irasoknak (halal) val6 megfelelés szempontjabol is folytattak vizsgalatokat [44,
45]: vaddiszn6 illetve kutya hust kerestek huskészitményekben, és a negativ eredményekkel

sikeriilt eloszlatni az ¢lelmiszermindségi gyanut.

Ehhez hasonléan sikeresen kiilonitettek el egymastol marha illetve bivalyhust [46], és

sikeriilt sertéshussal kontaminalt csirkehtis-készitményt is felderiteni [47].

2.3.6 Biodiverzitas megorzése

Tobb torténelmi 16fajta esetén alkalmaztak mtDNS markereket a kancacsaladok
azonositasara: a székely 16 esetén D-hurok [48], mig a hucul fajta esetén cyt b markerrel [49]
vizsgaltdk a kancékat. Ezek az eredmények a veszélyeztetett, alacsony egyedszamu
haziallatfajtak genetikai soksziniiségének a megdOrzését, és ezaltal a fajtak fennmaradasat
szolgaljak [49]. A haziallatok genetikai sokféleségének megdrzése azért is fontos, mert
szlikség esetén ezekbdl a régi fajtadkbol merithetiink az elterjedt kulturfajtdk javitasara,
betegségekkel, kornyezeti tényezdkkel szemben ellendlobba tételére iranyulo

tenyészprogramokhoz.

Ide vehetjiik tagabb értelemben a matrilinearis vonalak azonositasat a cyt b haplotipusokra
nézve [50], illetdleg sziikebben és szigortibban értelmezve a térzskonyv Gsszetartozd anyai

vonalainak (csaladok) meghatarozasaban [51] végzett vizsgalatokat.
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2.4 Magyar sziirke szarvasmarha

2.4.14 fajta torténete

A magyar sziirke szarvasmarha (Bos primigenius taurus hungaricus) vitatott eredetii
szarvasmarha-fajta [52]. Genetikai szempontbdl a pododliai fajtakorbe tartozik, rokona
példaul az olasz maremmana, a roman sura de stepa és a bulgar sziirke szarvasmarha [53,

54].

Egyesek szerint a honfoglalokkal, masok szerint a késé kozépkorban betelepiilé kunokkal
érkezett, vagy a kozépkori domesztikéacio kovetkeztében itt, a Karpat-medencében alakult ki
az Ostulokbdl [52, 55]. Archeozoologiai és genetikai eredmények nem tamasztjak ala
egyértelmiien egyik elméletet sem a masik kettével szemben [55]. Feltételezhetd, hogy az

Ostulokkal vald keveredés szerepet jatszott a fajta korai torténelmében [56].

A 14. szazadra 4ltalanosan elterjedt a Karpat-medencében, ¢és fontos exportértéket képviselt
[57]. Rendkiviili ellenallasarol volt hires, labon hajtottak a nyugat-eurdpai piacokra [58],
évente akar 100-200 ezer allatot is. Foleg a német teriiletekre, példaul Niirnbergbe iranyult
a kereskedelem, de Velencében is értékesitették Oket. E piacokon jo mindségli hiisaért és
nagy méretéért kedvelték, az 6krok 300-500 kg-ra is megndhettek, ami a korabeli 200 kg-
hoz képest kirivonak szamitott [59]. Kiilon szabalyok vonatkoztak a vagasra és az
értékesitésre a mindség fenntartasa érdekében. A Magyar Kirdlysag fontos bevételi forrasa

volt igy a szarvasmarha-kereskedelem [52].

Sajnos az ezt kovetd évszazadok, a torok hodoltsag és a valtozd piac nem kedvezett a
fajtanak, a 18. szazadra a nagy marhahajtasok befejezédtek [52]. A 19. szazadban az ipari
forradalom hatasara intenzivebbé valé mezdgazdasagi termelés hatasara a specializalt hus-
illetve tejhasznu (példaul szimentali) szarvasmarhék terjedtek el, hattérbe szoritva a kevésbé
termelékeny magyar sziirkét. Az 1863-as nagy aszaly ugyancsak megtizedelte az allomanyt
[58].

A fajta hanyatlasat aztan az els6é és masodik vilaghabort hozta el, a méasodik vilaghaboru és
az ezt kovetd kollektivizalas kovetkeztében néhany szaz egyed maradt az orszagban. Az

1960-as években a fajta csaknem kihalt, 200 tehén és 6 bika maradt csak fenn [52].
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Szerencsére szelektiv tenyésztéssel néhany évtized alatt sikeriilt visszahozni az allomany
méretét egy fenntarthatd szintre, de az 1800-as évek kdzepi allomany szintjét még mindig

nem éri el [52].

A fajta megOrzésében fontos 1épés volt a Magyar Sziirke Szarvasmarhat Tenyésztok
Orszagos Egyesiiletének megalakuldsa, amely azota is jelentds szerepet tolt be e fajta

tenyésztoi és génmegdrzési munkajaban [58].

2.4.2 Jellemzoi

A fajta kiilonos ismertetéjegye a hossz szarv és a robosztus felépités [57]. JO anyai

tulajdonsagokkal rendelkezik, az anya borjat er6sen védelmezi [58].

A fajtara jellemzé a korral jard szinatmenet (1. abra): a borjak vordses, ugynevezett pirok
szinnel sziiletnek (2. abra), hat-tizenkét honapos korra érik el a fajtara jellemzd6 sziirke szint.
Ivari dimorfizmus is megfigyelhetd, a bikdk jellemzden sotétebb szinezetiiek, a nyaki és
mellkas tajékon kifejezetten sotét, flistds szinliek (3. abra)[52, 60]. Feltételezhetd, hogy a
ehhez a pigmentalt bor is hozzajarul [60]. Az allatok szérkontdse az évszakokkal is valtozik,
télen tomottebb, slriibb lesz, igy biztositva az idéjarasi viszontagsagokkal szembeni

ellenalld képességet [58].
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1. dbra: A gulyaban megfigyelhetd az egyedek kozotti szin-, illetve szarvalakulds-beli
kiilonbség. (Forras: https://www.magyarkincsek.hu/kulonleges-latnivalok/magyar-
szurke-szarvasmarhak-terelese-a-hortobagyon/)

2. abra: Jellegzetes pirok szinti fiatal borju (Forras:
https://www.agroinform.hu/allattenyesztes/szurkemarha-az-alfold-vilagszerte-
ismert-jellegzetessege-13098)
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: ‘flv __.- o . e e .!—j-t- ‘“,
3. abra: A bikakon megfigyelheto az eliilso testfél sotétsziirke, kormos szinezodése és a
szem koriili folt, az okula (Forras:

https://www.agroinform.hu/allattenyesztes/szurkemarha-az-alfold-vilagszerte-
ismert-jellegzetessege-13098)

Az évszazadok soran legeltetd, rideg tartashoz szokott fajta a betegségekkel szemben

rendkiviil ellenalld, kiilondsen hagyomanyos tartasi koriilmények kozott [52].

Tejtermelése kdzepes-csekély, nagylizemi tejeld hasznositasra alkalmatlan. Ugyanakkor a
multban egyes vonalakat szelektaltak ebbe az iranyba, és hasznaltdk is Oket, rovid ideig,

mérsékelt sikerrel [52].

A tehenek atlagsulya 535, a bikaké 700 kg, a tehenek marmagassaga 135, a bikaké 150 cm
[61].

2.4.3Felhasznaldsa

Régen elsdsorban igas éllat volt, a huisat is hasznositottak és tejtermelésre is hasznaltak egyes
vonalakat [52]. Husat jellegzetes, kellemes izéért és sovanysagaért kedvelik, hagyomanyos

hizlalas mellett a hus s6tétvords, nem marvanyozott [62].
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A multban az allat minden részét hasznositottak, a szarvabol, csontjaibol, borébdl kiilonféle
hasznalati targyakat készitettek [58, 62]. Ma is talalunk faluhelyen szarufaragassal

foglalkoz6 mestereket.

A fajta rendkiviil alkalmas a hagyomanyos, legelé alapt allattartasi rendszerekben valo
tartasra [52]. A magyar sziirkék modern hasznositasa lehet a fas legelok biodiverzitasanak a
biztositasdban betoltott szerep: a legeltetés hatdsara hosszu tavon a mozaikos, fas, bokros,

fiives €lohelyek valtozatossaganak és aranyanak ndvekedése varhato egy kutatas alapjan

[63].

Torvényileg védett nemzeti értékiink, a hungarikumok koz¢ tartozik [64], igy a turizmus és

vendéglatas fellenditésébe is be lehet vonni.

2.4.4 Génmegorzes

A 20. szazad kozepétdl a fajta genetikai tartalék szerepe egyre inkabb felismerésre kertilt
[62], allami gazdasagokban is foglalkozni kezdtek a tenyésztésével. Ma a fajta reneszanszat
¢li, a kormany és a mezdgazdasagi szervezetek tdmogatjak az dshonos, veszélyeztetett fajtak

megOrzését [52].

A populacio stabilnak tekinthetd, ami biztositja az 4allomany fennmaradisat és a
hagyomanyos gazdalkodasban betoltott szerepének a folytatddasat. Kihivast jelent a
genetikai sokszinliség fenntartasa a fajtat ért palacknyak-hatasok utan [52], de a

beltenyésztettség szerencsére egyeldre nem jellemz6 a fajtara [65].

A gazdasagi, természetvédelmi és génmegdrzési szempontokat hossza tdvon egyensulyba
kell hozni annak érdekében, hogy e fajta az eredeti kornyezetében még évek hosszl soran

keresztiil fennmaradhasson.
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3 Célkituzések

A tanulmany célja a magyar sziirke szarvasmarha kihalastol megmentett hortobagyi
torzsalloméanya genetikai diverzitdsdnak megallapitdsa. Ehhez a mitokondridlis DNS

citokrom b génszekvencidjat hasznaltuk fel és elemeztiik.

Feltételeztiik, hogy viszonylag egyontetli lesz az allomany erre a génre nézve, mivel ez
kodold régio, a mutansokrol feltételeztiik, hogy nagy valoszintiséggel nem élnek tul és nem

tudjak tovabb Ordkiteni a mitokondrialis DNS-tiket.

Az eredményektdl azt varjuk, hogy eldsegitsék a tenyésztési torekvéseket a csaladok
génalloméanyanak megdrzése érdekében, illetve hozzajaruljanak tovabbi, a fajta genetikai

sokféleségével foglalkoz6 kutatidsok 1étrejottéhez.
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4 Anyag és modszer

4.1 Mintagyiijtés

A hortobagyi magyar sziirke marha allomany a térzskonyvi adatok alapjan 6sszesen 109
csaladra oszthatd, ennyi csalddalapitdé anyatdl élnek ma leszarmazottak. Valamennyi
csaladbol egy képviselot valasztottunk ki a mintavételre. A mintavétel e maodjat alapitd
mintavételnek (founder sampling method) neveztiik el €s a tanszék korabbi feldolgozasaiban
is mar alkalmaztak [66]; [67]. A genetikai feldolgozasunkhoz sziikséges biologiai mintak a
tenyészetbdl évente a NEBIH szamara kotelezéen levett vérmintakbol szarmaztak, igy kiilon
allatkisérleti engedélyt nem volt sziikséges beszerezniink. A mintakat 2023-ban vették at és

-18 °C-on taroltak a feldolgozasig.

4.2 DNS tisztitas, a mitokondridlis citokrom-b gén szakaszanak

amplifikalasa

A minték eldkészitése a Tanszék genetikai laboratoriumaban folyt 2024 elején.

A DNS-t a GenElute Blood Genomic DNS kit altal el6irt protokoll szerint (Sigma-Aldrich,
St. Louis, MO, USA), ennek segitségével nyertiik ki és tisztitottuk.

Az extrahalt DNS mindségi és szemikvalitativ meghatarozasara 2,5%-os agar6z gélt (50mL
puffernez 1,25gr BlO-41025 jelii agardz gélt, Agarose Molecular Grade, Meridian
Bioscience Inc., Cincinnati, Ohio, USA) hasznaltunk GelGreen Nucleic Acid Stain
interkalal6 festékkel (10,000X in DMSO; Cat:41004 Lot:19G0227; Biotium, Fremont, CA,
USA).

A tisztitott mintakat 4 °C-on taroltuk a tovabbi elemzésig.

A mintak citokrém b génjének PCR (polymerase chain reaction) sokszorositasahoz 25 pL
PCR reakcidelegyet készitettiink, amely a kdvetkezé Osszetevoket tartalmazta: 2 ul DNS
templat DNS, 2 ul PrimerMix (1,0-1,0 pl forward és reverse primerekbdl (10uM)), 5 uL
Green Master Mix (10x DreamTaq Green Buffer, 2mM dNTP, DreamTaq DNA Polimerase
5U/uL) (ThermoFisher Scientific, Waltham, MA, USA) és 1 ul BSA (20 mg/ml) kiegészitve
17 uL PCR-mindségli (ultra pure) vizzel.
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Két, kordbban leirt primerpart hasznaltunk két kiilon reakcioban a vizsgalandd szegmens

sokszorositasara [68]:

forward primer (Bo CytB Kim F: 5’-TTCTTACATGGAATCT AACCATGA-3’ és
reverz primer (Bo CytB_Kim R: 5’-GGGAGGTTAGTTGTTCTCCTTCTC-3".

A DNS-szekvencia amplifikalasara a programozhatdé Thermal Cycler 2720-tipusut PCR
berendezést (Applied Biosystem, Waltham, MA, USA) hasznaltunk az aldbbi
koriilményekkel: 1 perc denaturalas 94 °C-on, majd 30 mp 94 °C-on, 30 mp 51 °C-on, 60
mp 72 °C-on ¢és végiil 5 perc 72 °C-on 30-as ciklus szamokkal, amit 4 °C-ra torténd

visszahutés kovetett.

A PCR-termék jelenlétét 2,5%-os agardz gélen (lasd korabban BIO-41025 jelii Agarose
Molecular Grade) mutattuk ki GelGreen Nucleic Acid Stain festékkel (lasd korabban
Cat:41004 Lot:19G0227) (4. abra).
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4. abra: A magyar sziirke szarvasmarha (5-34 csaladjai) citokrom b génszékvencidinak
gélképe, a Bo CytB_Kim _F és a Bo_CytB_Kim_R primerekkel végzett PCR reakcio
terméke agaroz gélen.

A PCR-termékeket SIGMA GenElute™ PCR Clean Up Kit-tel (Sigma-Aldrich, St. Louis,
MO, USA) tisztitottuk, a protokoll eldirasat betartva.

4.3 Szekvenalas

A szekvenalasi reakciohoz, egy BigDye® Terminator 3.1-es verzioju Cycle Sequencing Kit-
et (ThermoFisher Scientific, Waltham, MA, USA) hasznéltunk a gyart6 altal javasolt
modon. A szekvencidk detektalasara az ABI Prism 3130XL tipusu Genetic Analyzer-t
(Applied Biosystems, ThermoFisher Scientific, Waltham, MA, USA) hasznaltuk, a gyarto
utmutatdsai szerint. A szekvencia adatokat a Sequencing Analysis Software 5.1 (Applied

Biosystems, ThermoFisher Scientific, Waltham, MA, USA) segitségével elemeztiik ki, és
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ezt kovetden a SequencherTM 4.1.2 szoftverrel (Gene Codes Corp, Ann Arbour, MI, USA)
igazitottuk.

4.4 Szekvenciak ertekelése

A mutaciok kiértékelését a FU és LI altal fejlesztett teszttel végeztik el [69], majd
populacidgenetikai értékelési modszerként a TAJIMA altal javasolt D-tesztet [70]

alkalmaztuk a kimutatott mutaciok elemzésére.

A teljes vizsgalati minta polimorf bazishelyeinek szamat, a haplotipus diverzitast (Hgq), az
atlagos nukleotid diverzitast () és az atlagos nukleotid eltérések szamat (k) a DNAsp 6.0-S
szoftver segitségével hataroztuk meg [71]. Az atlagos nukleotid diverzitas (7) a mintazott
allomany két véletlenszertien kivalasztott bazishelyén talalhato kiilonb6z6 nukleotidok

szama. Ez egyuttal meghatarozza az dllomany genetikai valtozatossagat.

Grafikusan mutatjuk be a csalddok megoszlasat haplotipusonként.
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5 Eredmények és megbeszélésiik

A teljes vizsgalati minta szama 109, a cyt b teljes szakaszanak hossza 1140; a szakasz hossza

a hidnyos bazishelyek kizarasaval 1134 bazispar.
A monomorf bazishelyek szama 1118 volt, mig a sokalaka (polimorf) bazishelyeké 16.

Az utobbi vonatkozasaban 9 egyediili (szingleton, két valtozattal, bazishelyek: 31, 135, 198,
610, 684, 730, 880, 1041 ¢s 1074) és 7 tobb valtozattal el6forduld (parszimon, bazishelyek:
102, 342, 675, 678, 801, 1044 és 1104) informativ mutaciot talaltunk.

Az 1. tablazat mutatja be a genetikai diverzitast jellemz6 mutatdkat. A haplotipus diverzitas
(Ha) 0,469 (0,059 szorassal) volt. Az atlagos nukleotid diverzitas () és az atlagos nukleotid
eltérések szama (k) 0,5%1072 (£0,008*1073 szorassal), illetdleg 0,572 (£0,468 szorassal) volt.

1. tdblazat: A haplotipus diverzitas, valamint a & és K értékei a magyar sziirke
marha hortobagyi gulydjaban

Megnevezés Hortobagy
haplotipus diverzitas, Hd 0,469
nukleotid diverzitas, = 0,5*107°
atlagos nukleotid eltérések szama, k 0,572

Tarekegn és munkatarsai (2019)[72] Etiopia négy eredeti marha allomanyaban (teljes cyt b
gén: 1140 bp, dsszesen 76 egyed) a haplotipus diverzitast 0,709 és 0,833, a nukleotid
diverzitast 0,8%10° és 1,3*1073, az atlagos nukleotid eltérések szamat 0,910 és 1,422

kozottinek talaltak, vagyis a magyar sziirkénél valtozatosabb cyt b gént irtak le.

Kim és munkatarsai (2013)[68] Korea veszélyeztetett szarvasmarha fajtajaban, a chiksoban
(teljes cyt b gén, Osszesen 239 egyed), a magyar sziirkééhez hasonlo értékeket allapitottak
meg: haplotipus diverzitas 0,4709, nukleotid diverzitas 0,55%1073, és 13 haplotipus szam
mellett.
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A haplotipus diverzitas és az atlagos nukleotid eltérések szama az indonéz marha fajtdkban
(pasundan és pacitan; rovidebb, 464 bp szakasz és 21 allat) alacsonyabb volt (Hg = 0,1818
¢s 0,3778; k= 10,182 és 0,400) mint a magyar sziirkében [73].

Az egyik hazai juhfajtaban, a ciktaban [51] a citokrom b génre elvégzett Tajima-teszt szerint
a paronkénti nukleotid eltérések atlagos szama (K) 2,926, a nukleotid diverzitas () 3,13*10°
3 volt, magasabb, mint a magyar sziirke fajtdban. Egy masik 6shonos juhfajtiban, a cigajaban

a ciktahoz kozelit6 értékek jellemzok, bar kevésbé diverz allomanyt tiikrozve [74].

A teljes vizsgalati allomanyban elvégzett TAJIMA D-teszt értéke -2,24672 lett,
statisztikailag szignifikansan (p < 0,01). A szignifikans negativ érték a ritka valtozatok
nagyfoki megjelenésének, akar mentesitd (nemkivanatos géntdl megvalni szandékozo)
szelekcionak, vagy alkalmasint demografiai expanzionak a jelzéje. A szignifikans pozitiv

érték az adott fajta al-populaciokra vald széthasadasanak indikatora 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 vizsgalati allomanyban; mindkettd szignifikans volt.

A FU féle Fs statisztika értéke -16,419 erésen szignifikans (p < 0,001). Az érzékenyebb Fu
Fs statisztikdja is megerdsitette a haplotipus szekvenciadk elkiiloniilését. A Fu-féle Fs
statisztika szignifikans negativ értékei idegen génbearamlasra hivhatjak fel a figyelmet. Ez
a magyar sziirke fajta hortobagyi allomanyanak esetében azt jelentheti, hogy az egységes

anyai hattér mas ndivarti dsokkel egésziilt ki.

Tajima D -0,93613, a Fu-féle Fs 0,01635 volt Iran helyi marhajaban (1250 bp, 10 egyed)
[75]. Tarekegn és munkatarsai (2018)[72] a vizsgalt etiop fajtak koziil csak az abigarban
észleltek szignifikdns, és a magyar sziirkéhez hasonloan alacsony negativ Tajima D (-
1,7278, p = 0,017) és Fu-féle Fs (-3,3289, p = 0,002) értékeket, amibdl a fajta expanzidjara
kovetkeztettek.

A Fu-féle Fs statisztika értéke a mi vizsgalatunkban kozepesnek tekinthetd, mivel tobb
hasonl¢ kutatas 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] negativ értékeket is talalt.
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A haplotipusok szama 15 volt. A 109 csalad igy mindossze 15 haplotipuson osztozik. Az 5.
abra szemlélteti a magyar sziirke csaladok megoszlasat haplotipusok szerint. A 109
csaladbol 79 citokréom b szekvenciasorrendje teljesen azonos volt. Ezekt6l a maradék 30
csalad egy-harom mutacioval tért el és 0sszesen 14 haplotipust képvisel. Ezen haplotipusok
kozott talalunk csalddokban gazdagabbat, a 6-os haplotipust 9 csaldddal és olyanokat is (1-
t6l 5-ig és 7-t6l 14-ig), amelyekhez csak 1-3 csalad tartozik. Felmeril a kérdés, hogy a
hortobagyi mintaban talalt 15 haplotipus egytttal ugyanennyi ,,6sanyat” is feltételez, amit6l
a teljes populacid szarmazna? A valasz valdsziniileg nem; mert az egyontetiiség a cyt b
génben a fehérjét kodolo feladataval magyarazhatd. Néhany csendes (Silent) mutacio
el6fordulhat, de a fehérje miikodésének megvaltozasaval jaro (missence) pontmutaciok nagy

valoésziniiséggel nem élnek tal, igy kiszelektalodnak.

5. dbra: A magyar sziirke csaladok megoszlasa haplotipusonként. A haplotipus
azonositokat a haplotipusba tartozo csaladok azonositoja koveti.
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6 Kovetkeztetések

A vizsgalt 109 egyedbdl 79 allat (a mintak 72%-a) egyontetli, mig 30 allat (a mintak 28%-
a) mutdns génnel rendelkezett. A mutdciok jellemzden egy-egy bazispart érintettek

egyedenként.

Tovabbi vizsgalatra javasolhato a kontroll régié: varhatoan ennek a génszakasznak nagyobb
az allomanyon beliili valtozatossaga, nem kodold génszakaszrdl 1évén sz, a mutaciok
kiszelektalddasanak kisebb az esélye. Egy cigaja és cikta juh fajtakban végzett kutatasban
[74] azt talaltak, hogy a kontroll régio tobb, mint kétszer annyi mutaciot tartalmazott, mint
acyt b. A vizsgalt populacidoban 40 cyt b és 94 CR haplotipust (csaladot) tudtak elkiiloniteni,
a cyt b haplotipusok koziil a cigdjaban 33, a ciktdban 11, mig a CR haplotipusok koziil 66 a

cigaja és 28 a cikta fajtaban volt jelen.

Egy roman sziirke szarvasmarhaban végzett kutatas [54] érdekes modon ennek ellentmondo
eredményt allapitott meg: feltételezhetd, hogy az alacsony mintaszam lehet az oka annak,
hogy kozel azonos, cyt b tekintetében kissé valtozatosabb haplotipus-0sszetételt allapitottak

meg.
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7 Osszefoglalas

Osszegzéséképpen megallapithatjuk, hogy a magyar sziirke évszazados multh
szarvasmarha-fajtank, amely hosszt idon keresztiil fontos szerepet jatszott az orszag
gazdasagaban. Sajnos a mult szazad masodik felében csaknem kipusztult, de szerencsére

sikeriilt megmenteni a fajtat, és ma kiemelt figyelem és védelem 6vezi.

A kutatdsi eredményeink alapjan a populacié cyt b génje viszonylag egyontetiinek
tekinthetd, a vizsgalt egyedek tobb, mint kétharmadaban azonos, ez feltételezhetéen a gén
kodolo jellegébdl adodik. Az eredményeket szakirodalmi forrasokkal 6sszevetve nagyjabol
hasonl6 eredményeket kaptak mas, hagyomanyos szarvasmarha fajtak esetében is: érdekes
modon a kdzeli rokon roméan sziirke esetében valtozatosabb cyt b gént irtak le, ami a kutatas

alacsonyabb mintaszdmanak a kdvetkezménye is lehet.

Javasolhato a tovabbi vizsgalatok szempontjabdl a kontroll régi6 kutatasa, hagyomanyos juh
fajtakbol szarmazo eredmények alapjan ez a régio varhatéban nagyobb valtozatossagot mutat

majd, mint a cyt b.

A magyar szilirke hagyomanyos, 0si haszonallatfajtank, nemzeti kincsként a fajta megdrzése
koz0s érdekiink, nemes feladatunk. Reméljiik, hogy jelen kutatas hatasara a fajta genetikai
sokféleségét feltard tovabbi vizsgélatok folynak majd, illetve az eredmények hozzéjarulnak

a csaladok génalloméanyanak a megdrzeését célzo tenyésztési torekvések sikerességéhez.

A fajta multbeli felhasznéalasa jorészt eltlint ugyan, de azt gondolom, hogy a modern,
fenntarthatosagra torekvé mezOgazdasdgban, a természetvédelemben, a hazidllatfajok
genetikai sokféleségének megdrzésében, a turizmusban és a hagyomanyaink dpolasaban azt

gondolom, mélto helye van ezeknek a nemes allatoknak.
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8 Koszonetnyilvanitas

Koszonetiinket szeretnénk kifejezni Kaltenecker Endrének, a Magyar Sziirke Szarvasmarhat
Tenyésztok Egyesiilete {igyvezetdjének, a tenyésztési adatok rendelkezésiinkre

bocsajtasaért.

Dr. Jozsa Csillanak, a Nébih-Adi Kaposvari Allategészségiigyi Diagnosztikai Osztaly

referensének, a Nébih-mintak atadasaért.

A DNS mintdk laboratoriumi eldkészitésében nyujtott segitségért halankat fejezziik ki

Keindl Agnes laboratoriumi asszisztensnek.

A genetikai vizsgalatok elvégzése és feldolgozasa a Budapesti Allatorvostudomanyi

Egyetem stratégiai kutatasi alapja (SRF-001 sz. timogatas) tamogatasaval valosult meg.
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