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1. Roviditések jegyzéke

BTE = beltenyésztési egylitthatd

BYT = Biewer yorkshire terrier

CAD = Central Asian Shepherd Dog = K6zép-azsiai juhaszkutya
COR = cane corso

CSD = Caucasian Shepherd Dog = Kaukazusi juhaszkutya

FB = French Bulldog = francia bulldog

FCI = Fédération Cynologique Internationale = Nemzetkozi Kinologiai Szovetség
Fis = fixacios index

GR = golden retriever

GS = German Shepherd = német juhaszkutya

ISAG = International Society of Animal Genetics

IW = Irish Wolfhound = ir farkaskutya

LR = labrador retriever

M = Maltese = maltai selyemkutya

MAN = Mannara’s Dog

MEOESZ = Magyar Ebtenyésztok Orszagos Egyesiileteinek Szovetsége
MKFE = Magyar Kuvasz Fajtagondoz6 Egyestilet

MSD = Maremma and Abruzzese Sheepdog = abruzz6i juhaszkutya
Ne = hatékony populacioméret (Goleman et al., 2021)

PIC = Polymorphic Information Content

SIL = Sila’s Dog

SNP = single nucleotide polymorphism

STR = short tandem repeat = mikroszatellita = lokusz

YT = Yorkshire terrier



2. Bevezetés

Az dshonos kutyafajtak fajtastandardjat Magyarorszag kutyatenyésztd szervezete, a Magyar
Ebtenyésztok Orszagos Egyesiileteinek Szovetsége (MEOESZ) és azon beliil a fajtatenyésztoi
klub adja a Nemzetkozi Kinologiai Szovetségnek (FCI). Viszont ennél is fontosabb szempont,

hogy magyar kutyafajtaink jolétét, egészségét is megorizziik!

Napjainkban a genetikai soksziniiség a novekvo beltenyésztés miatt drasztikusan lecsokkent
a fajtatiszta kutyakban, aminek negativ hatasai tarsallataink egészségére jol megfigyelhetd.
Ezek az okok vezették a Magyar Kuvasz Fajtagondozd Egyesiiletet (MKFE) arra, hogy a
MEOESZ-szel és az Allatorvostudomanyi Egyetem, Allattenyésztési és Genetikai tanszékével
(ATE-ATLT) egyiittmiikodve a tenyésztéknek egy, a tervezett parositasokbol sziiletendd
kolykok beltenyésztettségét kiszamold, mindenki szdmara hozzaférhetd és konnyen érthetd
informaciokat tartalmazé internetes oldalt hozzanak 1étre. Ehhez a rendszerhez az angliai
Kennel Club Mate Select honlapja adta az inspiraciot, és a Hungarikum palyazat tamogatta a
létrehozasat. A 1étrejott, nyilvanos FEDO.HU honlap mar az indulés utan is jelentds forgalmat
regisztralt az érdekl6dé kuvasz tenyésztok részérél. Remélhet6leg a FEDO.HU teljesen
atlathat6 torzskonyvi informacioival és a parositas tervezésében 1ényeges szamitott értékeivel

szemléletvaltozast hozhat a magyar kutyatenyésztésben.

A 2016-ban Nemzeti Kinccsé nyilvanitott dshonos kuvasz kutyafajtank egészségének
megOrzéséhez szeretnék hozzajarulni. Munkamban egyiitt vizsgaltam a Nemzeti
Elelmiszerlanc-biztonsagi Hivatal (NEBIH) Allategészségiigyi Diagnosztikai Igazgatosagahoz
(ADI) tartozé Allatgenetikai Laboratoriumanak szarmazasellendrzési molekularis genetikai
vizsgalatainak eredményeit és a FEDO.HU torzskonyvi adatok alapjan szamitott teljes

populacidra vonatkozo6 adatait.

1 kép: Kuvasz kolyok. forras: https://fedo.hu/hu/index.html



3. Szakirodalmi attekintés

A kutyafajtak legtobbje az 1900-as évek kdzepén jott 1étre, a fajtatiszta tenyésztés kezdete
¢s a fajtastandardok meghatéarozasa idején (Wilcox & Walkowicz, 1995; Parker et al., 2004). A
fajtatiszta kutyafajtak egy szigoruan szelektalt alapitd allomanytol szarmaznak, amelyek
megfeleltek az akkor felallitott standardnak. Az alapitas utan a tovabbi génaramlas tiltott volt,
ezzel biztositva az adott fajta tisztasagat ¢és kiillemi homogenitasat. A kivant fenotipus
fenntartasa érdekében sok tenyészté alkalmaz vonaltenyésztést és népszerti kanok gyakori

hasznalatat (Leroy, 2011) (top sire effect).

3.1. A beltenyésztés kialakulasa és hatasai

Egy bizonyos kiillemi tulajdonsagra torténd erds szelekcié gyakran okozza valamely allél
visszafordithatatlan kiesését és a kovetkezményes genetikai diverzitas csokkenést, amelynek
nem kivant, karos egészségiigyi hatasai lehetnek (Pedersen et al., 2015; Keijser et al., 2018;
Lampi et al., 2020). Emiatt kezdte el vizsgalni a lengyel agar fajtat a tenyésztoklub a betegségek
tekintetében, mint példaul az 6rokléddé szemhibak vagy a csipdiziileti diszplazia (Goleman et
al., 2021). A genetikai diverzitas csokkenése a hatékony populacioméret csokkenésével is
Osszefiigg, amelynek okai a fajtakkal szembeni talzott kiillemi elvarasok napjainkban (Lampi
et al., 2020; Mellanby et al., 2013). Az 1981-ben alapitott lengyel agar fajta eleve kis alapito
populécidja viszont foleg a szarmazasi orszagban talalhatd, igy a genetikai diverzitas

korlatozott és mar ezért megjelenhetnek genetikai betegségek (Goleman et al., 2021).

3.2. A beltenyésztés elkeriilése

Fontos, hogy a tenyésztési szelekciot Gigy végezziik, hogy kozben fenntartjuk a fajta
genetikai sokszintiségét. Ehhez sziikség van a kiilonboz6 kutyafajtak genetikai diverzitasanak
ismeretére, illetve a felmeriild genetikai valtozasok figyelemmel kisérésére (Radko &
Podbielska, 2021). Novekvo érdeklddés figyelhetd meg az 6shonos fajtak irant, ezek megdrzése
egyre fontosabb vilagszerte (Lee et al., 2014). A tatrai pasztorkutya egy Osi, lengyel kutyafajta,
amelyb6l maig kevés a regisztralt egyed (2012-es adat alapjan mindGssze 383) az évente sziiletd
50-55 alombol. Mindezek ellenére pozitiv folyamatok jellemzik a tenyésztést. llyen a
kiilonboz6 kanok hasznalata fedeztetésre, fedeztetési program felallitasa kiilfoldon is, valamint
az import egyedek szdmdira a kotelezd tenyészengedély a lengyel tenyésztésben vald
hasznalatukhoz. Megengedett tovabba az ismeretlen eredetii egyedek regisztralasa a nyitott
torzskonyvbe, ezzel a fajtapopulacio szaporodasi kozosségének kiszélesitése. A hatékony

populacidoméret novekedése az altalanos rokonsagi fokot csokkenti az egyedek kozott és ez segit



andvekvo homozigozitas és a beltenyésztettség elkeriilésében. A tenyésztdi munka sikerességét
mutatja a genetikai sokszinliség megorzése és a homozigozitas elkeriilése, amely akar letalis

gének megjelenését is okozhatna (Radko et al., 2017).

3.3. A beltenyésztés meghatarozasa torzskonyvi modszerrel

A sikeres becslésekhez elengedhetetlen a torzskonyvek megfeleld kitoltottsége. A
tenyésztésben résztvevd allatok torzskonyvi adatai informaciot nytjtanak egy adott
populaciordl. Ezenkiviil hasznos adatforras a genetikai soksziniiség és a populacioszerkezet

vizsgalatahoz (Goleman et al., 2021).

3.3.1. A torzskonyvi elemzések és azok eredményei

A fajtatiszta kutyak genetikai sokszintiségének fenntartdsdhoz a tenyésztok a torzskonyvon
alapul6 beltenyésztési egyiitthatd (BTE) szamolasat hasznaltak a kezdetekben (Wright, 1922).
Ezen BTE pontos meghatarozasahoz viszont a torzskonyvekben meg kell keresni egy-egy fajta
alapité egyedeit (Leroy et al., 2006; 2009). A nem tul régi fajtaknal ez még kivitelezhetd, de
példaul a golden retriever esetén tobb, mint 20 generacio atvizsgalasat igényli (Ontiveros et al.,

2019).

3.3.1.1. Alapit6 egyedek

Alapitd egyedeknek azokat a kutyakat nevezziik, amelyeknek a térzskonyvben nincsen
regisztralt 6se. Goleman 2021-es cikkében 83 alapitot talalt a torzskonyvek alapjan a lengyel
agar fajtaban. Az ivararany 15 kan 51 utéddal, mig 23 szukéhoz 92 utod tartozott. Ezek alapjan
az alapitok csak 45,78%-at hasznaltak fel a tenyésztésben, ebbdl kovetkezik, hogy sok alapitd
egyed (45) nem vett részt a tenyésztésben, igy genetikai soksziniiségiik elveszett (Goleman et
al., 2021). A lengyel vadaszkutya esetében 26 alapitot talaltak Goleman (2019) tanulmanyaban,

mig az észak-amerikai golden retriever populacioban 16 alapitot emlit Wang (2019).

3.3.1.2. Genetikai diverzitasra vonatkozo méroszamok

A lengyel agar atlagos beltenyésztettsége (atlagos BTE) 0,1151, ami az irodalmi adatok
alapjan alacsonynak tekinthetd, mert a tenyészparokat a rokonparositasok elkeriilésével
valasztottak ki (Goleman et al., 2019). A francia bulldog térzskonyvi vizsgalataival 8
beltenyésztett kutyat talaltak a vizsgalt 33 egyedes mikropopulacioban. Az egyedek BTE-ja
1,56 és 6,25% kozott mozgott 4,98%-os atlaggal, amit mérsékelt beltenyésztettségként értékelt

Dzistiuk (2017) a tanulmanyaban, bar a mikropopulacio, mint a fajtaatlagot képviselé minta
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er6sen megkérddjelezhetd. A lengyel agarak esetében a szerz6 szerint alacsony volt (11,8%),
viszont 872 egyedet beltenyésztettnek titulaltak az dsszesen vizsgalt 912-bdl. Tovabba a 20%
feletti BTE megjelenése 23,8%-o0s, mig 25% felett 33 egyed volt. 8 magas BTE-jii egyednek

nincs utodja (Goleman et al., 2021).

A hatékony populacioméret (Ne) egy olyan létszama é&llomany, amely még nem
veszélyeztetett, fenntarthatd, hatékony ¢&s szaporodoképes (Szabd, 2004). A hatékony
populacidoméret mellett, a genetikai szerkezet, torténeti palacknyak-hatas (Leroy, 2011)
vizsgalata fontos az 6si kutyafajtakban. Itt legtobbszor a kis populacion beliil talhasznalt,

népszeri kanok okoznak problémat (Goleman et al., 2021).

Az Ne 28,51- el egyenl6 (Goleman et al., 2019), mig a 2021-es tanulmanyat feldolgozo
cikkben az atlagos értéke 21,76- ot mutatott (Goleman et al., 2021).

3.4. A beltenyésztés meghatarozasa molekularis genetikai modszerrel

A molekularis genetikai technikak populacidgenetikai hasznalataval lehetéség nyilik arra,
hogy noveljiik tudasunkat a tenyésztett allatok mellett a vadvilag populacioirdl is (Hewitt 1999;
Schmitt 2007; Broquet & Petit 2009; Lowe & Allendorf 2010). Atfogé genetikai sokszintiséget
vizsgalo kutatas mar tortént gazdasagi haszonallatok esetében (SanCristobal et al., 2006; Hillel

et al., 2003; Hanotte et al., 2002; Tapio et al., 2005; Cafion et al., 2006).

3.4.1. A vizsgalatban felhasznalt STR-ek

A rovid ismétldd6 motivumok vagy mikroszatellitak (STR) neve a nem kodolo, (intron) 2-
6 bazisparos szakaszok ismétlddésére utal (Ruitberg et al., 2001). A genomokban siiriin
megtalalhatéak és magasan polimorfak az allélokra vonatkozoan, ezért gyakran hasznaljak a

rokonsagi, diagnosztikai és populaciogenetikai vizsgalatokban (Edwards et al., 1991).

A genetikai soksziniiségi vizsgalatokhoz altalaban semleges mikroszatellita DNS
markereket hasznalnak, amelyek az egyedi azonositashoz és szarmazasellendrzéshez is jol
hasznalhatoak a kutya esetében is (Koskinen & Bredbacka, 2000; DeNise et al., 2004; Irion et
al., 2005; Asch et al., 2009; Radko & Stota, 2009; Dimitrijevic et al., 2013).

Elséként egy 10 mikroszatellitabol allo Kit volt elérhetd a kereskedelemben, amely nem mindig
volt hatékony a sziilok azonositasaban, valdsziniileg a kiillonbozo tulajdonsagokra végzett erds
rokontenyésztés ¢és a szigor szelekcié miatt, amely kovetkezményesen csokkent genetikai

valtozatossaghoz vezetett.



A limitalt genetikai valtozatossag mar néhany STR esetében csokkent allélszamot okozott,
ami megnehezitette az altalanosan alkalmazhaté markereket tartalmazo panel kivalasztasat.
Emiatt az International Society of Animal Genetics (ISAG) ajanlasaval (Dodd et al., 2001,
Radko & Stota, 2009) egy 18 polimorf STR-bél allé panel hasznalata terjedt el ezekre a
vizsgalatokra, amelyet a Canine Genotypes 1.1 kit (Thermo Fisher Scientific) egyben tartalmaz
¢s a kereskedelemben elérhet6 (Radko et al., 2017).

21 db STR (AHTk211, CXX279, REN169018, INU055, REN54P11, INRA21, AHT137,
REN169D01, AHTh260, AhTk253, INUO0O5, INU030, FH2848, AHT121, FH2054,
REN162C04, AHTh171, REN247M23, REN105L03, AHTh130, RENG64E19) segitségével
allitottak fel a lengyel vadaszkutya (Goleman et al., 2019); tatrai juhaszkutya (Radko et al,
2017); német juhaszkutya (GS), maltai selyemkutya (M), ir farkaskutya (IW), Biewer yorkshire
terrier (BYT), yorkshire terrier (YT), golden retriever (GR), labrador retriever (LR), francia
bulldog (FB) lengyel populacioi (Radko & Podbielska, 2021) és lengyel agar (Goleman et al.,
2021) genetikai profiljat. Bigi (2018) az itt felsorolt 21-b6l 18 STR-t hasznalt (a REN105L03,
AHTh130, REN64E19 lokuszokat nem) a Sila’s dog (SIL), abruzzo6i juhaszkutya (MSD),
Mannara’s dog (MAN), cane corso (COR), kozép-dzsiai juhiszkutya (CAD) és a kaukdzusi
juhaszkutya (CSD) esetében.

Az amelogenin markerrel tortént az ivar meghatarozasa az AMELY és AMELX lokusszal
a SIL, MSD, MAN, COR, CAD, CSD o6sszehasonlitashoz Bigi (2018); a lengyel agar Radko
(2021) esetében; valamint az észak-amerikai golden retrievereknél Ontiveros (2019)
tanulmanyaban. A kinai labrador retriever populacional azonban Wang (2019) a ZFXY

lokusszal hatarozta meg a vizsgalt egyedek nemét.

3.4.2. Molekularis genetikai eredmények alapjan végzett statisztikai
vizsgalatok

Az egyes cikkek széles korben hasznaltak kiilonbozé szoftvereket, amelyek a statisztikai
vizsgalatok elvégzésében jelentettek segitséget: Alrequin v.3.5 (Bigi et al., 2018; Dimitrijevic
et al., 2020; Wang et al., 2019), GenAlEx 6.5 (Ontiveros et al., 2019; Dimitrijevic et al., 2020).



3.4.3. A hasznalt méroszamok

3.4.3.1. Osszes megfigyelt allél, atlagos allélszim, minimum és maximum
allélszam, fajtakra jellemzo allélok

Az allélok gyakorisaganak vizsgalata a magasan polimorf lokuszokon lehetévé teszi a
populacid szerkezetének vizsgalatat és valtozasainak detektalasat (pl. tenyésztoi szelekcio
kovetkeztében). A genetikai diverzitas vizsgalata és kovetése a megfeleld fedezd partner
kivalasztasaban és a koztiik 1év0 rokonsag fokanak meghatarozasaban is segitséget nyujt (Dodd

et al., 2001; Radko & Stota, 2009).

Osszesen 185 db allélt detektaltak Bigi (2018) és Radko (2021) 8sszehasonlito tanulmanyai,
ahol az Osszes STR polimorf lett az Gsszes vizsgalt fajtaban (Bigi et al., 2018). Ezen
polimorfizmusok alapjan mar egyértelmiien megallapithatd a vizsgalt kutyafajtak kozotti
kiilonbség. 100 db allélt talaltak a tatrai juhaszkutyanal a Radko (2017), 25 darabot a francia
bulldog Dzitsiuk (2017) és 117 allélt a lengyel agar (Goleman, 2021) esetében. Az allélszamok
a Dbeltenyésztés kovetkeztében csokkennek, igy a francia bulldog kiemelkedéen

beltenyésztettnek mutatkozott.

343.2. PIC

A Polymorphic Information Content (PIC) a genetikai kapcsoltsagok felderitésében
hasznalatos mérészam (Guo & Elston, 1999). A legtobb fajtaban 0,5 feletti, az ilyen markerek
informativnak (polimorfnak) szamitanak, 0,25 és 0,5 k6zott részben informativ, 0,25 alatt nem
annyira informativ (Radko & Podbielska, 2021; Botstein et al., 1980).

Legalacsonyabb értéke 0,2792 a CXX279-es lokuszon a lengyel vadaszkutyaban Goleman
(2019) esetében; a Radko (2017) Osszehasonlité tanulmanyban 0,233, a sharplaninai
juhaszkutyanal 0,483, amit Dimitrijevic (2020) allapitott meg és 0,4117 a kinai labrador
retriever populacioban (Wang et al., 2019).

Legmagasabb értéke 0,7522 az AHTh171-es lokuszon, amelyre tehat a legnagyobb mértékii
polimorfizmus is jellemzd a lengyel vadaszkutyaban Goleman (2019) tanulmanyaban. a Radko
(2017) 6sszehasonlitasaban a legpolimorfabb allél 0,8-as, a sharplaninai juhaszkutyaban 0,812
Dimitrijevic (2020) szerint és 0,8520-as értékii a kinai labrador retriever populaciéban (Wang
etal., 2019).



3.4.3.3. A megfigyelt és a vart heterozigozitas

Az adott populacids mintaban megfigyelt allélszambdl szamolt heterozigdtak aranya adja a
vart heterozigozitast (He), mig ebben a populaciés mintaban az adott lokuszon ténylegesen
megfigyelt heterozigotdk aranya a megfigyelt heterozigozitassal (Ho) egyenld. Jozsa (2008)
tanulmanyaban az altala vizsgalt magyar tarka populdcioban az atlagos vart heterozigozitas
(He) minden esetben meghaladta az atlagos megfigyeltet (Ho), amit beltenyésztettségként
értékelt.

Altalanossagban a két érték egymashoz kozel lett megfigyelve (Ho=0,6050 és He=0,6142)
(Goleman et al., 2019). Egyenl6 Ho és He értékeket figyeltek meg a Bigi (2018) tanulmanyaban
0,72. A He a legpolimorfabb allélon 0,8, mig a legkevésbé polimorfan 0,281 (Radko &
Podbielska, 2021). A francia bulldog mikropopulaci6 Ho értéke 0,376, amely mutatja a
heterozigozitas csokkenését. A beltenyésztettség kovetkezménye az alacsonyabb He érték, ami
0,422-vel egyenl6 (Dzitsiuk et al., 2017).

3.4.3.4. Beltenyésztettségi koefficiens (BTE) avagy fixacios index (Fis)

A beltenyésztettség fokat adja meg a beltenyésztettségi egylitthatd (BTE), az idealis
populdcidhoz képest a fixacids index segitségével jellemezhetjiik. Jelzésére altalaban f (F,
pontosabban Fis). Az f értéke alapjan, ha =0 nincs beltenyésztés, azaz idealis a populacio, mig

f=1 esetben minden egyed homozigobta.

f értelmezhetd Gigy, hogy a beltenyésztés aranya a populacioban, ha H a heterozigozitas,

o 2pg—H H

2pg 2 Pg
(f=beltenyésztési egyiitthato, p és q=allélgyakorisagok, H=heterozigozitas)
A heterozigozitas kifejezhetd az f egyiitthato segitségével
H=2pq(1—)=2pg—2pqf
(H=heterozigozités, f= beltenyésztési egylitthato, p és g=allélgyakorisagok)
A fixacios index, ami egyben a beltenyésztési egylitthato is, annak a valoszinliségét fejezi
ki, hogy egy lokusz két allélja azonos kozos Ost6l szarmazik. A valosziniliségi és populaciokon

alapuld értelmezési mod egymassal ekvivalens, a fixdciés index becslésére alternativ

megkozelitést jelenthetnek (Pénzes, 2011).
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A BTE kiszamithato az egyes egyedekre és az egész populaciora is. Ertéke elméletileg 0 és
1 k6z6tt mozog. A markerekbdl kiszamitott Fs értéket — amelyik negativ is lehet — tobb szerzo

is BTE-nek (COl-nak) hivatkozza (Goleman, 2019).

10%-0s BTE hatart valasztottak a beltenyésztettség meghatarozasahoz Ontiveros (2019)
tanulmanyaban, mert korabbiakban jelentettek mar 10%-nal magasabb BTE értéknél csokkend
reprodukcios sikert és alomszamot, valamint varhaté életkort. 12,5%-0s BTE jellemzo
féltestvérek, vagy nagysziil6-unoka paroztatasanal. 25% feletti a sziil6-utdd parositas és/vagy
teljes rokon tenyésztésnél. A statisztikailag szignifikdns esetekben a 0 feletti érték
beltenyésztettség lehetdségére utal, valamint egy magasabb homozigozitds jelenlétére a
tenyésztésben résztvevd allatok esetében is (Leroy et al.,, 2015). A negativ értékek a

heterozigéta tulsuly jelenétére utalnak a populacio esetében, amely a kedvelt heterozigotak

crer

Negativ atlagos beltenyésztettségi egyiitthato értéket (-0,012) kaptak Goleman (2019)
tanulmanyaban, amely alacsony beltenyésztettségi szintet sejtet a lengyel vadaszkutya fajtaban.
Tovabba az egyedek tobb, mint felében tapasztaltak negativ értéket a heterozigoéta tulsaly miatt.

A hét pozitiv BTE-jii egyed viszont a homozigozitas, beltenyésztés novekedését tamogatja.

A Radko (2021) népszerii lengyel fajtakat vizsgalo cikkében a BTE értéke —0,049 (GR) és
0,053 (YT) kozott valtozott, amely alapjan a beltenyésztettség hianyat allapitottak meg ezekben
a fajtakban.

A vart heterozigozitas indikatorai segitségével kiszamitottdk Dzitsiuk (2017)
tanulmanyaban is, a francia bulldog esetében, atlagos értéke 0,268, amely jol jelzi a magas

beltenyésztettséget!

3.4.3.5. Hardy-Weinberg egyensuly (HWE)

A Hardy-Weinberg torvény szerint az egyedi allélok gyakorisaga ugyanazon gén esetében
valtozatlan marad idedlis populaciokban, igy a genetikai egyensuly megdrzott és a vart

heterozigozitas kozel marad a megfigyelt értékhez (Dzitsiuk et al., 2017).

Nagyon szignifikans eltérést tapasztaltak INRA21, mig szignifikansat az AHT137 és
AHTh130 lokuszoknal (Goleman et al., 2019). A Hardy-Weinbergtdl valo eltérés statisztikailag
nem szignifikans 95%-0s szinten (Dimitrijevic et al., 2020). A kiszamolt valosziniiségi értékek
alapjan 5 STR esetében kisebb, mint p=0,05, azaz nem szignifikans eltérés volt HWE-td1 (Wang
et al, 2019). A HWE-t4l a vizsgalt, polimorf 9 lokuszbol 5 tért el (Kusza et al., 2019).
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4. Célkitiizések
Dolgozatom célja az volt, hogy az MKFE torzskonyvében szerepld kuvaszok
beltenyésztettségi allapotdt meghatarozzam torzskonyvi szamitasokkal (FEDO.HU) és

molekularis genetikai modszerek alapjan.

A két modszerrel kapott eredményt dsszevetettem és értelmeztem ezt az igy, két iranybol

kiszamitott, elméletileg megegyezd mérdszamot.

ML s e

2.kép: Kuvasz szuka kolykével forras: https://fedo.hu/hu/index.html
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5. Anyag és modszer
5.1. Anyag

5.11. AFEDO.HU

Az MKFE online beltenyésztettségi kalkulatora, a FEDO.HU a megfelel6 miikodéséhez

jelenleg 7713 kuvasz fajtaju egyed szarmazasi adatait tarolja.

5.1.2. A NEBIH ADI Allatgenetikai Laboratériuma

Dolgozatomban a Nemzeti Elelmiszerlanc-biztonsdgi Hivatal —Allategészségiigyi
Diagnosztikai Igazgatosag Allatgenetikai laborjaban az MKFE 4éltal torzskonyvezett kutyak

2018-tol végzett szarmazasellendrzési STR vizsgélatainak eredményeit hasznaltam.

A NEBIH egy 768 egyedet tartalmazé adatbazist hozott létre, amelyben a kutydk
torzskonyvi neve, fajtaja, neme, chipszama, torzskonyvi szama, sziiletési datuma, az altaluk
adott minta tipusa és laborszama, valamint az anyja és apja térzskdnyvi neve szerepel. Ebben
az adatbazisban talalhato az ISAG altal ajanlott 21 db canine-STR panel a kovetkezd
lokuszokkal: AHTk211, CXX279, REN169018, INU055, REN5P11, AHTh130, INRA21,
AHT137, REN169D01, AHTh260, AHTk253, INU0O5, INU030, FH2848, REN105L03,
AHT121, FH2054, REN162C04, AHTh171, REN247M23, RENG64E19, valamint az

amelogenin marker a nem meghatdrozasahoz.

5.2. Modszer

5.2.1. Torzskonyvi szamitasok

A Magyar Kuvasz Fajtagondozé Egyesiilet részben a MEOESZ t6rzskonyvi adatbazisabol
kapott korabbi és friss adatokat, részben a sajat maguk altal vezetett tdblazatokat bocsatotta a
FEDO.HU rendelkezésére. Nehézséget okozott viszont, hogy a két adatbazis kozott nem mindig
volt egyszer(i megtalalni a kapcsolatot, mert sokszor nem talaltak azonositot, a nevek irasmodja
kiilonbozott, eléfordultak eliitések, igy a kapott tdblazatokon adattisztitast kellett végezni. A

FEDO.HU-ban szerepld, tisztitott adatbazis alapjan végeztiik szadmitasainkat.

A honlapon jelenleg koriilbeliil 2000 €16 kuvasz (pontatlan adatszolgaltatasok) adatai
talalhatoak. A FEDO.HU rendszer az dseikkel egytitt dsszesen tobb, mint 7700 kutya rokonsagi
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kapcsolatait tarolja, mert minél pontosabban szeretnénk meghatdrozni a populacios

beltenyésztési mérdszamokat, annal régebbre kell visszanytlni a térzskonyvben.

A hivatalos szarmazasi lapon 4 generaciot latunk (2 sziild, 4 nagysziilo, 8 dédsziild, 16
iiksziilo), azaz 30 6s adatait kell ismerniink. Az iksziiloknek mar 32 sziildjik van, a
szépsziiloknek 64, minden Ujabb generaciondl tehat megkétszerezddik a sziilok szadma

Osszességében.

A honlapon egy-egy tetszélegesen kivalasztott szuka és kan képzeletbeli parositasat
végezhetjiik el. A FEDO.HU rendszer az adatbazisban megtalalhatd csaladfakat veti ssze
egymassal. A C++ nyelven irodott program vizsgalja, hogy az 6sok kozott talalhatoak-e

ismétlddo egyedek és kozottiik milyen rokonsagi kapcsolatok vannak.

Bajdr Pdsztor Anett Makkhetesi Sanci
METKu2316/93 MET 4

Max_ élatkor:

Tervezett utéd i-";\ P\
BTE értéke \ie) \55)

| | 1
|| 1
1 1
1 1
| | 1
| | |
! 0,2% alatt !
i Alacsony beltenyésztettségi fok i
| | |
1 1

3.kép: Képernyodfelvétel a FEDO.HU BTE kalkulatorarol

Ezek a kapcsolatok egy gréafot alkotnak, ahol az agak kétfelé dgaznak, viszont Gssze is
néhetnek (példaul mert egy egyednek az anyja és az apja is rokonok voltak). A graf
csomopontjain a kutydk és dseik allnak és az 6sszekotd éleket jarjuk végig, mint egy térképen
a kiilonb6z6 utvonalakat. A rokonparositasokat tartalmazé ttvonalak kivalogatasaval, valamint

az ezekre futtatott szamitas alapjan megkapjuk végiil a BTE értékét.

A szakirodalomban 6t generacioig javasolt az 9sok vizsgalata, a FEDO.HU hét generaciot
vizsgéal. Bar az adatbézisban taldlhatoak akar 10-15 generaciora is visszanyuld rokonsagi
kapcsolatok, egy terebélyesebb csaladfanal a szamitas hatvanyozottan névekvo iddigénye a
felhasznald szamara is érezhet6vé valhatna, emiatt dontéttek a tervezOk a korlatozas mellett,

hisz a tavoli kozos 6s0k egyre csokkend hatassal vannak az egyiitthatora. Viszont lathatd, hogy
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mar ennyi adat figyelembevételével is pontos és elegendd mélységii informécionk van a hazai

kuvasz populacid beltenyésztettségérol.

5.2.2. Genetikai szamitasok

A Genetic Analyses in Excel (GenAlEx) 6.5 egy Microsoft Excel makrd, amely
populacidgenetikai vizsgalatokra hasznalhat6d. Tobbféle genetikai markerrel is tud dolgozni, igy
az altalunk preferalt STR mellett single nucleotid polymorphism (SNP), illetve felerdsitett
fragmentumhossz polimorfizmusokkal is. Az eredmények Osszesitésének szemléltetéséhez

grafikonok készitése is lehetséges a makron keresztiil az Excelben.

Dolgozatomban a gyakorisag vizsgalatokat alkalmaztam, azon beliil is az F-statisztikak,
heterozigozitas és HWE eltérésék szamitasaval. A teljes populaciora vizsgalva megallapitottam
tovabba az allélok szamat, valamint ezek gyakorisagat az egyes lokuszokon, illetve ezt
szemléltettem is (Peakall & Smouse 2006, 2012).

Az adatokat a Microsoft Office Excelbe (2021) torténé beviteliik soran kodominans jellegiik
révén két oszlopba kellett irni az egyes lokuszokhoz tartozé allélhosszakat bazisparban
kifejezve. A templat meniipont segitségével lehetett megformalni az adattablazatot, ehhez a
lokuszok, mintak és régiok szamat, valamint a populacioméretet kell megadni. A tényleges
elkészitéshez a paraméterek megfeleld beallitasa volt sziikséges. A kodominans mintahoz
tartoz6 gyakorisdgok kifejezésén beliil egy alap populacié vizsgalatot kivantam végezni. A
Hardy-Weinberg egyensulytol vald eltérés vizsgalatahoz a Chi-négyzet probat hasznalta a
GenAlEX.
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6. Eredmények

6.1. AFEDO.HU

A FEDO.HU a 2011.10.01-én, vagy az azutan sziiletett egyedek adatai alapjan szamitja ki
az €16 allomany BTE-jét, amely 5,36%-kal egyenld. Az alapitok szama 517, azaz ennyi egyed
esetében nem ismert egyik sziild sem. Az alapitok koziil 232 esetben talaltunk rogzitett sziiletési
datumokat, melyek alapjan a legkorabbi 1987.08.04-én, mig az utolsé 2000.09.29-¢én sziiletett.
Az adatbazisban talalhato legmagasabb beltenyésztettségi érték 25%, jellemzéen még a mult
szazadban sziiletett egyedek kozott. Azonban megfigyelhetd, hogy még a kdzelmultban is

sziiletett olyan egyed, amelynél a BTE érték 20% koriili.

Az oldalon havonta atlagosan tobb szaz lekérdezés torténik, igy remélhetéleg a jovOben
egyre ritkabban fordulnak el6 magas BTE-ji parositisok ¢és a kuvasz allomany

beltenyésztettsége is csokkeni fog.

6.1.1. Latogatottsagi statisztikak 2021.01.01 - 2021.10.01. kozott

Az online elérheté FEDO.HU esetében egy honlapot értiink, igy az elérése is ezen keresztiil
lehetséges egyeldre kizarolagosan. Ebben az iddszakban Osszesen 239 latogatdja volt a
honlapnak, mely szdmnak 38,1%-a mobiltelefonon keresztiil érte el, ez 91 latogatd. A
legnagyobb résziik (59,4%), azaz 142 felhasznald esetében szamitdogépes elérést értékeltek,

illetve 6 latogato (2,5%) tabletrdl érte el.

A 228 felhasznalobol 181 jelentkezett be Magyarorszagrol (79,39%). Németorszagbol
jelentkeztek be 40-en (17,54%). Harmadik helyen allt Csehorszag 3 felhasznaloval (1,32%).
Negyedik helyen allt Hollandia 2 bejelentkezéssel (0,88%) 1-1 bejelentkezést detektaltak
Ausztriabol, Braziliabol, Finnorszagbol, Nigériabol, Romaniabol és Togo-bol, ezek 0,44%-kal

egyenldek.

A tevékenység atlagos idOtartama 10 perc 57 masodperc, amely tevékenységben atlagosan

majdnem 60 perces Oriasi kiugras figyelhetd meg a junius kozepi idészakban.

A legtobb megtekintés (1,6 ezer) a BTE kalkulator fiilh6z kothetd, ezt koveti a fedeztetés

online (1,1 ezer) és a ,,Rolunk” altalanos rész (322).
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6.2. A molekuldris genetikai vizsgalatok alapjan végzett statisztikai

szamitasok eredményei
Az Osszes megfigyelt allélszam 142. Az egyes lokuszokon talalhato allélszam (Na) atlaga:
6,76 +/- 0,41, a hatékony allélok (Ne) esetében az atlag: 3,14 +/- 0,21. A populaci6 atlagos vart
heterozigozitasa (He) 0,65 +/- 0,03, mig az atlagos megfigyelt heterozigozitasa (Ho) 0,65 +/-

0,03. A vizsgalt 21 lokuszra vonatkozo ezen eredményeket az 1.tdblazat tartalmazza.

A REN247M23 t6bb mérészamban, igy a ra jellemz6 0sszes allélszam (Na=4), a hatékony
allélszdm (Ne=1,47), a vart (Ho=0,32) és a megfigyelt (He=0,33) heterozigozitas esetében is a
legkisebb értékeket mutatta. Az Na=4 az AHTk211 lokuszra is jellemzd volt, viszont mas
mérdszamban nem volt az alsé hataron. Az AHT121 lokusz szintén tobb esetben, igy a rajta
1évé Osszes allélszam (Na=11), a hatékony allélszam (Ne=5,28), a vart (He=0,81) és a
megfigyelt (Ho=0.82) heterozigozitas mérészamokban egyarant a legmagasabb értékeket
mutatta a vizsgalt lokuszok kozott. A legfixaltabb (REN247M23) és a legpolimorfabb
(AHT121) lokusz allélgyakorisagait az 1.abra tartalmazza.

Allele Frequency at REN247M23 for 1(n=767) %  Allele Frequency at AHT121 for 1 (n=767) 241
— E:

0% TIIT— —
270 0%
4%

272
81%

1.abra: A legfixaltabb (REN247M23) és a legpolimorfabb (AHT121) lokusz

A fixacios index legkisebb értékét az AHTk211 lokuszon figyeltiik meg (-0,079). Hét STR
mutatott pozitiv értéket, melyek koziil az egyik (REN5P11) lokuszon 0,00 értéket kaptunk, a
legmagasabb a 0,07-es érték az INU030 lokuszon lett megfigyelve. Az F atlagos értéke: -0,07

+/- 0,08. Az Gsszes vizsgalt lokusz F értékeit az 1. tablazat tartalmazza.
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6.2.1. Hardy-Weinberg egyensilytél valé eltérés

A 21 STR-bdl 11 esetben nem talaltunk szignifikans eltérést. Alacsony szignifikanciat
(p<0,01) 4 lokusz esetében (CXX279, REN169018, INRA21, AHT137), mig magas
szignifikanciat (p<0,001) 6 lokusz (REN162C04, FH2054, AHT121, AHTh260, AHTh130,
RENS5P11) esetében talaltunk. Az Osszes vizsgalt lokusz szignifikanciajat az 1. tablazat

tartalmazza.

1.tablazat: A vizsgalt 21 lokusz mérGszamai

Locus N Na Ne Ho He F Signif
AHTk211 752 | 5,000 | 2,251| 0,600 | 0,556 | -0,079 ns
CXX279 768 | 6,000 | 2,836 | 0,664 | 0,647 | -0,026 *ok
REN169018 | 768 | 6,000 | 4,487 | 0,759 | 0,777 0,023 *ok
INUO55 767 | 6,000 | 4,026 | 0,756 | 0,752 | -0,006 ns
REN5P11 767 | 8,000 | 3,817| 0,738 | 0,738 0,000 *k ok
AHTh130 764 | 10,000 | 1,850 | 0,473 | 0,459 | -0,029 *okk
INRA21 767 | 6,000 | 3,509| 0,763 | 0,715| -0,067 *ok
AHT137 768 | 7,000 | 3,373 | 0,704 | 0,704 | -0,001 * ok
REN169D01 | 767 | 7,000 | 2,799 | 0,623 | 0,643 0,030 ns
REN169D01 | 764 | 7,000 | 3,930| 0,723 | 0,746 0,031 *okk
AHTk253 765 | 4,000 2,639| 0,625| 0,621 | -0,006 ns
INUOO05 765 | 7,000 | 3,294 | 0,675| 0,696 0,031 ns
INU030 767 | 8,000 | 2,861| 0,605| 0,650 0,070 ns
FH2848 761 | 6,000 3,969 | 0,733 | 0,748 0,020 ns
REN105L03 759 | 5,000| 2,770| 0,663 | 0,639 | -0,037 ns
AHT121 767 | 11,000 | 5,278 | 0,823 | 0,811 | -0,015 * ok K
FH2054 764 | 5,000 | 2,022| 0,513 | 0,505| -0,015 *okk
REN162C04 767 | 7,000 | 2,316 | 0,559 | 0,568 0,016 * ok K
AHTh171 767 | 10,000 | 3,924 | 0,757 | 0,745| -0,017 ns
REN247M23 | 767 | 4,000 | 1,474| 0,330 | 0,321 | -0,026 ns
REN64E19 762 | 7,000 | 2,554| 0,636 | 0,608 | -0,046 ns

N=egyedszam, Na=allélszam, Ne=hatékony allélszam, Ho=megfigyelt heterozigozitas, He=vart
heterozigozitas, F=fixacios index,

ns=nem szignifikans eltérés HWE-t6l, **=p<0,01, ***=p<0,01
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7. Megbeszélés és kovetkeztetések

7.1. A torzskonyvi szamitasok eredményeinek megbeszélése
A FEDO.HU rendszer nagyon fontos eredménye az, hogy az eddig szétszortan fellelhetd
torzskonyv toredékeket Osszegyljtotte egy elektronikus torzskonyvi adatbazisba. Ezen

adatbazis adattisztitasa szintén lényeges 1épése volt a rendszer épitésének.

A BTE kiszamitasanak grafos megvaldsitasa olyan szamitasi mod, amelyik sokkal

megbizhatobb és programozasi szempontbdl atlathatobb hatteret biztosit a rendszernek.

Az atlagos BTE jelenlegi 5,36%-os mértéke az atlagos irodalmi adatok alapjan
egyértelmiien kis beltenyésztési egylitthatonak tekinthet6 (Goleman, 2019, 2021).

A FEDO.HU rendszer 1étrehozasanak sziikségességét igazolja az €16 allomanyban fellelt
20% kortili BTE-ji egyedek jelenléte. Az oldal a tenyészszezonon Kiviili indulasakor mért (a
FEDO.HU 2021 juniusaban indult) magas latogatottsaga alapjan hatékony eszkdzévé valhat a

tenyésztdi szemléletvaltozasnak.

7.2. Az STR vizsgalatok eredményeinek megbeszélése

A kuvasz fajta STR vizsgalataiban megfigyelt 142 all¢l a mas, alacsony beltenyésztettségii
helyi fajtahoz hasonlithato (Bigi, 2018; Radko, 2021; Radko, 2017; Dzitsiuk, 2017; Goleman,
2021). Az atlagos 6,76-os lokusz szam is azt mutatja, hogy a kuvasz fajta genetikai diverzitasa

megorzott.

A vart és a megfigyelt heterozigozitas értékei egybeesnek a kuvasz fajtaban, az STR
vizsgalatok alapjan nem talaltunk beltenyésztettséget. Az egybeeso értékek arra is utalnak, hogy
a torzskonyvi és molekularis genetikai szamitdsok alapjan mindkét modszer megbizhato

eredményeket szolgaltat.

A Fis érték atlaga -0,07 +/- 0,08 egyértelmiien alatamasztja a fajta stabil, beltenyésztés
nélkiili populacidgenetikai allapotat, habar a 0,08-as szords esetleg minimalisan pozitiv
tartomanyba is billentheti az értéket. Ezt az értéket tekinthetjiik a térzskonyvi adatok alapjan

szamolt BTE értékkel azonosnak.

A Hardy-Weinberg egyensulytol valo eltérést jelz6 adatok alapjan a 21 allélbol 11, tehat a
tulnyomo tobbsége (52,38%) egyensulyban van és csak 6 lokusz (28,57%) esetében talalhato

az egyensulytdl valo jelentds eltérés.
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7.3. A fajta beltenyésztettségével kapcsolatban levonhaté kovetkeztetések
Az MKFE az alapszabalyaban (MKFE, 2019) meghatarozott célkitiizésének eleget tesz. Az

Egyesiilet vezetdsége altal létrehozott FEDO.HU, a lehetséges parositasokbol sziiletendd

kolykok beltenyésztettségét kiszamitd rendszer ezt a kedvezd helyzetet segit fenntartani

6shonos kutyafajtankban.

Tovabba a nyilvanosan elérhetd torzskonyvi adatbazis informaciok olyan
szemléletvaltozast hozhatnak a kutyatenyésztésben, amely a jovOben sokkal konnyebbé teheti

a kutyafajtak egészségmegorzését.

A NEBIH ADI biztositotta genetikai szarmazasellenérzési vizsgalatok olyan biztos hatteret
adnak ennek a tenyésztdi munkanak, amelyek biztositjak a megkérddjelezhetetlen tenyésztoi

bizalmat.

4 kép: Fekvd kuvasz. forras: https://fedo.hu/hu/index.html
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8. Osszefoglalas

Oshonos kutyafajtank, a kuvasz a magyar pasztorkutydk legésibb tipusdhoz tartozik.
Legkorabbi irasos emlitése a XV. szdzadbol maradt rank. Napjainkban a fajtatiszta
kutyatenyésztés komoly allatjoléti és allategészségiigyi problémakkal szembesiil a
beltenyésztés miatt ndvekedd homozigozitds okozta genetikai betegségek miatt. A 150 éves
fajtatiszta kutyatenyésztés tigy tlinik, hogy most ért el ahhoz a ponthoz, amikor a folyamatosan

fogyatkozo genetikai diverzitas mar nem képes ellensulyozni a beltenyésztés karos hatésait.

Ez standard ad6 orszagként az Gshonos kutyafajtaink esetében fokozottan a hazai

fajtaklubok feleldssége. Ezt felismerve a Magyar Kuvasz Fajtagondozd Egyesiilet és az

Allattenyésztési és Genetikai tanszék egyiittmiikodésével a MEOESZ és Hungarikum palyazat
segitségével létrehoztdk a fedeztetés online, azaz FEDO.HU rendszert. Ezzel a szabadon
hozzaférhet, torzskonyvi adatokra alapozott internetes rendszerrel a tenyésztok
kiszamolhatjak a tervezett parositdsokbol sziiletendé kolykok BTE értékeit, amit a teljes ¢l

allomany aktualis atlagos BTE értékével egylitt mutat meg a FEDO.

A FEDO rendszer szamitotta, az dllomanyra vonatkozé pontos BTE értékek felvetették azt
a kérdést, hogy a NEBIH szarmazasellenérzési laborjaban az &shonos fajtaknak végzett
szarmazasellendrzési STR  vizsgalatok eredménye hogyan viszonyul a szamitott

eredményekhez.

Dolgozatomban a torzskonyvi adatok alapjan szamitott és a molekuldris genetikai
mikroszatellita genotipizalasi  vizsgalatokkal megfigyelt Dbeltenyésztésre vonatkozo

méroszamokat hasonlitottam Ossze.

A FEDO rendszer BTE szamitési algoritmusa a 7. generacioig veszi tekintetbe a rokonsagi
kapcsolatokat, tekintettel a szamitasi idé optimalizalasara. Osszesen 7713 kuvasz torzskonyvi
adatat dolgoztuk fel az els6 bejegyzés 1987-bdl talalhato. 517 alapitdéegyedet, talaltunk, ennek
ismeretével lehetséges az egyes vonalak 6sszehasonlitasa, mellyel a genetikai diverzitas, illetve

a homozigozitas jelenléte is detektalhato.

A molekularis vizsgalatokhoz 768 egyed STR vizsgélati eredményeit hasznaltuk. A
genetikai soksintiséget az STR vizsgalatok eredményeibdl a PIC in STR vizsgalatok alapjan a

Ho, He és a Fis értékeket hataroztuk meg.

Eredményeink alapjan a laborvizsgalatok eredményibdl, hasonldan a torzskonyvi adatokbol

szamitott mérédszdmok alacsony beltenyésztettségre utalnak.
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https://www.magyarkuvasz.hu/

Oshonos fajtank genetikai sokszintiségét meg kell Srizniink, azaz a fedeztetéseket nem csak
a rovidtavon remélt kiillemi tulajdonsdgok alapjan, de kutydink jovObeni egészségére is
tekintettel kell tervezniink! Erre ugy tiinik a FEDO.HU els6 hasznalati statisztikai alapjan, hogy

a kuvasz tenyésztok nyitottak!
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9. Summary

Our native dog breed, the Kuvasz, belongs to the oldest type of Hungarian shepherd dogs.

The earliest written mention of the XV. century left for us.

Nowadays, purebred dog breeding faces serious animal welfare and health problems due to
genetic diseases caused by increasing homozygosity due to inbreeding. 150-year-old purebred
dog breeding seems to have now reached the point where ever-declining genetic diversity can

no longer offset the detrimental effects of inbreeding.

As a standard owner country, in the case of our native dog breeds, the responsibility of
domestic breed clubs is increased. Recognizing this, in cooperation with the Hungarian Kuvasz
Breeding Association and the Department of Animal Breeding and Genetics of University of
Veterinary Medicine, Budapest, the online coefficient of inbreeding (COI) calculator, the
FEDO.HU, was created with the help of the MEOESZ and Hungarikum tenders.

With this freely available internet tool based on pedigree data, breeders can calculate the
COl values of puppies to be born from planned matings, which is shown by FEDO together

with the current average COI value of the entire living dog breed population.

The FEDO system calculated the exact COIl values for the living stock of Kuvasz breed,
and this raised the question of how the results of the parentage test tests performed on native

varieties in the NEBIH parentage control laboratory relate to the calculated results.

The aim of this study to compare the measures of inbreeding calculated on the basis of

pedigree data and observed with microsatellite (STR) genotyping studies.

The COI calculation algorithm of the FEDO system takes into account kinship relationships
up to the 7th generation with a view to optimizing the computation time. A total of 7713 Kuvasz
dog pedigree data were processed, the first entry is from 1987. 517 founders, we found it
possible to compare the individual lines, with which the presence of genetic diversity and

homozygosity can be detected.

The STR test results of 768 individuals were used for molecular studies. Genetic diversity

was determined from HO test results based on PIC in STR tests, HE, and Fs values.

Based on our results, the measures calculated from the results of laboratory tests, as well as

from the pedigree data, indicate a low inbreeding in Kuvasz breed.
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We need to preserve the genetic diversity of our native breed, that is, we need to plan for
mating not only based on the appearance traits hoped for in the short term, but also with regard
to the future health of our dogs! And based on the first usage statistics of FEDO.HU, it seems

that the Kuvasz breeders are open to use the online COI calculator.
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