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1. Osszefoglalas

Jelen doktori értekezésben a magyar sziirke szarvasmarhafajtat kiilleme és két gene-
tikai polimorf rendszer alapjan vizsgaltam

A killemi vizsgalathoz kapcsolédoéan, elsé 1épésben kifejlesztettem a Videokép Anali-
zalasos Testméret-felvétel Mddszerét (VATEM) az Allattenyésztési Tanszék munkatarsai-
nak korabbi 6tletébdl. A modszerhez sziikséges felszerelés kdnnyen szallithato, és elérhetd
aru. A modszerhez kiértékel6 szoftvert terveztem. Meghataroztam a VATEM és a klasszikus
mobdon felvett testméretek viszonyat, regressziés egyenletekkel. A testméretek felvétele
utan a meghataroztam a fajta és a gulyak testméretének atlagat és statisztikai mérészamait.
A gulyak 6sszehasonlitasat diszkriminancia analizissel elvégezve megmutattam a f6bb elté-
réseket a tenyészetek kozott.

Végil egy utas varianciaanalizis (ANOVA) modszerével vizsgaltuk az allomanyok ki-
I6nbbz8seget. Eredményeink alapjan az 6sszes allomany kézoétt szignifikans eltérést talal-
tam.

A genetikai vizsgalatok els6 |épésében az 6shonos magyar szurke szarvasmarha ere-
detével kapcsolatos kérdésekre kerestem valasz a mitokondrialis DNS hipervariabilis részét
a D-hurok szekvenciainak vizsgalataval. A minta kivalasztasakor a térzskdnyvi adatok fel-
hasznalasaval a tehéncsaladokat szétvalasztottuk alapitok (founderek) szerint, majd az elté-
ré mitokondrialis vonalakbol véletlenszerlen vettliink mintat (n=80). A kapott szekvenciak ér-
tékelésével megallapitottuk a fajta, diverzitasi paramétereit (Hd: 0,854), majd a szekvenciak
filogenetikai értékelését kovetben arra a megallapitasra jutottunk, hogy mivel a fajta az eu-
répai fajtakra jellemzé haplocsoport 6sszetételt mutatja nem tekinthetjik azoktél Iényegesen
kiléonb6zdnek. Az eurdpai fajtaktol szamitott genetikaitavolsag 6ésszehasonlitasban elenyé-

A HSP 70-es h&sokkfehérje szintézisét a koérnyezeti tényezdk, és a felsé poromter
szakasz egy polimorf részlete befolyasolja szarvasmarhaban. Munkam harmadik részének
célja az volt, hogy a magyarszirke fajtdban, és a kontrollként hasznalt norvég fajtaban
megallapitsam a vad (wt) allél gyakorisagat, amely 2-3x annyi mRNS szintéziséért felel6s,
mint a masik, mutans (AP2) alél. Eredményeim kozel fixalt gyakorisagot mutattak a hazai
fajtaba, valoszinlsithetéen az évszazados adaptacionak készénhetéen, mig a norvég fajta-
ban a két allél gyakorisaga megegyezett (p(wt)HG = 0.859419, p(wt)NFR =0,5)

Az eltérés okaként feltételezhetd a teljesen eltéré klimatikus viszonyok hatasa a

kitenyésztés soran tértént kérnyezeti adaptacié soran.



2. Bevezetés

A magyar szirke szarvasmarhafajta — 2004 6ta orszaggydlési hatarozattal (32/2004
(IV.19)) is deklaraltan — hazank nemzeti kincse. Primigenius csoportba és a podoliai fajta-
kérbe tartozo robosztus, igen ellenalld hustermeld fajtank térténete messzire nyulik vissza. A
térok kor utan szlletett irasos emlékek Magyarorszagon és sok eurdpai orszaghan megoéro-
kitik a magyar marhat, labon hajtott magyar 6krok husat ették Nirnbergtél egészen Velen-
céig. A fellendlilést majd a vamok okozta viszonylagos visszaesést kévetéen, az Uj tejterme-
16 fajtak megjelenésével létszama apadt, de az elsé majd a masodik vilaghaboru utan sem
csOkkent olyan mértékben az allomany, mint az 1960-as években. Az 1966-os adatok sze-
rint 6sszesen Hortobagyon 200 fajtatiszta tehén és 6 bika és egyéb tenyészetekben mind-
6sszesen még 120 tehén és hozzavetbleg 10 bika maradt az egykor milliés nagysagu allo-
manybal.

Ez az allomany, a palacknyak legsziikebb keresztmetszete, a fajta XXI. szazadi t6rté-
netének 6réksége. Ami a mai allomany killemében és genotipusaban jelen van az ebbdl a
gulyanyi tulélé allomanyabdl, szarmazik. A fajtat azok az allattenyészték mentették meg,
akik a hivatalos utasitasok ellenére 6sszegydjtétték és nem kildték vagéhidra, hanem rejte-
gették, és idbvel elérték, hogy Hortobagyon sziirkemarha gulyak legelhessenek.

Napjainkban a fajta ismét forduldponthoz érkezett. Az allomanynagysag elérte azt a
hatart ahol az elmult évtizedek génmeg6rzé munkaja mellé az arutermelést szem el6tt tartd
modszerek is csatlakozhatnak. Ez ma mar sokkal inkabb szikségszerliség, mint lehetéség,
hiszen az allomany jé része piaci viszonyok kodzo6tt termel. Az aranyaiban joval kisebb, de
tovabbra is folytatdédd génmegbrzési munka tamogatasahoz fontos feladat a jelen allapot
régzitése, hogy a valtozasok kdvethetbek legyenek.

Munkamban a Videdkép Analizalasos testméret félvétel moédszerével végzett vizsgala-
tok eredményeivel a jelenlegi allomany fenotipus leirasat végeztem el, a mitokondrialis DNS
vizsgalataval a fajt eredetére vonatkozé informaciok mellett a palacknyak és a mai allomany
mitokondrialis diverzitasat vizsgaltam. Az utolso fejezetben egy a hétoleranciaval kapcsolat-
ba hozhatd, a magi DNS allomanyt érinté polimorfizmus (HSP 70.2) vizsgalatan keresztil
igyekeztem bemutatni, hogy hogyan valhat fontossa egy régen honosult fajta a klimatikus

szempontbdl valtozé jové kihivasaival kapcsolatban.



3. A Magyar sziirke szarvasmarha killemi leirasa, és 6sszehasonlitasa mas pododliai
fajtakkal VATEM méretek alapjan

3.1. Bevezetés és célkitlizés

A magyar szlrke szarvasmarhafajta killemének, testméreteinek leirasara az elmult
évszazadban két alapvetének tekintheté munkaban kerilt sor. Magyari (1941) és Kerék-
gyartd (1941) kdzbs kutatasaiban 74 két évesnél idésebb magyar sziirke tehenet vizsgalt
tébb tenyészetben, 1968-ban Bod6 Imre vett fel testméreteket Hortobagyon. A két idépont
nagyon fontos, hiszen a Il. vilaghaboru pusztitasa el6tt még a fajta régi "dics6ségének” ma-
radékat mérhette a két debreceni gazdaszhallgatd, mig 1968-ban Bodd Imre a csaknem tel-
jes pusztulas tuléldinek testméreteit vehette fel (Bodo, 1968). A testméretek 6sszevetésekor
(b6vebben lasd: 1.5.7) ugy tlinik az adatok nem térnek el nagymértékben, de az azota eltelt
negyven év tenyésztéi munkajanak eredményeirdl a testméretek vonatkozasaban eddig
nem voltak adataink. Ennek okaként a Kkilterjes tartasban nevelkedett egyedek
testméretfelvételének nehézségeit tekinthetjik, hiszen iddigényes és veszélyes feladat sza-
laggal, bottal a lekétés ellen kiizdd teheneket megmérni.

A technologiai fejl6édéssel napjainkra lehetévé valt a digitalis videofelvétel készités és
a szamitégépes képfeldolgozas, amelyek gyors és olcsé optometriai eljarasokat tesznek al-
kalmazhatova szamos terlleten. Az allat helyett az allatrél készilt mozgokép megallitasa a
méréshez még egy szilaj magyar szirke gulyanal sem igazan veszélyes, ezért fejlesztettem
ki az Allatorvos-tudomanyi Egyetem Allattenyésztési Tanszék munkatarsainak &tletén alapu-
16 Videokép Analizalasos Testméretfelvétel (VATEM) mbodszerét a testméretek felvételére.

2000-ben kezdett vizsgalataim célja a kbévetkezb volt:

e a fajta 6t legnagyobb tenyészetének VATEM felvétele és a testméretek meghataro-
z4sa

e a mért adatok alapjan a fajta killemének leirasa, a statisztikai mér6szamok megha-
tarozasa

ziteni kivantam ahonnan a létszam ndvekedésének kdszénhetben az arutermelésre

irAnyuld szelekcids munka is Ujraindult.



3.2. Irodalmi attekintés
3.21 A testméretfelvétel jelentésége és gyakorlata

Az allattartas-allattenyésztés torténetében elészor a lovak esetében figyeltek fel arra,
hogy az alkat és a teljesitmény szorosan dsszefugg. Szintén a I6tenyésztésben mutatkozott
el6szér az a térekvés, hogy az alkat elfogulatlan megitélésére kildnféle méreteket (marma-
gassagot, szarkérméretet stb.) allapitsanak meg. Az itt kifejlesztett mérési eszkdzoket al-
kalmaztak késébb a tdbbi allatfajra is, s ezek tdbbsége mind a mai napig vilagszerte hasz-
nalatos.

Az alkat megitélése ennek ellenére hosszu ideig elsésorban szubjektiv modon tértént,
a ,j6 szem(” tenyészt6 az allat testalakulasabdl, mozgasabol nagy biztonsaggal kévetkezte-
tett (és kdvetkeztet ma is) adott egyed teljesitményére.

A XVII. szazadban a takarmanyndévény-termesztés, az arutermelés elterjedésével az
allattartas allattenyésztéssé rangosult. A parlagi fajtakat a kialakuld piacgerjeszté hatasara
kultarfajtak valtottak fél. Az 1827-ben alapitott shorthorn térzskényv a bizonyitéka a killemi
biralat és a testméret-felvétel jelentéségének. Eleinte az eré-, késébb a hustermeléssel 6sz-
szefliggd killemi biralat, a testméretek pontos felvétele és régzitése alapvetd kévetelmény-
nyé valt. Bar az els6 méréeszkdz6k megjelenése pontosan nem behatarolhato, tény, hogy
bevonult az allattenyésztés eszkdztaraba a napjainkban is hasznalatos mérébot, mérésza-
lag, majd az ivkdrzd és egyéb eszkdzok.

A mérbeszkdzdk elénye, hogy altalaban olcsék és kénnyl a hasznalatuk.

A mérések hibahatara 1-2%, melyet azonban a nem megfeleld kérlilmények és a
szakszer(tlen hasznalat még néhany szazalékkal ndévelhet (Schwark, 1983). Nemes (1989)
a hibahatart husmarhan mért nyolc méret atlagaban 5,25%-nak talalta, a legkisebbnek a
térzshosszban (1,81%), a legnagyobbnak a harmadik farszélesség esetében (16,43%). En-
nek a médszernek a hatranya, hogy csak standard kérilmények kdzott (vizszintes, szaraz
talajon szabalyosan négy labra allitott allat esetében) — hasznalhato, a mérés pedig munka-
igényes, kildndsen nagyszamu allomany felvétele esetén. Az élénk vérmérsékletl, szilaj
természetld gulyaban tartott, lek6téshez, emberhez nem szokott allatok méreteinek méré-
eszkdzokkel torténd felvétele raadasul veszélyes, illetve az ideges allatot szinte lehetetlen
szabalyosan felallitani, igy a hiba is meglehetésen névekszik. Mindezek miatt merlt fel az
igény az allattenyésztésben mas mddszerek kidolgozasara.

Lehmann (1909) sztered fényképek felvételével és kiértékelésével kisérletezett, segit-

ségul véve a térképészetben alkalmazott sztereo-fotogrammetriat. A sztereo fényképek se-



gitségével egy helyszinrdl vagy allatrél azonos idében eltérd iranybdl (pl. egymastdl egy mé-
ter tavolsagban 1évé kamerakkal) készitett felvételek bonyolult eljarassal térténé értékelésé-
vel pontos méretek szamithatok helyszini méretfelvétel nélkil is. Eljarast dolgozott ki a

perspektivikus torzulas kikiiszébdlésére is. Mddszerét a I16tenyésztéknek ajanlotta.

=
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1. abra: Lehmann sztereofotogrammetrias eszkdzei és a 16 testméretfelvételhez készi-

tett hatul- és eldlnézeti sztreofelvételek.
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Knoll és mtsai (1936) mar az ugrolovak mozgasat is elemezték lassitdé kameraval
(Zeitlupe).

Ezt kbvetben de Boer és Nijboer (1973), valamint Jankowski (1975) kezdték kidolgozni
a szarvasmarhak optikai méretfelvételét. de Boer a hasitott allati test vagoértékének becslé-
séhez sztered diapozitivokat vett igénybe, Jankowski pedig €16 allatokrél készitett sztered
felvételek elemzésével kovetkeztetett azok vagoértékére. Eljarasuk alapelve -
LEHMANNeéhoz hasonléan - a térképészetben hasznalt sztereo-fotogrammetria, melynek
segitségével elkészithetd az allat ,domborzati térképe”. Az eljaras nagyon pontos mérése-
ket tesz lehetdvé, de mind a felvételek készitéséhez, mind pedig kiértékelésiikhdz kdltséges
berendezések szikségesek.

Meészaros (1977) kidolgozott egy fotometrias eljarast, amely nem sztered felvételek
készitésén alapul, tehat joval olcsobb. Az allatokat kezel6folyoséba épitett, vasbdl késziilt
négyzetracs mogeé allitva fényképezte, és az igy készilt papirképrdl olvasta le a méreteket
(a méreteknek a vasracsra vetild transzformalt hosszat). A kériilményesen miikédtethet —
az egyedeket a felvételhez a racs hidraulikus ,ranyomasaval” rogzité — berendezéssel és az
aranylag draga képkidolgozassal terhelt modszer figyelmen kivil hagyja a perspektivikus

torzulasbol eredé méretkildnbségeket.
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2.abra: A Mészaros féle hidraulikus régzité és optometriai racs

Soos (1985) az eljarast tovabbfejlesztve a lovak méreteit vizsgalta. Kulén fenyképezte
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le az allatot és annak helyén, annak képzeletbeli kbzépsikjaba helyezve kilén a vasracsot,
majd ezek képeit egymasra vetitve olvasta le a méreteket. Az allat median sikjaba es6é mé-
retek perspektivikus torzulasa igy elhanyagolhaté lett. Gondot okozott azonban a vetitéva-
szon sikja és a diavetitd lencsetengelyének merélegesre allitasa, mert a méretet leolvasé

személy eltakarja a képet.

3. abra: L6 testméretfelvétel Sods modszerrel egymasra vetitett allat és négyzetracs

segitségével

A fent leirt eljarasok mindegyikében az allat allé helyzetében késziiltek a felvételek.

A fényképfelvetelekrdl torténé méretmegallapitas a gyakorlatban kénnyen alkalmazha-
t6 és eredményes, de a mérés igy is lassu, hiszen a film el6hivasa hosszu idét igényel, és
csak ezutan derul ki, hogy az allat a fényképezés pillanataban a méretfelvételhez megfeleld
helyzetben volt-e, kilbnben az egész miiveletet meg kell ismételni.

Hazankban Vagi és mtsai (1987), valamint Bodo és mtsai (1988) foglalkoztak el6szdr
a szamitogépes képfeldolgozasra éplld testméret-felvétellel. Az eljaras fébb 1épései: fény-
kép, ill. vided felvétel készitése, a képanyag digitalizalasa, a rogzitett kép interaktiv
eléfeldolgozasa, végul a testméretek megallapitdsa és a mérési adatok tarolasa.

Bodo és mtsai (1988) charolais teheneken végeztek méréseket (4. abra) és megallapi-

tottak, hogy a mérési hiba a hagyomanyos mérési technika alkalmazasakor mutatkozik na-
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gyobbnak, valamint hogy husmarhakon kulénésen a harmadik farszélesség megitélése ne-

hézkes.
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4 abra: Méretfelvétel a Szikszoi Allami Gazdasagban, sodronyhald mégétt

Az optikai méretfelvétel alkalmazhatosagaban Nemes (1989) tett jelentds el6relépést.
A hagyomanyos mérési és fényképezési eljarasokkal szakitva videokamerat hasznalt, s a
felvevégép el6tt nyugodtan elhaladé (s ekdzben szabalyosan és biztosan ismétl6dé moz-
gasfazis kdvetkeztében azonos testtartasu) allatokrol késziilt film egy-egy kimerevitett kép-
kockajanak kiértékelésével kovetkeztetett a méretekre. E mddszer elénye, hogy az allatot
nem kell mozdulatlansagra és szabalyos testtartasra kényszeriteni: nem észleli a testméret
felvételével jaro procedurat, a védekezési reakcidk kdvetkeztében nem vesz fel természetel-
lenes testtartast. Fontos Ujitasa még a felllnézeti felvételek bevezetése, mellyel Uj perspek-
tiva nyilik meg a tenyészték szamara.

Vagi (1991) limousin bikakon végzett mérései alapjan megallapitotta, hogy a képfel-
dolgozas médszerével a testméretek nagy pontossaggal, j6 ismételhetéséggel hatarozhatdk
meg. Gaal (1994) a technika fejl6dését kdvetve, szamitdbgépes szoftver alkalmazasaval mar
hasmarhakrol készilt digitalizalt képeket dolgozott fel.

Zehender és mtsai (1996) 1988-ban kezdtek el kifejleszteni egy szamitdgépes rend-
szert, mely a kdvetkez8kbdl allt: videbkamera, ultrahangos telemeter (tavolsagmérésre),

szamitogép és egy nagyfelbontasu képernyd, mely eszkdzbket az évek soran korszerUsitet-
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ték. Eljarasukban az allatnak megfeleléen ,pozicionalva” kellett allnia. ,Etalonként” egy 20
cm-es rudat hasznaltak, az allat fél6tt, annak median sikjaban elhelyezve. Az igy kapott mé-
retek eltérése a kézzel mért adatoktél 0,2-1,1% volt (Balestra et al., 1994).

Schwartzkopf-Genswein és munkatarsai (1998) az etolégia teriiletén alkalmaztak a
videofelvételre éplild képfeldolgozast Hizomarhak viselkedését vizsgaltak a besités alkal-
maval.

Bianconi és Negretti (1999) a szamitdégépes képanalizist, mint a tejel6 tehenek linearis
killemi biralatanak lehetséges modszerét mutatja be, hangsulyozva, hogy a moédszernek
nem célja (és nem is képes) helyettesiteni a kiillemi biralé személyét, hiszen a biralat részét
nak azonban, hogy ez a modszer eszkdz lehet a biraldk szamara, mivel gyors, egységes,
pontos és objektiv, valamint realisan szemlélteti az egyedek kdzoétt fennallé bioldgiai valto-
zékonysagot.

T6zsér és mtsai (2000) 16 hushasznu és 17 tejhasznu tehén marmagassagat és
mellkasmélységét mérték meg hagyomanyos modszerrel, ill. videokép alapjan. A képanyag
felvétele athajtd folyoséban, az allatok megallitasa nélkil tértént. Mindkét hasznositasi
irAanyban a hagyomanyos modszerrel mért marmagassag atlagértéke szignifikdnsan
(P<0,05) nagyobb volt a videdkép-analizis atlagos eredményénél, a mellkasmélység eseté-
ben 1 cm-es kilénbséget tapasztaltak a két mérési modszer atlageredménye kdzott, amely
statisztikailag nem volt bizonyitott (P>0,05). Eredményeik alapjan javasoljak a videdkép-
elemzés alkalmazasat a gyakorlatban a testméretek felvételére.

Harvey és munkatarsai (2003) egy, a déli féltekén honos tonhalfaj (Thunnus maccoyii)
47 egyedének testméreteit vették fel sztere6-vided mddszerrel, két kamera szinkron haszna-
lataval. Két testméretet vizsgaltak, atlagos eltérésként a manualis méréshez képest 0,16 ill.
0,51%-ot kaptak.

Bianconi és Negretti (2005) képelemzéses eljarassal becsilték meg chianina fajtaju
szarvasmarhak élésulyat, vagosulyat és a szinhus-sulyat, majd eredményeiket dsszevetet-
ték elektronikus mérleggel mért értékekkel. A kézvetett (képelemzés) és a kdzvetlen (elekt-
ronikus mérleg) mérések kozotti kildnbség 0,5% (élésuly, vagoésuly) ill. 0,98% (szinhus), a

kozottik 1évé atlagos korrelacié pedig 0,97 ill. 0,8 volt (P<0,01).
3.2.2 A magyar sziirke szarvasmarha testméreteire vonatkozé irodalmi adatok

A magyar szirke szarvasmarhara vonatkozo elsd testméretfelvétel eredményét Tor-

mai Bélanak a Magyar Kiralyi Allatorvosi tanintézet akkori igazgatdjanak 1877-es Szarvas-
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marha és annak tenyésztése cimi (Tormay, 1877) kényvében talalhatjuk. ,Helyesen alakult”
és ,igen szép Csaky-féle marha Mez8hegyesrdl” marhak méreteit irja le, és hozzateszi,
hogy azért irja le hosszabban az méreteket, hogy ha ,a tisztelt olvasd szintén méréseket
eszk6zol” sajat ,tehénen vagy bikan, mely elég kezes hogy a mérés rajta teljesithetd legyen,,
Osszevethesse sajat eredményeivel. A mért egyedek szamat nem emliti. A kényv 1901-es
»A szarvasmarha és tenyésztése” cimmel megjelend harmadik bévitett kiadasaban (Tormay,
1901) — a mintanagysag emlitése nélkil —dunantuli, erdélyi és magyarorszagi ,k6zségi” te-
henek atlagos testméreteit is kozli.

Monostori Karoly a Magyar Kiralyi Allatorvosi Féiskola nyilvanos, rendes tanaranak
1906-ban megjelent ,A szarvasmarhatenyésztés alapvonalai” cimd kényvében (Monostori,
1906) tesz emlitést a ,magyar marha” 130 és 160 cm k&z6tti marmagassagarol egyéb ada-
tok nélkdl.
sagot emlit.

Ezt kévetben a fajta testméreteire vonatkozo elsé statisztikailag alatamasztott adatso-
rokat Csukas Zoltan két tanitvanya, Magyari (1941) és Kerékgyartd (1941) altal készitett ta-
nulmanyokban talalhatjuk. Magyari Andras ,,A poddliai szirkemarha ,alféldimagyar” fajtaja-
nak testnagysaga” cimid és Kerékgyarté Géza ,A poddliai szirkemarha ,alféldimagyar” fajta-
janak testaranyai” cimd munkaja egy kéz6sen végzett széleskdr(i felmérés eredményeit kz-
li.

(Bodd, 1968) talalhatunk testméreteket (20. tablazat).
3.3. Anyag és moddszer

Vizsgalatunk soran minden esetben mar ellett (3 évesnél idésebb) magyar szirke

szarvasmarha fajtaba tartoz6 tehenek testméreteit vettik fel.
3.3.1 A vizsgalt szarvasmarha allomanyok
3.3.1.1 A hortobagyi gulya (egykor Hortobagyi Allami Gazdasag)

Az egykori Hortobagyi Allami Gazdasag magyar sziirke teheneit és bikait 1951-52-
ben Hajdu, Szabolcs és Szatmar megye terlletén vasaroltak. Genetikai szempontbdl azért
meghataroz6 fontossagu ez a magyar szirke gulya, mert hosszu idén keresztll az orszag

legnagyobb allomanya volt, ahonnan a tenyészbikak zéme is szarmazott. A jogutdéd Horto-
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bagyi Génmegbrzd Kht. az orszag tenyészbikaval és tenyésziszdvel vald ellatasaban to-
vabbra is nagy jelent6séggel bir.

Ebben az allomanyban az egyértelm(i tenyészcél az allomany sajat genetikai sokféle-
ségének megbrzése. A tenyésztési, ill. parositasi terv ennek megfeleléen — a génallomany
beszilkllésének elkerllése érdekében — elbirja, hogy minden eredeti hortobagyi vonalbdl
(B, C, M, T, V) kell bikat hasznalni. Ugyanezen cél érdekében a teheneket is harom gulyaba
sorolva tartjak:

I. gulya (az ,aranygulya”). Teheneit un. uradalmi tipusba tartozé sulyos kullemi hibatél
mentes, szép fehér szarvu tehenekbdl kell 6sszevalogatni, és ennek megfelel6 Uszdkkel po-
tolni.

II. gulya (a ,gyémantgulya”). A genetikai sokféleség megjelenitését szolgalja. Ebben a
gulyaban minden killemi alakulas, ami a fajtajellegnek megfelel és minden egyéb tényezb
(pl. vércsoport) megtalalhaté. Cél, hogy a gulya kelléen heterogén képet mutasson, termé-
szetesen a fajtajelleg megtartasaval. A bikak beosztasa és az utanpoétlasra szant Gszék ki-
valogatasa is eszerint toérténik.

[ll. gulya (a ,cifragulya”). Az el6z6 két anyagulya tartalékat képezi. Utanpétiasa a ma-
sik két gulyabdl szarmazik. Azok az Usz6k kerllnek ide, amelyek a kivalogatas alkalmaval
évjarattarsaiknal kevésbé feleltek meg az I. és Il. gulya kévetelményeinek.

A gulyak kivanatos létszama 200 tehén. Ezt csdkkenti a mindenkori selejtezés, és
hozzajonnek az — el6z6 évben fedeztetett és a fedeztetésre beosztott — eléhasi Uszdk. A ha-
rom anyagulyan kivul névendék- (szliz-) és bikagulya is van.

Méréseinket az I. és az Il. gulya tehenein végeztik 2001-ben. Az allatok életkora kii-

I6nb6z8, hiszen a gulyaba sorolas feltételi koz6tt az életkor nem szerepel.
3.3.1.2 Tiszaigari gulya (egykor Kozéptiszai Allami Gazdasag)

Az 6tvenes években vasarolt, valamint a késébbi évek soran megsz(int allami gazda-
sagokbol (Mezénagymihaly, Hosszuhat) idekertilt allatokbol alakult. 1962 6ta, akarcsak a
hortobagyi, fajtatiszta térzstenyészet. A kilencvenes években az allomany egy része a Hor-
tobagyi Kht. tulajdonaba kerilt. Jelenleg a Tiszaigari Mez6gazdasagi Kft. a mikddtetd.

Felvételeinket 2002-ben készitettlik kiildnbdz6 életkoru tehenekrdl.
3.3.1.3 Bugacpusztahazai gulya (egykor Varosféldi Allami Gazdasag)

A Kiskunsagi Nemzeti Park tulajdonaban 1évé bugacpusztahazai gulyat részben
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Ohatrdl, részben a kérnyékrél vasarolt tehenekkel alapitottak. 1962-ben az Allami Gazdasa-
gok Orszagos Kdzpontja elrendelte megsziintetését, de a gazdasag a bugaci idegenforga-
lomra valé hivatkozasaval megmentette. A Kiskunsagi Nemzeti Park tulajdona az apaj-
szunyogmajori bikaneveld telep is, ahonnan sok értékes bika kerul ki.

Felvételeinket 2004-ben készitettik kiilonb6z6 életkoru tehenekrol.
3.3.1.4 Szomor Dezs6 apaji magyar sziirke gulyaja

A tenyészetet Szomor Dezs6 kertészmérndk alapitotta hortobagyi, majd varosfoldi
Usz6k megvasarlasaval. Az allomany a sajat tenyésztés(i egyedek beallitasabdl szaporo-
dott, ami kiegésziilt a Csengelérél, valamint Tiszaigarrol vasaroltakkal is. A tehénlétszam
mar 1994-ben meghaladta az 500-at. Az alapitén kivil ma egy — t6bb tenyésztébdl allé —
tarsasag birtokolja a gulyat, és a Kiskunsagi Nemzeti Park terlletét bérli. A tartasmod a le-
hetd legridegebb, amelyet még kar nélkiil elszenved a fajta. A tulajdonos tervbe vette a leg-
alkalmasabb néivaru egyedek torzsallomanyként valoé kezelését; fajtatisztan elsésorban a jo
borjunevelési tulajdonsagok fejlesztését tlzte ki tenyészcélul. Felvételeinket 2001-ben ké-

szitettik kiilonb6z6 életkoru tehenekrdl.

3.3.1.5 A Fert6-Hansag Nemzeti Park gulyaja

A gulya 1992-ben alakult meg a szalkszentmartoni egykori OTAF telep és az egykori
Varosfoldi Allami Gazdasag immar nemzeti parki teheneinek athelyezése révén Sarrédon a
fertdd-hansagi hagyomanyoknak megfeleléen. Ezen a terileten is volt valamikor magyar
szurke allomany, amellyel egyrészt a mocsaras legel6teriiletek j6 hasznositasat lehetett
megoldani, masrészt pedig az Eszterhazy hercegek uradalmainak 6kdrszikségletét lehetett
kielégiteni. Ennek megfelelden az eredeti tenyészcél az igazasra is alkalmas tipus kialakita-
sa, régzitése volt. Ma mar a gazdasagos hustermelés is szempont az allomanyban. Felvéte-

leinket 2006-ben készitettik kilonbdzé életkord tehenekrél.
3.3.1.6 Torre Mancinai maremman gulya

Az olaszorszagi Torre Mancina helység kdzelében tartott, az olasz allam fenntartasa-
ban lévé maremman gulya az olasz térzsallomany két legfontosabb gulyajanak egyike. A
mindsitett tenyészallatok jelentds része innen keril ki. A fajta atlagahoz viszonyitva elit al-

lomanynak minésil. 2004 majusaban 30 ndéivaru egyedet régzitettiink VATEM (Videokép
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Analizalasos Testméret felvétel) médszerrel, hogy meghatarozzuk testméreteiket.
3.3.1.7 A Bandirmai térok sziirke szarvasmarha gulya

Az t6rok szurke szarvasmarhafajta (t6rék nevén: Boz Irk, Plevne) a poddliai fajtakor
talan legkeletibb szamontartott tagja. A Térokorszag azsiai tertiletein honos fajta térténete
nem tisztazott, valészinlsitik az azsiai eredetet, amit a mitokondrialis drékitdéanyag vizsgala-
ta is megerésit. Génmegbrzési programjanak keretében a térék allam az anatéliai Bandirma
varos kézelében 1évé kdzpontban gyljtétte 6ssze a fajtajelleget leginkabb mutaté egyede-
ket. Wellmann professzor 1932-ben, térékorszagi tanulmanyutjarol készitett beszamoloja-
ban, az anatodliai szlirke fajtarél (5. abra) a mai kiillemnek megfelel6 leirast adott. 2005 nya-
ran, a rodostéi egyetemmel egyltimikédve Videokép Analizalasos Tesméretfelvétel Mod-
szerrel (VATEM) felmértik a fajta nukleusztenyészetének szamité Bandirmai allomany
(Marmara Livestock Research Institute) 110 egyedének testméreteit. Az allomany testmére-
tekre vonatkoz6 statisztikai értékeit kétévesnél idésebb tehenek reprezentativnak tekinthetd

csoportjanak (n=36) testméretei alapjan hataroztuk meg.

5 kép: Wellman Oszkar fényképe a térok szirke marhak bandirma-i gulyajarél 1932

(forras: csaladi fotoalbum, a csalad szivességébdl)
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3.3.2 Modszer
3.3.2.1 A moédszer bemutatasa

A mébdszer alapja az allatokrdl videokameraval készitett mozgokép, melyet a 1épés

egy meghatarozott pillanataban kimerevitve, standard testhelyzet(i képhez jutunk (6. abra).

felil
9 e oo lépésfazis kivalasztasa a filmrdl

ellendrzdé monitor

" 57m = '
i o - -_ﬂ
ﬂ_L digitalizalas %m&_ =

"""" = N

az anatémiai pontok megjeldlése

oldal nézet

kimeneti adatbazis

6. abra: A modszer folyamatabraja

A megfelel6 anatdmiai pontokat a képeken kijeldlve kapjuk meg a kivalasztott testmé-
reteket cm-ben. Az e célra kifejlesztett szoftver ugyanis a helyszinen rogzitett etalon képé-
hez viszonyitja a kijel6lt pontok kézétti tavolsagokat (6. abra). A szoftver ,kimeneti adatbazi-

sanak” adatai alkalmasak a statisztikai feldolgozasra.
3.3.2.1.1 A modszer részletes leirasa

A videbdkép-elemzéses testméret-felvételi modszert, terep- és feldolgozasi szakaszra
oszthato. A terepszakasz a videofelvétel elkészitése és annak részfeladatai, a feldolgozasi
szakasz pedig az elkészitett filmfelvételek szoftveres feldolgozasa, és a testméretek megha-

tarozasa.
3.3.2.1.1.1 Terepszakasz

A terepszakasz sikeres lebonyolitasahoz a felvételi hely és a kameraallasok kialakita-
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sa, a kamerak beallitdsa, az allatok felhajtasanak mddja, valamint a felvétel elkészitésének

madja kivan figyelmet.
3.3.2.1.1.2 A felvétel helyszine

Felvételi helyként egy olyan folyos6 szakasza szolgalhat. amely korulbelll test széles-
ségl, és lehetbvé teszi az allatok egyenkénti ,eresztését’. Ez rakényszeriti az allatot, hogy a
mozgoképfelvétel alatt megkdzelitéen a folyosd tengelyében haladjon. Tapasztalataim sze-

rint e célra az allattart6 telepek olto-kezeld folyosoi megfelelbek.

=

7. abra : A kezel folyoso toldasa kétéllel, Apaj- Szunyogpuszta felvételi hely

Amennyiben nem volt oldalsé ralatas a kezel6 folyoséra gyakran a folyosé végét hosz-
szabbitottam meg 11mm-es kérszévott, perlon magos, statikus (nem nyuld) kotéllel nagyja-
bol 4 méter hosszusagban, de a helyben fellelhetd anyagokbdl régténzétt toldas is gyakran
megfelelének bizonyult (8. 4bra).

Az allatok, melyek tulnyomérészt ismerték a villanypasztort, nem probaltak elszakitani
a koteleket. A Torbkorszag azsiai felében talalhaté Balikesir bivalygulyajanak régzitésekor,
mivel semmilyen kardm nem volt, a felvételi helyet két teherauto kézé kifeszitett kotelek se-

gitségével alakitottam ki (9. abra).
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8. abra: A kezeld folyosoé toldasa karam elemekkel, Torre Mancina felvételi hely

i
9. abra: Balikesir bivaly felvételi hely - az etalon felvétele

A felvételi helyen oldalnézetbél semmi nem fedheti zavaréan az elhaladé allatot.
A felvételi helynek legalabb egy testhossz, és még egy Iépés hosszusagunak kell lenni

(amely alatt az elhaladd szarvasmarha lépésének 6sszes fazisa lezajlik), hiszen |épésigazi-
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tas hianyaban a ciklus megfeleld pillanata, azaz a standard testhelyzet a megfigyelhet6 sza-
kasz barmely részére tevédhet. Ez a hosszusag tapasztalataim szerint mind az oldalsé,
mind a felsé kameraallasbol 4 méter.

A felvételek értékelhetésége érdekében fontos, hogy az allatok ne torlédjanak, hanem
egyesével, szabadon haladjanak el a kamerak el6tt. A kapu elétt feltartott, megallitott allat
fuljelz6szamanak leolvasasaval az azonositas is egyszerd.

Az egyedi azonositas térténhet az elhaladas sorrendjének feljegyzésével is, de ké-
nyelmes és biztos modszer a kamera latoterében elhaladd allat azonositéjanak ,bekiabala-
sa”’ is, melyet a kamerak mikrofonjai régzitenek.Kivanatos, hogy a felvételi hely aljzata szi-
lard (beton, deszka) legyen, hogy az allatok ne tudjak kijarni. Ellenkez6 esetben a méretfel-
vételhez sziikséges pontok kijel6lésekor a talaj szintjére helyezendd pontok helye a képer-
nyén bizonytalanna valik. Az ilyen fellletrél a rahordott tragya vagy sar idénként letolhato,
igy az allat esetleges megcsuszasa nem okoz a méretfelvétel szempontjabdl értékelhetetlen
testhelyzetet (netan sértlést).

Az oldalnézeti felvételek feldolgozasat megkdnnyiti, pontosabba teszi az allat szinétdl
eltérd, pl. zold szind hattér alkalmazasa, amely el6tt az allat kdrvonala jél latszik, érdeklédé-
sét pedig — a felvétel szakaszara érve — felkelti a nagy, szines felllet, s az esetleg tul gyor-

san érkezd allat is lelassit, felveszi a filmezéshez megfeleld, ,l1épegetd” sebességet.

felé a felsd, szembd&lnézeti és az oldals6 kamerat jel6lik)

A filmezés szempontjabol a legjobb megvilagitas a természetes fény. Borult idében,
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sziurkuletben azonban mesterséges megvilagitas is alkalmazhato. A kdzvetlen, er6s napsu-
tés sok esetben neheziti a felvételek feldolgozasat, mert az anatomiai pontok megtalalasa
az er6s visszavert fény miatt tulexponalt képen nehéz. Az eldlIrdl vagy hatulrdl, azaz a moz-
gas sikjaban vagy még inkabb a sikra a kamera fel6li térfélrél érkezd un. surléfény a leg-

megfelelébb a feldolgozas szempontjabdl.

3.3.2.1.1.3 A videofelvétel elkészitése

Kameraallasok

A méréshez felhasznalt felvételeket oldalrél és felllrél készitettem.

Oldalnézet: a kamerat a szoritéfolyosé kdézépvonalatol szamitva 12 méter tavolsagra
allitottam f6l, a folyoso szintjehez képest 130 cm magassagban. A beallitashoz geodéziai
szintez6t hasznaltam. (E tavolsag esetén mind a perspektivikus torzitas, mind a periférikus
torzulas elhanyagolhat6 )

Felllnézet: a kamerat filmtechnikai reflektorallvanyra régzitettem 5 méter magassag-
ban. Az allvanynak az allatoktol védetten kell helyet talalni, hiszen a karamban torl6dé, forgo
tehenek koénnyen felborithatjak, tdnkretehetnék a berendezést. A biztonsagos elhelyezés
sokszor csak az oldalsé felvételi hely térfelén volt megoldhatd, ezért a felvételi hely tenge-
lyében elcsusztatva, az oldalnézeti felvétenél idében kissé késébb régzitve kaptam az adott
egyedrdl felllnézeti képet. A balikesir-i felvételezésnél a felsé kameraallast jobb hijan, egy
teherauto platojan helyeztem el.

A kardantengelyeken fliggé fels6 kamera az egyensulyozéasnak megfeleléen felveszi a
tokéletesen fliggbleges helyzetet, de a folyosd tengelyéhez viszonyitott elcsavarodasa nem
lehetséges. A pontos beallitast az ellenérzd képernybvel végeztem.

Fontos megemliteni, hogy két alkalommal (Hortobagy 2000, Apaj 2001) szembdl is
készitettem felvételeket. Ekkor a folyoso tengelyében az allatok hatanak sikjaba allitott ka-
merat hasznaltam, a lehetd legtavolabbrol, erds fedezékben, hiszen az allatok a folyosordl

elszabadulva kénnyen kart tehetnek benne.
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11. kép: Fels6é kameraallasok: bal oldalon drétkételekkel feszitett hortobagyi,

jobb oldalon reflektor allvanyba illesztett gémen fliggé bandirmai felvételi helyen

Megoldando6 feladat a szembél térténd felvételnél, az allatnak kalibralasi pont helyére
érkezeési pillanatanak felismerése, amire egy allatra vetiild, erés fénycsova, esetleg tavol-

sagmérd berendezés lenne hasznalhato.

Videotechnika

A felvételekhez a vizsgalatok kezdetekor Hi8-as analég, majd ezt kévetéen Digital8-as
és miniDV rendszer(i kamerakat hasznaltam

A hasznalt kamerak fébb technoldgiai jellemzdi a kbvetkezbk voltak:

e 24 kép/mp

eleggyorsabb zarsebesség 1/1000 mp

e felbontas: 576x720 pixel, interlaced, PAL videorendszer

e digitalis jelrdgzités

ekimeneti jel formatuma ,RAW-avi” a gyartd kédolasi eljarasaval (Panasonic,
Sony dv formatum)

A Hi8-as analog rendszerrel készitett felvételek és a digitalis technikaval felvett filmek
kozott az egyetlen f6 mindségi kildnbség a szinatmeneteknél a konturok élességében volt
felfedezhetd, azaz a digitalis rendszernél nem tapasztaltuk a szomszédos szinek 2-3 pixel-
nyi tbnusos atmeneti fazisait, hanem fokozatok nélkil éles hatarral kulénultek el a kérvona-
lak.
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A szinkezelés a kamerakban automatikus fehéregyensuly-bedllitast tesz lehetévé.

A felvételi helyen a kamerak képét a kompozit kimenetérdl kapott jel felhasznalasaval
kontroll monitoron folyamatosan figyelhettem. Ezeken a kamera felvételi adatait is megjele-
nithettem, igy a készenléti és a felvételi visszajelzést (STANDBY és REC) megkaptam.

A felvételek egyidejl inditasat és iranyitasat — a kabeles taviranyitast lehetévé tevd
LANC-csatlakozén — az altalam tervezett és készitett szinkron-kapcsolétablaval valdsitottam
meg. Amennyiben a vezetékes taviranyitdé rendszer tizemeltetésére nem volt méd, a kame-
rak eredeti infravords taviranyitéjat hasznaltam, amely egy arnyékol6 papir hengerrel kiegé-
szitve a déli veréfényben is hatékonyan mikodott.

A kamerak képkivagasat (zoomolasat) a kamerakat a kivant pozicidoban régzitve a
kontrollmonitorok képe alapjan allitottam be Ugy, hogy a sziikséges hosszban régzitse a fo-
lyoso képét (ez tapasztalatok alapjan magyar sziirke szarvasmarha fajtanal, a féldén mérve
4,3 m).

3.3.2.1.1.4 A mozgoképfelvétel folyamata

A kamerak végleges beallitasa utan kdvetkezett az etalonnak szamité méterrudak fel-
vétele. Az oldalsé és a felllnézet esetében is egy vizszintes és egy fuggdleges beallitast
kellett elvégezni. Oldalnézetben a folyosé kdzépvonalaban (ahol az allat testének median
sikja varhato), felilnézetben 130 cm magassagban (ahol a legtébb allat kiilsé csipbszogle-
tének magassaga varhatd). Az etalonok minden egyes rész-felvétel elején régzitésre kerll-
tek azért, hogy a képkivagas (zoom) esetleges valtozasa okozta hibat megel6zzik. Minden
rész-felvétel sajat etalonnal rendelkezik..

Ezt kbvette az allatok eresztése. A torloédas elkerllése végett 10—15 masodpercenként
engedtik a teheneket. Torl6das esetén az allatok egymas mellé kerllve fontos testrészeket
takarhatnanak el egymasbdl, illetve nem tudnanak standard testhelyzetet félvenni. Az ennél
ritkabb eresztés ugyanakkor (a gulyadsztdn kdvetkeztében) azt eredményezhetné, hogy az
allat nem latvan az el6tte haladé tarsat, panikba esne. A rohanas kézben félbomlana a lé-
péssorrend, megvaltozna a lépés hossza és a standard testtartas is, a felvétel pedig érté-
kelhetetlenné valna.

Az dllatok azonositasat az eresztés el6tt leolvasott fllszamok ,bekiabalasaval” oldot-
tuk meg.

Ezzel a modszerrel éranként megkozelitdleg kétszaz egyedrél tudtam felvételt készi-

teni.
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Fontos megjegyezni, hogy legtébbszér a segitség, a gulyasok munkajan mulik a felvé-

tel sikeressége.
3.3.2.1.2 Feldolgozasi szakasz
3.3.2.1.2.1 A videéfilm avi fajl konverzidja

A felvételeket a szalagrél ,firewire” (IEEE 1394) kapcsolaton toltéttem le személyi
szamitogépre, ahol témdoritetlen DV (digital video) formatumban készitettem bel6lik avi faj-
lokat. A Hi8-as felvételeknél a digitalizalast a Digital8-as kameraval végeztem, mert a Hi8-as
analég felvételeket Digital8-as rendszerl kameraval le lehet jatszani és a kamera ebben az
esetben is digitalis jelet tovabbit a szamitdgép felé. A fajiméretek 12-16 gigabajt kdzott mo-
zogtak a felvétel hosszusagatol figgden, tdmoritési eljarasokat nem hasznaltam, mert nap-
jainkban mar ekkora fajlokat is biztonsaggal képes kezelni egy megfelel6 kiépitési személyi
szamitogép. A filmeket archivalashoz DVD lemezekre irtam 4,7 gigabajtos részekre dara-

bolva.
3.3.2.1.2.2 Az alloképek elkészitése

A kész filmfajlokrél a VirtualDub 1.6.4. ( http://www.virtualdub.org/ ) programmal va-

lasztottam ki a kivant testhelyzet( allbképet. Ezt hasonléan a videofajlhoz, tomdorités nélkili
BMP formatumban mentettem.

A PAL-rendszer( videojel félképek sorozatabdl all, ezért az elkészilt képek még zava-
ré csikozast tartalmaztak, ezt az Adobe cég Photoshop 7.0 programjanak DEINTERLACE-
filterével sz(irtem ki.

A képek paraméterei a kévetkezék:

¢ Windows BitMaP-formatum

¢ 720x576 -24b szinmélység

o fajiméret: 1,29 MB

o fajlnév: az ENAR-jelzéssel vagy mas azonositéval (olasz és t6rok felvételek) meg-

egyez6

A képfajlok elkészitésekor nagy figyelmet forditottam a konverzids torzulasok kévet-
kezményeinek elkerllésére. A pixelek NTSC és PAL rendszerl képeknél nem négyzet ha-
nem téglalap alakuak. A digitalis feldolgozas soran a konverziokbol adédé torzitasokat nyo-
mon kovetve a kismértékl eltérés amely a négyzet alaku digitélis pixelekre valo attérés

eredményezett a megfelel6 megjelenitési beallitasokkal (Adobe Photoshop CS: Nézet me-
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ni-Pixel méretarany korrekciéja-PAL beallitas) korrigalhaté volt, tovabba az etalonrdl készult

képeket is érintette igy a méretezés soran az eltérések egymast sziikségszerien kioltottak.

A standard testhelyzet kivalasztasanak indoklasa

Nyugodt kérilmények kdzoétt a szarvasmarha félporoszkalva jar. Erre a jarmaédra jel-
lemz8 egy olyan pillanatnyi allapot (fazis), amikor az allat testsulyat harom végtag viseli (ha-
romlab-alatamasztas). Ezt valasztottuk szabvany (standard) testhelyzetnek, mégpedig ab-
ban a pillanatban, amikor az oldals6 kamera felé es6é mells6 lab metacarpusanak tengelye a
fliggolegest éppen eléri (atlépés a csiilokiziletben). Ekkor az ellentétes mellsé lab a leve-
g6ben fligg, az elérelendités mozzanataban. A két hats6é végtag a talajon helyezédik, az
azonos oldali hatsé lab hatrafelé (alatamasztas szakasza), az ellenoldali hatsé lab elérefelé
tekint (sulyeltolas szakasza).

A mozgasnak ebben a pillanataban t6bb testméret anatoémiai pontja nem esik egybe a
hagyomanyos meéretfelvételnél jellemzé statikus allapottal (kivétel a marmagassag és a
térzs hosszanti méretei), igy az értékek is eltéréek lesznek. Mégis, mivel ez a pillanat a
mozgoképen a legkdnnyebben felismerhet6 (standardizalhatd), a mddszeren belll az egyes

egyedek jol 6sszehasonlithatdk lesznek.

3.3.2.1.2.3 Az egyedrdl késziilt kép szoftveres méretezése

Harmadik |épésként az altalam tervezett strukturaja MS VisualBasic programozasi
nyelven szakért6 alltal elkészitett VATEM 1.0 szoftverrel megjeléltik a tehenek anatémiai
pontjait a képeken. (A program felhasznaloi kézikbnyve a tervezett VAMp 2.0 szoftverhez
angolul fog elkésziini, ezt kévetéen szabadon letblthetd lesz.) A program mindig kijelzi a
kévetkez6 felhelyezendd pont nevét, egészen a kép teljes feldolgozasaig. Ezutan a felvett
egyméteres etalonok alapjan megallapitott képpont/m (pixel/m) aranyt felhasznalva kisza-
mitja és a méretvonalakat behuzva azokra centiméterben kiirja a konkrét testméretet
(12.,13.,14., 15. &bra).
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12. és 13 abra: A hortobagyi 481-es tehén méretei az oldal- és fellilnézeti képen

14. és 15. kép: a tiszaigari 319-es fllszdmu tehén oldal és felilnézeti méretezett

képe

3.3.2.1.2.4 A testméretek kivalasztasanak szempontjai

Az anatdmiai pontok kivalasztasaban alapveté szempont volt, hogy minden egyeden
jol felismerhetdk legyenek, lehetdleg ne flggjenek az allat kondiciojatol és a hagyomanyos
testméreteket meg lehessen segitségikkel allapitani. Ezért a kulénbdzd testméretekhez a

kovetkez6 pontokat vettem fol (1. és 2. tablazat).
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1. tablazat: Testméretek anatdmiai meghatarozasa (oldalnézet)

1. pont 2. pont
marmagassag testkonturon, a mar legmaga-|az 1. pont figgéleges veti-
sabb pontja lete az aljzatra
hatk6zépmagassag a hat vonalanak legmélyebb, |az 1. pont fiigg6leges veti-
esetleg leg- kiemelkedébb | lete az aljzatra
pontja
farbubmagassag a far legmagasabb pontja az 1. pont fuggbleges vetl-

lete az aljzatra

mellkasmélység

a szegycsont konturjan talalha-
t6 bemélyedés

az 1. pontbdl huzott fiiggéle-
ges és a hatkontur metszés-
pontja

ferde torzshossz

vallbab

aléguméd

torzshossz

vallbub

az Ulégumo fiiggbleges ve-
tilete a vallbubbdél huzott
vizszintesre

2. tablazat. Testméretek anatémiai meghatarozasa (feliilnézet)

1. pont

2. pont

far I-szélesség

baloldali kiils8 csip6-szdglet

jobboldali kiilsé csip§-szdglet

far lll-szélesség

baloldali Gl6gumo

jobboldali Glégumo

mellkasszélesség
gassag)

(don-

a konyokbub mogétt talalhato
homorulat (testkontur) legkdze-
lebb esd pontja a gerincvonalhoz
(baloldal)

ugyanez a masik oldalon

vallszélesség

a lapocka izmai altal meghataro-
zott kontur gerincvonaltol legta-
volabb esé pontja

ugyanez a masik oldalon

hasszélesség

a bordaiv és a testkontur met-
széspontja (baloldal)

ugyanez a masik oldalon

farhossz

a far |- és far lll-szélesség altal meghatarozott egyenesek tavol-

saga a gerincvonalban

3.3.2.1.3 A szoftver kimeneti adatainak értékelése

A szoftver kimeneti txt-fajlformatumu adatbazisa a kivalasztott és megjel6lt méretek

Osszes adatat (az 1. pont neve és x-y koordinataja; a 2. pont neve és x-y koordinataja, va-

lamint az etalon alapjan szamitott méret cm ben 2 tizedesre kerekitve) tartalmazza CSV

formatumban (szévegfajlba mentett, vesszbvel elvalasztott mezék, soremeléssel elvalasztott

rekordok: CSV Comma Separated Value) amely alkalmas a leggyakrabban hasznalt statisz-

tikai programokban (R, Statistica, SPSS, MS Excel) térténé feldolgozasra. Ezt az adatbazist

az Excel programmal alakitottam at a tovabbi feldolgozas igényeinek megfeleléen.
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3.3.2.2 A médszer hibainak vizsgalata

A mobdszer alkalmazasa soran eléforduld hiba forrasai a kdvetkezok:

e perspektivikus torzulas
e technolodgiai hiba

e metodikai hiba

3.3.2.2.1 Perspektivikus torzulas

A perspektivikus torzulas azon fizikai térvényszerliségbdél adodik, miszerint a kamera-

tél tavolabb es6 dolgok a valésagoshoz képest egyre kisebbnek latszédnak.

A fellinézeti kamera 4,7 méteres tavolsaga esetén jelentésen csdkkenhet a mérés
pontossaga. Az etalonnak szamité méterrudat mindig 130 cm-es magassagban mutattam
fol a kameranak, és mivel a szoftver ez alapjan adja meg a méreteket, az ettél eltéré6 ma-
gassagban talalhatd testméretek eltéré mértékben kilénbbdznek a valosagtédl. Az eltérést a
kdvetkezd geometriai szamitasokkal kapjuk meg:

Vizsgaljuk meg, hogy egy 1 méteres rud méretei miként valtoznak, ha a kameratdl

egységnyi tavolsaggal eltoljuk:

m =340 cm
y=1cm
a=100cm
X =17
A
tg B
th=0r,I;a
|
|
\/

x = 0,147 cm, vagyis 1 cm-el eltolt
egyméteres rud 0,294 cm-el
latszik rovidebbnek.

16.abra: A perspektivikus torzitast szemlélteté szamitas
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A 16. abran talalhaté szamitasbadl latszik, hogy a valtozas egyenesen aranyos a kame-
ratol mért tavolsaggal. Tehat a mérni kivant szakasz és az etalon kameratdl val6 tavolsaga-
nak kilénbségével szorozzuk az elébbiekben egységnyi valtozasra kiszamitott értéket.

Ha a szakaszt 120 cm magassagban jel6ltik ki (és a szoftver a 130 cm magasan fel-
vett etalonnak megfeleléen adja meg a méretet), akkor (130-120) x 0,294 cm-t kell a kapott
értékhez hozzaadni.

A mért szakasz talajtél val6 tavolsagat az oldalnézeti kép alapjan meg tudjuk adni. Mi-
vel ezek a testméretek nem az optikai tengelyben helyezkednek el, a pontos tavolsaguk
meghatarozasahoz az optikai tengelytdl mért tavolsagra is sziikség van, amit a felliinézeti
képen kapunk meg. Ezen méretek ismeretében Pitagorasz-tétellel szamithatjuk a tavolsa-
got, majd ezt figyelembe véve a torzulas mértékét.(16. abra)

Vegylk példanak azt az esetet, amikor a far I-szélességre a szoftver 65 cm-t ad meg.
Az oldalképrél leolvasott méret szerint az allat kiillsé csipbszbglete 135 cm magasan van, a
felllnézeti képen pedig a méretet jelzd szakasz az optikai tengelytél 40 cm tavolsagban ta-

lalhato. A korrekcié szamitasmenete a 17. abran talalhato.

; a=40cm
|
i b=470-135=335cm
i c=7?
i a’+ b’ =¢
b! Y
i
i ¢ = 337 cm, tehat az etalon tavolsagahoz képest (340 cm) 3 cm-rel
i kézelebb van, igy a korrigalt érték: 65 — 3 x 0,294 = 64,1 cm
i
! a
|
i

17. abra: A perspektivikus torzitas szamitasa konkrét példan

llyen médon a farszélességi méreteket meg lehet hatarozni, hiszen itt anatomiai képle-
tekhez kotott a pontok kijeldlése (kilsé csipészdglet, farbub), melyek az oldalnézetben
kénnyen felismerheték, és aljzattél vald tavolsagukat a szoftverrel szamitani tudjuk.

A mellkasszélesség és a vallszélesség pontjai azonban felliinézetben a kontluron van-
nak elhelyezve (NEMES, 1989). Ezeket oldalnézetbél nem lehet meghatarozni.

A mellkasszélesség esetében a probléma kénnyebben megoldhatd, ha a mellkas ha-
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rantmetszetét ellipszisnek tekintjik (HORN 1973).

Méretaranyos rajzot készitve (18. abra) belathatd, hogy a
kamera altal ,latott” szélesség és a valodi
mellkasszélesség (vagyis az ellipszis kisebb atméréje) ko-
z6tti kildnbség elhanyagolhaté.

Tehat a konturpont helye (magassaga) a mellkasmélység
felével egyezik meg. Ennek az aljzattél mért tavolsaga:

marmagassag — mellkasmélység / 2.

18. abra: A mellkasszélesség és a konturpont viszonya

A vallszélességet tekintve nem tudtuk olyan szabalyos mértani alakzattal modellezni,
mint az el6z8 esetben. Itt a hiba cstkkentése érdekében mindig a marmagassag - 15 cm ér-
tékkel szamoltam. Ezaltal ugyan a valésaghoz képest nagyobb az eltérés, a standardizalas-
nak készénhetbéen az egyedek kbzotti 6sszehasonlithatosag megmarad.

Oldalnézet esetén, ha a kamerat 12 méter tavolsagba allitottuk, az egységnyi tavol-
sagvaltozasra es® korrekcidos érték 0,084 cm. Ezt alapul véve, a felllnézetnél leirtakkal
megegyezben korrigaljuk a szoftver altal szamitott méreteket. Megjegyezendd azonban,
hogy a sz(ik folyosdnak készénhetben itt kisebb korrekcié elegendd.

A szikséges korrekciokat a feldolgozashoz hasznalt MS-EXCEL tablazatba illesztett
egyenlet automatikusan elvégzi, a kimeneti szamolétablan mar a korrigalt adatokat értékel-

tem.

3.3.2.2.2 Technolégiai hiba

A modszer technolbgiai pontatlansaganak kiszamitasat az egyméteres etalonok 6n-
magukkal vald visszamérésével, vagyis a kilénb6zd szdgben felvett, skalazott méterrudak

beméretezése alapjan végeztem.
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3. tablazat: A technoldgiai hiba mértéke |. Visszamérések oldalnézetbdl.

Az etalon szbge a visszamérésnél Mért eredmény (cm)
vizszintes 100,00
22° 99,96
46,5° 100,08
88° 99,93
fliggbleges 100,00

cm magassagban)

4. tablazat. A technoldgiai hiba mértéke Il. Visszamérések fellilnézetbdl (az etalon 130

Az etalon szbge a visszamérésnél a fo- |Mért eredmény (cm)
lyoso tengelyéhez viszonyitva
parhuzamos 99,96
22° 100,00
46,5° 100,00
merdleges 100,08

Az eredmények tikrében megallapitottam, hogy a technolégiai hiba — k6szénhetéen a
korszer(i technikanak — mind a filmfelvétel (periférikus torzulas szempontjabdl korrigalt len-
cséjl kamera, pontos képalkotasi mechanizmus, preciziés CCD, nagy felbontas, révid expo-
ziciés id6) mind a tovabbi feldolgozas soran (témdritetlen filmformatum, témdoritetlen kép-

formatum) — elhanyagolhaté.
3.3.2.2.3 Metodikai hiba

A videoképanalizises méretfelvétel harom lehetséges metodikai hibajat vizsgaltam:
1. a felvételi helyen ismételten athajtott és felvett egyedek ismételt be-
méretezése egy kezeld altal (5. tablazat)
2. azonos kép egy kezel6 altali ismételt beméretezése (6. tablazat)
3. azonos kép két kezeld altal felhelyezett anatomiai pontjaibdl szamitott

testméretek eltérése (7. tablazat)

5. tablazat: A metodikai hiba mértéke |. Két kép (azonos allat) — egy kezeld

testméret atlagos mérési hiba szazalékban
ferde térzshossz 1,16 %
marmagassag 0,09 %
mellkasmélység 0,15 %
farbubmagassag 0,12 %
dongassag 0,17 %
farszélesség | 0,64 %
farszélesség |l 1,43 %
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6. tablazat: A metodikai hiba mértéke Il. Egy kép — egy kezeld

. atlagos mérési hiba szazalék-
testméret
ban
ferde térzshossz 1,32 %
marmagassag 0,10 %
mellkasmélység 0,19 %
farbubmagassag 0,12 %
dongassag 0,34 %
farszélesség | 0,57 %
farszélesség I 1,58 %

7. tablazat: A metodikai hiba mértéke Ill. Egy kép — két kezeld

testméret atlagos mérési hiba szazalékban
ferde térzshossz 0,34 %
marmagassag 0,01 %
mellkasmélység 0,03 %
farbubmagassag 0,03 %
dongassag 0,01 %
farszélesség | 0,01 %
farszélesség lll 0,67%

Eredményeim alapjan a megfeleléen kicsi metodikai hiba minden esetben biztositja a

szikséges mérési pontossagot.

3.3.2.2.4 A mérési hibak vizsgalatanak eredménye

A hibak hatasat 6sszegezve — a perspektivikus torzitast korrigdlva — a videokép-
analizalasos modszerrel elegendd pontossaggal meg lehet hatarozni a valésagos mérete-
ket, azon méretek esetén is, melyeknél a metddus pontatlanabbnak bizonyult, de igy is pon-

tosabb a hagyomanyos modszernél (NEMES, 1989) (8. tablazat).

8. tablazat. A hagyomanyos modszer pontossaga (NEMES, 1989)

. atlagos mérési hiba szazalék-
testméret
ban

térzshossz 1,81%
marmagassag 2,84%
mellkasmélység 3,22%
dongassag 3,20%
farszélesség | 5,90%
farszélesség |l 16,43%
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A VATEM mddszerrel megmért egyedek a standard kdrilmények miatt egymassal

6sszehasonlithatok.
3.3.2.3 A VATEM és a klasszikus testméretek 0sszefiiggése

Nemes (1989) minden videds testmérethez kildn korrekcios allandét rendel a hagyo-
manyos méretek kiszamitasahoz. Bianconi é€s Negretti (1999), valamint Tézsér (2000) reg-
resszios egyenletekkel hatarozza meg az 6sszefliggést a hagyomanyos és a videos-
szamitogépes modszerrel mért adatok kozott.

A hagyomanyos méretekkel valé 6sszevethetbség érdekében megvizsgaltam az eltérd
mobdszerrel mért adatok dsszefliggését. Tiz magyar sziirke tehenet mértem meg hagyoma-
nyos eszkdzokkel és videdkép analizalasos technikaval. A viszonylag kis elemszamu mintan
végzett regresszidanalizis eredményeként kapott regresszids egyenletek és a korrelacios

egyltthatdk az 6sszefliggések valtozé mértéki szorossagat jelzik (9. tablazat).

9. tablazat. A hagyomanyos és a VATEM mddszerrel nyert testméretek kézott szami-

tott regresszids analizis eredménye (n=10)

testméretek parositva hagyo- | regresszios egyenlet(2) korrelacioés
manyos(y) — VATEM(x)(1) y=a +bx egyltthaté(3)
marmagassag(4) y= 8,63+ 0,916x 0,85
ferde térzshossz(5) y=-25,11+ 1,166x 0,96
mellkasmélység(6) y=14,21+ 0,744x 0,81
hatkézépmagassag(7) y=21,30+ 0,848x 0,615
farbubmagassag(8) y=67,02+ 0,462x 0,505
far 1.(9) y=-14,99+ 1,168x 0,547

A fentiek alapjan a hagyomanyos és a VATEM testméretek 6sszehasonlitasakor

szUkséges a regresszios egyenletek hasznalata.
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3.4. Eredmények

Az adatok feldolgozasa soran, els6ként az 6sszes egyedet egyitt vizsgalva, megalla-
pitottam a testméretek statisztikai jellemz8it. Ezek a mérészamok — amelyeket korabban
Magyari (1941) és Bodo (1968) is vizsgalt —, fenotipusosan jellemzik a magyar sziirke szar-
vasmarha allomany tenyésztési szempontbdl legfontosabb részét.

Vizsgalatomban 6sszesen 1101 egyedet mértem meg. A statisztikai feldolgozas soran
néhany egyed méreteit nem vettem figyelembe az allomanyszintl vizsgalatok soran szik-
séges kiugroérték vizsgalat eredménye alapjan, igy végil oldal és fellilnézeti méreteket te-
kintve is 1090 sziirke marha méreteit hasznaltam fel. A statisztikai szamitasok, és a grafiko-

nok elkészitéséhez a SPSS 12.0 programot hasznaltam.

3.41 Teljes allomanyra vonatkozo6 eredmények

A teljes allomanyra vonatkozé statisztikai eredményeket tekintve az alabbi tablazatban

foglaltam Gssze a fajtara vonatkozé atlagos testméreteket.

10. tablazat: A teljes vizsgalt magyar szlrke szarvasmarha allomany VATEM testmé-

retinek statisztikai jellemzdi

n | minimum| maximum atlag szOras |variancia
marmagassag 1090| 113,37 149,15 [133,1132| 5,71590 | 32,671
hatk6zépmagassag | 1090 113,86 151,53 | 131,5363| 5,76441 | 33,228
farbibmagassag 1090| 113,37 158,90 |133,7853| 6,08560 | 37,034
ferdetdrzshossz 1090| 125,11 184,47 |157,6403| 9,81315 | 96,298
mellkasmelyseg 1090 52,40 90,19 76,9442 | 4,35385 | 18,956
térzshossz 1090| 115,85 180,90 |152,7029 | 10,70416 | 114,579
mellkasszélesség | 1090| 32,38 64,71 45,5261 | 4,35125 | 18,933
far lll 1090 10,53 39,31 24,3338 | 4,59437 | 21,108
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11. tablazat: A vizsgalt magyar szlirke szarvasmarha allomany atlagos testméretei gu-
lyanként, és &sszesitve (cm) a széras és a szélséértékek feltlintetésével.

n atlag [sz6ras| minimum maximum

marmagassag Apaj 213 133,30] 5,60 116,02 149,15
Tiszaigar 178 138,49 4,72 124,12 148,24

Hortobagy 394 130,20 4,45 118,29 142,29

Bugac 192 133,49| 5,05 119,34 146,00

Sarrod 113 133,80 5,82 113,37 148,45

teljes allomany 1090 133,11] 5,72 113,37 149,15

hatk6zépmagassag Apaj 213 134,57 6,58 117,18 151,53
Tiszaigar 178 133,93 4,67 121,61 147,74

Hortobagy 394 129,04 4,56 115,43 141,71

Bugac 192 130,28 5,21 116,00 146,00

Sarrod 113 132,89 5,86 113,86 147,21

teljes allomany 1090 131,54 5,76 113,86 151,53

farbubmagassag Apaj 213 137,96 7,03 116,57 158,90
Tiszaigar 178 134,70 4,74 121,61 146,23

Hortobagy 394 131,58 4,13 120,00 142,86

Bugac 192 131,24 5,89 114,67 148,00

Sarrod 113 136,50 6,46 113,37 154,04

teljes allomany 1090 133,79] 6,09 113,37 158,90

ferdetorzshossz Apaj 213 148,59 7,81 125,11 168,53
Tiszaigar 178 165,50 9,09 128,58 184,47

Hortobagy 394 157,09 6,87 136,52 183,66

Bugac 192 163,23 8,77 141,31 183,08

Sarrod 113 154,77 8,75 130,01 178,63

teljes allomany 1090 157,64 9,81 125,11 184,47

mellkasmélység Apaj 213 79,94 3,71 69,94 90,19
Tiszaigar 178 77,11 3,31 66,33 87,94

Hortobagy 394 76,30 3,51 52,40 85,14

Bugac 192 78,001 3,72 69,40 88,00

Sarrod 113 71,48 4,83 56,93 85,10

teljes allomany 1090 76,94 4,35 52,40 90,19

torzshossz Apaj 213 142,16 8,01 115,85 162,20
Tiszaigar 178 162,08 9,14 125,95 180,54

Hortobagy 394 151,96 6,92 132,00 178,86

Bugac 192 160,52| 8,60 137,50 180,90

Sarrod 113 147,12 8,78 124,29 172,11

teljes allomany 1090 152,70| 10,70 115,85 180,90

mellkasszélesség Apaj 213 44,14 3,65 34,83 53,85
Tiszaigar 178 48,29 3,75 39,31 59,17

Hortobagy 394 4513 3,25 37,79 54,04

Bugac 192 44,40 5,95 32,38 64,71

Sarrod 113 47,07 4,30 33,12 55,93

teljes allomany 1090 45,53 4,35 32,38 64,71

far Il Apaj 213 20,88 2,48 11,11 28,61
Tiszaigar 178 22,83 3,44 10,53 34,92

Hortobagy 394 28,54 3,34 20,74 39,31

Bugac 192 20,80 3,14 11,98 29,40

Sarrod 113 24,56 2,97 19,07 31,84
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n atlag [sz6ras| minimum maximum

marmagassag Apaj 213 133,30 5,60 116,02 149,15
Tiszaigar 178 138,49| 4,72 124,12 148,24

Hortobagy 394 130,20| 4,45 118,29 142,29

Bugac 192 133,49| 5,05 119,34 146,00

Sarréd 113 133,80 5,82 113,37 148,45

teljes dllomany 1090 133,11 5,72 113,37 149,15

hatk6zépmagassag Apaj 213 134,57 6,58 117,18 151,53
Tiszaigar 178 133,93| 4,67 121,61 147,74

Hortobagy 394 129,04 4,56 115,43 141,71

Bugac 192 130,28 5,21 116,00 146,00

Sarréd 113 132,89| 5,86 113,86 147,21

teljes allomany 1090 131,54 5,76 113,86 151,53

farbubmagassag Apaj 213 137,96 7,03 116,57 158,90
Tiszaigar 178 134,70 4,74 121,61 146,23

Hortobagy 394 131,58 4,13 120,00 142,86

Bugac 192 131,24 5,89 114,67 148,00

Sarrdd 113 136,50 6,46 113,37 154,04

teljes dllomany 1090 133,79] 6,09 113,37 158,90

ferdetdrzshossz Apaj 213 148,59 7,81 125,11 168,53
Tiszaigar 178 165,50 9,09 128,58 184,47

Hortobagy 394 157,09 6,87 136,52 183,66

Bugac 192 163,23| 8,77 141,31 183,08

Sarrdd 113 154,77) 8,75 130,01 178,63

teljes allomany 1090 157,64 9,81 125,11 184,47

mellkasmeélység Apaj 213 79,94 3,71 69,94 90,19
Tiszaigar 178 77,11 3,31 66,33 87,94

Hortobagy 394 76,301 3,51 52,40 85,14

Bugac 192 78,001 3,72 69,40 88,00

Sarréd 113 71,48| 4,83 56,93 85,10

teljes allomany 1090 76,94 4,35 52,40 90,19

térzshossz Apaj 213 142,16 8,01 115,85 162,20
Tiszaigar 178 162,08 9,14 125,95 180,54

Hortobagy 394 151,96] 6,92 132,00 178,86

Bugac 192 160,52| 8,60 137,50 180,90

Sarrdd 113 147,12 8,78 124,29 172,11

teljes allomany 1090 152,70| 10,70 115,85 180,90

mellkasszélesség Apaj 213 44,14 3,65 34,83 53,85
Tiszaigar 178 48,29 3,75 39,31 59,17

Hortobagy 394 45,13 3,25 37,79 54,04

Bugac 192 44,40 5,95 32,38 64,71

Sarréd 113 47,07 4,30 33,12 55,93

teljes allomany 1090 45,53 4,35 32,38 64,71

far 11 Apaj 213 20,88 2,48 11,11 28,61
Tiszaigar 178 22,83 3,44 10,53 34,92

Hortobagy 394 28,54 3,34 20,74 39,31

Bugac 192 20,80 3,14 11,98 29,40

Sarrod 113 24,56 2,97 19,07 31,84

teljes allomany 1090 24,33 4,59 10,53 39,31
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18. abra: A vizsgalt magyar szurke szarvasmarha allomany atlagos testméretei gu-

lyanként, és dsszesitve a szoras feltlintetésével.

Az eredmények alapjan felt(ind, hogy a tiszaigari és bugaci gulyak atlagos testmérete-
ikben felilmuljak a tébbi allomanyt, ebben a két tenyészetben a tenyésztdi munka kevésbe
volt tekintettel a génmegbrzésre, igy a szelekcié hatasanak lassu érvényesilése is okozhat-
ta a nagyobb testméreteket. Sarréd vegyes képet mutatva jelzi hogy az allomany még nem
teljesen ,beallt” azaz viszonylag nagy szérasokat szamitottunk.

A legnagyobb statisztikai szérast az apaiji gulyaban talaljuk, ezt a kiegyensulyozatlan
takarmanyozas és a gulya teliesen vegyes eredete magyarazza. Erdekes megfigyelni, hogy
a marmagassag ugyanitt relative alacsony majd a hatkézép és a farbubmagassagok a leg-
magasabbak, ez 2001-es felvételen tapasztalhat6 ,tulnétiség” szintén kapcsolatba hozhato
a takarmanyozas problémaival.

A hortobagyi gulydk minden testméretet tekintve atlagosnak mondhatoak, a szérasok

magas szintje mellett ez a génmegbrzési munka sikeressegét tukrozi.
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3.4.2 Az allomanyok 6sszehasonlitasanak eredményei

Kovetkezb lépésben az allomanyok testméret alapjan valé megkllénbéztethetéségét
vizsgaltam. A diszkriminancia-analizist a mintak inhomogenitasa miatt valasztottam, mivel
ez a mbddszer nem érzékeny a mintak szorasanak inhomogenitasara. A szérasok inhomo-
genitasat a Levene teszt eredményei mutatjak (12. tablazat), amelyek minden testméret
esetében szamottevd eltérést mutatnak a kilénbdz6 gulyakban mért eredmények szorasa-

nak mértékével kapcsolatban.

12. tablazat. Az adatsorok varianciainak homogenitas-ellenérzéséhez sziikséges

Levene-teszt eredménye

Levene

Statistic df1 df2 Sig.
marmagassag 4,753 4 1085 ,001
hatkozepmagassg 12,433 4 | 1085 1000
farbubmagassag 15,000 4 1085 ,000
ferdetdrzshossz 6,649 4 1085 ,000
mellkasmélység 6,616 4 1085 ,000
térzshossz 5,897 4 1085 ,000
mellkasszélesség 9,211 4 1085 ,000
far Il 5,975 4 1085 ,000

A diszkriminancia analizishez nem hasznaltam f6l a ferdetérzshossz és a far Il mére-
tet, mert az elébbi igen erds korrelacidbban van a térzshossz és a mellkasmélység méretek-
kel, mig az utdbbi a lehetséges mérési hiba viszonylagosan magas értéke miatt, nem sze-
repelt az 6sszehasonlitasban.

A diszkriminancia analizissel a csoportok (gulyak) egymastol valé elvalaszthatésagat
vizsgaljuk a testméretekbdl képzett diszkriminalé figgvények segitségével. A mbdszer al-
kalmazasanal a lépcs6zetes becslést alkalmaztuk, ahol a valtozok egymas utan kerllnek be

az elemzésbe attél fliggdéen, hogy mennyire képesek a csoportokat egymastol elkiiloniteni.
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19. abra: A gulyakon bellli és a teljes mintara vonatkozo6 korrelacio a két legerésebb

diszkriminal6 fuggvény alapjan
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A fenti abran (19. abra) jol lathato, hogy az 6sszes egyed atlagat jelképezb origbhoz a

legkdzelebb helyezkedik el a hortobagyi gulya atlaga (centroidja) (3-assal jel6lve) természe-

tesen az atlag kialakitasaban a legnagyobb elemszammal vesz részt ezért arra a legna-

gyobb hatassal van. De szembetliné az apaji é€s a sarrddi gulya markans megkllénbdztet-

hetbsége.

13. tablazat: A diszkriminancia fuggvények standardizalt egyutthatoi

testméret egyenlet

2 3 4
marmagassag ,886 742 ,929 -,353
farbubmagassag -, 749 ,484 -,327 -,094
mellkasmélység -,839 -,927 ,494 ,321
torzshossz ,813 -,523 -,253 -,092
mellkasszélesség| ,235 ,289 ,037 ,934
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A 13. tdblazatban foglaltam dssze a testméretek sulyozasat a diszkriminancia fiiggve-
nyek felépitésében. Az elsd |épésben hasznalt 1-es flggvényben a marmagassag és a
mellkasmélység valamint a farbubmagassag esik legnagyobb sullyal latba, ezt kévetéen a 2.
fuggvényben a farbubmagassag helyett a térzshossz valik meghatarozéva, a harmadik

fliggvényben a marmagassag, a negyedikben a mellkasszélesség szerepel nagy sullyal.

14. tablazat: Az els6 négy diszkriminald fiiggvények altal megmagyarazott
heterogenitas mértékei

diszkriminancia| sajatér- Kanonikus
fuggvény ték variancia% | kumulativ% | korrelacio
1 1,870° 63,9 63,9 ,807
2 ,7912 27,0 90,9 ,665
3 ,248? 8,5 99,3 ,446
4 ,020? 7 100,0 ,139

Medfigyelhetd, hogy az elkiléniléstulnyomé része az elsd fugvény alapjan (63,9%)
tortént — azaz az els6 fliggvényben nagy sullyal szereplé marmagassag, mellkasmélység
és térzshossz alapjan, tehat az allat legfontosabb méretei alapjan j6 eséllyel fel lehet ismer-
ni a gulyaba tartozast —, majd a masodik és a harmadik fliggvény segitségével mar 99,3%

ban sikeril az elkiilénités. Az analizisban a négy legerésebb fliggvényt hasznaltuk fel.

15. tablazat:A dszkriminancia fliggvények hatasa a csoportatlagokra

diszkriminancia figgvény
gulya 1 2 3 4
Apaj -2,363 237 ,503 -,020
Tiszaigar 1,899 421 ,699 ,139
Hortobagy -, 167 -,447 -475 ,(107
Bugac ,905 -1,019 ,106 -,238
Sarrod ,507 2,179 -,572 -,150

A 15-es tablazat a csoportok konkrét szétvalasztasanak menetét jellemzi azzal, hogy
a csoportatlagok (centroidok) értékeit adja meg a diszkriminancia fliiggvények szamitott ér-
téke alapjan. Az apaji és a tiszaigari gulyat az elsé fiiggvénnyel, mig a bugaci és a sarrédi
gulyat a masodik fuggvénnyel— azaz a térzshossz testméret felhasznalasaval — tudjuk meg-
kulénbdztetni. A kiilénbségek a diszkriminancia figgvényekre vonatkozo Wilk's lambda ér-

tékek x2- e alapjan szignifikansnak tekintheté p=0,001 szint mellett.
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16. tablazat. A diszkriminancia fliggvények alapjan végzett besorolas
sikeressége

Becsiilt csoportba sorolas

gulya 1 gulya|2 gulya| 3 gulya 4 gulya |5gulya |06sszesen
eredeti n Apaj 173 1 24 3 12 213
Tiszaigar 0 137 8 17 16 178
Hortobagy 16 17 308 38 15 394
Bugac 5 20 40 123 4 192
Sarrod 5 11 5 0 92 113
% 1 81,2 0,5 11,3 1,4 5,6 100,0
2 0,0 77,0 4,5 9,6 9,0 100,0
3 4.1 4,3 78,2 9,6 3,8 100,0
4 2,6 10,4 20,8 64,1 21 100,0
5 4.4 9,7 4,4 0,0 81,4 100,0

a 76,4% az egyedeknek az eredeti gulyaba sorol6dott

3.4.3 A magyar sziirke, maremman és a térok sziirke szarvasmarhafajtak 6sszehason-

litasa

Az Bsszehasonlitast felmért allomanyok atlagos testméreteinek 6sszevetésével kezd-
tem el, hogy objektiv képet alkothassunk a harom podéliai fajta testalakulasaroél. Az nagy-
ban eltérd elemszamok figyelembevételével, az 6sszehasonlitas eredményei a kdvetkezd
tablazatban (17. tablazat) talalhatok.

Az adatok 6sszehasonlitasanal egyértelmden Kitlinik, hogy a testméreteit tekintve a
legnagyobb a maremman fajta majd a magyar szirke és a t6rék szlrke kdvetkezik. Az a
vizsgalat kezdetétdl lathaté volt, hogy a nagyon szegényes takarmanyozasu toérék szirke
szarvasmarha a legkisebb a harom kozdl.

Sokkal érdekesebb kérdés a maremman és a magyar szirke 6sszehasonlitas, hiszen
a fajtak killeme ,szemre” Bodd Imre szerint is annyira hasonld, hogy kénnyen &sszeté-
veszthetd egy maremman tehén egy jol alakult magyar szirkével, bar az igen gyakori sodro

szarvalakulas és er6s pigmentaltsag talan elkilonithetévé teszi dket.
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17. tablazat: Csoportstatisztikdk a maremman és a teljes magyar szirke és a térok

szirke allomany tekintetében

hatkdzép
marma- |farbubm| magas- | mellkas | ferdetor |mellkassz| torzs-
gassag [agassag| sag [mélység|zshossz| élesség | hossz far lll
magyar atlag 133,11 133,79 131,54 76,94| 157,64 45,53| 152,70 24,33
szurke n 1090 1090 1090 1090 1090 1090 1090 1090
SzOras 5,72 6,09 5,76 4,35 9,81 4,35 10,70 4,59
torok atlag 109,86 114,34 110,71| 59,71| 119,44 31,76 115,67 16,57
sziirke n 30 30 30 30 30 30 30 30
SzOras 7,18 8,53 6,99 4,71 13,14 5,91 12,95 3,76
marem atlag 141,14 139,82 135,42 81,22 169,77 50,11| 167,48 31,29
man n 26 26 26 26 26 26 26 26
SZOras 4,25 3,59 3,27 514 10,12 3,92 10,65 2,44

A kovetkez6kben a harom fajta elkllénithetéségét, felismerhetéségét, hasonldéan a

szirkemarha gulyak dsszehasonlitasahoz Iépcsbzetes diszkriminancia-analizissel vizsgal-

tam.

és harom fajta esetében

diszkriminancia fugg-

vény
1 2

marmagassag ,135 -1,177
hatkézé i

ga 6zépmagassa 117 2,351
farbubmagassag 314 -1,252
mellkasmélység 426 ,192
torzshossz ,365 -,059
mellkasszélesség 457 ,020

18. tablazat: Az eltéré testméretekre sulya az elsd két diszkriminancia fiuggvény

A fajtak felismerése a magyar sziirke és a maremman esetében tulnyomorészt sikeres

volt, mig a torék szirke fajtat 65%-ban magyar sziirkének sorolta a két diszkriminancia

fuiggvény.
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Function 2

19. tablazat: A diszkriminancia fliggvények alapjan térténd osztalyba sorolas eredmé-

nye fajtanként és diszkriminancia fliggvényenként

-10

T
0

Function 1
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Osztalybasorolas a diszkriminancia fiigg-
vény alapjan
fajta 1 2 3 Osszesen
Eredeti faj- szdm magyar szirke 1085 1 1090
ta maremman 1 29 30
térok szurke 17 0 26
% magyar sziirke 99,5|,1 4 100,0
maremman 3,3 96,7/,0 100,0
torok szirke 65,4 0 34,6 100,
0
a. 98,0% az egyedeknek az eredeti fajtahoz sorolddott
20. abra: Diszkriminancia figgvényekkel szétvalasztott fajtak
109 Jelmagyarazat
) 1 magyar szlrke
-+ 2 anatdliai szlrke
* 3 maremann
#% fajta centroidok
Q &
En o
el +
t +
t
(]
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A magyar szlrke és a maremman fajtak elktldnitése a fenti két tablazat alapjan a ma-
sodik diszkriminancia fuggvénnyel lehetséges. A fuggvény felépitését vizsgalva a marma-
gassag, hatkdzép és farbubmagassag szerepel sulyozottan. Ez a harom testméret a fels6
vonalat hatarozza meg. Ez az eredmény alatamasztja Bod6 Imre véleményét, amennyiben

szerinte a fels6 vonal a magyar szirkében korrektebb, mig a maremmanban sokszor tala-
lunk puha felsé vonalat.

Jelmagyarazat
(11 Apaj

(2 Tiszaigar
3 Hortobagy
Bugac
=5 Sarrod
—8 Anatdliai szirke
(/9 Maremann

« gulyaatlagok

e

Function 2

-5 o

T T T T T
A0 -5 a ]
Function 1
21. abra: Az els6 és masodik kanonikus valtozé segitségével szétvalasztott csoportok,

gulya és fajta centroidokkal

A 21-es abra alapjan, az abran 8-as gulyaatlaggal, centroiddal jelzett t6rok szirke
marha a magyar szirke és maremman egyedek felh§jétél az atlébn negativ iranyban el-
csuszva, jol elkuléndlten taldlhatéak. Ez kisebb testméretek mellet hasonlo testaranyokra

utalhat, ennek vizsgalatara a geometriai morfometria felhasznalasaval kerilhet sor.
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A 9-es gulyaatlaggal, centroiddal jelzett maremman a bugaci és a tiszaigari
centroidokhoz esik a legkbzelebb és a szérodott testméreteket jeldlé6 maremman egyedek
nem kizarélag az emlitett de a hortobagyi és a sarrddi pluszvariansokkal is keverednek. Ez
az elhelyezkedés ismét egyértelmden jelzi a maremman és a magyarszirke fajtak killemé-

nek nagyfoku hasonlésagat.
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3.4.4 Korabbi és a mai allomany testméreteinek dsszehasonlitasa

A VATEM méretek és a klasszikusa testméretek sszehasonlitdsanal az ezt a kérdést
targyalo fejezetben leirt korrelacios egyenleteket hasznaltuk a VATEM méretek atalakitasa-
ra. Az 6sszefoglalo tablazatban (20. tablazat) csak a fontosabb és az irodalmi adatokban is

fellelhetd testméretek vannak feltlintetve a forrasok megjeldlésével.

20. tablazat: Az irodalomban el&fordulé egykori és a mai testméretek 6sszehasonlitasa

marmagassag|hatkdzép|farbub | farokté [térzshossz/mellkasm
Tormay 1877
helyesen alakult nagyobb te- 151
heneknél
Csaky féle Mez6hegyes 156
Monostori 1906 130-160
TORMAY 1901
legkisebb tehén 127 124 128 125 153
legnagyobb tehén 155 152 156 154 165
legszebb tehén 139 137 138 138 187
dunantuli tehenek atlaga 130 128 132 130 151
erdélyi jobb gulyatehenek atla- 135 132 138 136 159
ga
erdélyi kbzségi tehenek atlaga 133 130 135 132 156
magyarorszagi kozségi tehe- 133 130 134 133 159
nek atlaga
mezbhegyesi tehenek atlaga 141 139 141 140 186
Kerékgyarté6 - Magyari 1941
mezéhegyesi 137,87 138,49 142,32 165,16 72,90
tiszantuli népies 132,74 128,53 | 130,5 151,09 71,21
Kivanatos értékek Wellman 135
szerint
BODO 1968
atlag 138,7
valogatott tehenek 134,2 157,3 70
Standard 1953
MNOSZ6802-53 | 136 | | | | 161 | 72
Konvertalt VATEM* 2001-2007
Hortobagy 130,7 135,4 79,9
Bugac 135,4 134,8 771
Tiszaigar 127,8 130,7 76,3
Apaj 130,9 131,7 77,9
Sarréd 131,1 133,9 71,4
osszes 130,5 132,8 76,9

* VATEM testméretbél regresszios egyenlettel szamitott klasszikus testméret (lasd 9.

tablazat)
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A fenti adatok tukrében arra a megallapitasra juthatunk, hogy a magyar szirke szar-
vasmarhafajta az elmult masfél évszazadban fébb testméreteit tekintve nem sokat valtozott.

Ennek okat keresve gondolhatunk arra, hogy a fajta extenziv tartasban elérhetd idealis
testmérete a roghatasnak készénhetéen nem kénnyen valtozhat. A hustermelés fokozasat
célz6 szelekcidés munka folyamatanak tdbbszéri megszakadasa (fajtavaltas, vilaghaboruk,
palacknyak id6szak) megakadalyozhatta az arutermel6 szelekcidval jar6 testméret ndveke-
dést.

Utoljara folmerillhet az az elképzelés is, hogy esetleg a fajta tultenyésztettsége, ,kime-
rilése” okozza ezt a stagnal6 allapotot. Ezt a fajtatérténeti dokumentumok egyértelmien ca-

foljak, mivel intenziv és tervszeri beltenyésztésrél sehol nem talalunk adatokat.
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3.5. Osszefoglalas

Munkam soran a magyar szirke szarvasmarhafajta kullemét vizsgaltam.

Els6 1épésben kifejlesztettem a Videokép Analizalasos Testméretfelvétel Modszerét az
Allattenyésztési Tanszék munkatarsainak korabbi 6tletébdl. A médszerhez sziikséges fel-
szerelés kénnyen szallithatd, és elérhet6 aru . A mdédszerhez kiértékeld szoftvert terveztem.

A mébdszerrel t6bb mint 3200 allatot mértem meg (23. tablazat).

23. tablazat: VATEM-vizsgalatba bevont allomanyok

tenyészet allomany fel’vétel egyedszam
éve
Hortobagy magyar szirke tehenek 2000 800
Hortobagy magyar szirke tehenek (ismétlés) 2001 850
Hortobagy bivalytehenek 2001 60
Apaj magyar szirke tehenek 2001 450
Tiszaigar magyar szirke tehenek 2003 280
Bugac magyar szlrke tehenek 2004 300
Torre-Mancina, Olaszorszag maremman tehenek 2004 30
Bandirma, Térékorszag anatoliai szlirke tehenek 2005 120
Bandirma, Térékorszag anatdliai bivaly tehenek 2005 300
Balikesir, Torbkorszag anatdliai bivaly tehenek 2005 80
Sarréd magyar szirke tehenek 2006 113
Osszesen 3270

Meghataroztam a VATEM és a klasszikus médon felvett testméretek viszonyat, reg-

resszios egyenletekkel a fébb testméreteket atszamithatéva tettem.

A testméretek felvétele utan a meghataroztam a fajta és a gulyak testméretének atla-

gat és statisztikai mérészamait. A gulyak dsszehasonlitasat diszkriminancia analizissel el-

végezve megmutattam a fébb eltéréseket a tenyészetek kozott.

A feldolgozas soran, elséként az 6sszes egyedet egyditt vizsgalva, megallapitottuk a

testméretek statisztikai jellemzdit. Ezek a korabban mas szerzék altal is vizsgalt mérésza-

mok fenotipusosan jellemzik a magyar szlrke szarvasmarha allomany jelenleg tenyésztési

szempontbdl legfontosabb részét.

50




Az allomanyokat kilén-kulén vizsgalva meghataroztuk az egyes gulyak testméretekre
vonatkozé leiro statisztikai jellemzéit, s ezeket 6sszevetve, gulyanként részleteiben vizsgal-
tuk az adatokat.

Végil egyutas varianciaanalizis (ANOVA) moédszerével vizsgaltuk az allomanyok k-
I6nbbz8segét, azaz, hogy a testméretek tekintetében kimutathato-e szignifikans kilénbség a
felmért gulyak kézoétt. Eredményeink alapjan az ANOVA-tesztben felhasznalhaté testmére-
tek kdzll az egyes allomanyokban mindegyik szignifikdnsan eltérté.

Munkank folytatasaként ajanljuk az allomanyok megkllénbéztethetéségének vizsgala-

tat a testaranyok alapjan.
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4. A magyar sziirke szarvasmarhafajta mitokondrialis DNS alapu diverzitas- és fajta-

eredeti vizsgalata
4.1. Bevezetés és célkitiizés

A magyar szirke szarvasmarha fajtaval kapcsolatos vércsoport és fehérje (enzim)
vizsgalatok, mint biokémiai polimorfizmuson alapuld kutatdsok az 1970-es években kezdéd-
tek (KOVACS et al. 1979) és a 80-as években mar komplex immunogenetikai leirast k6zél
TAKACS et al. (1986). meg. A mitokondrialis 6rékitéanyag a sejtmagi DNS-t8l eltéré 6rok-
Iésmenete miatt az elmult idészak filogenetikai kutatasainak egyik leggyakrabban hasznalt
eszkdze. A csak a ndivaru vonalakon, rekombinacié nélkil 6rékl6dé mitokondrialis DNS ge-
neraciok soran at kévetheté nyomon. A mitokondrium DNS-ének nem koédold szakaszainak
mutaciés rataja a magi DNS sokszorosa, polimorfizmusai fontos informaciékat hordoznak az
eltérd valtozatok, haplotipusok leszarmazasi kapcsolatairdl.

A magyar szirke szarvasmarha tehéncsaladjainak, azaz mitokondrialis vonalainak
vizsgalata tébb kérdésre is valaszt adhat. Els6sorban a fajta eredetével kapcsolatos elméle-
tek kézil segitheti a legvalészinlbb kivalasztasat uj, molekularis, populacidégenetikai 6ssze-
fuggések foltarasaval. Tovabba valaszt adhat egy hasonléan fontos kérdésre a genetikai di-
verzitas mértékének megallapitasara, amely felmérhetévé teszi az 1960-as évek palacknyak

hatdsanak genetikai kdvetkezményeit.

Vizsgalataim célja a kdvetkez6 volt:

- a magyar szurke szarvasmarha térzskdnyv alapjan a tehéncsaladok szambavétele,
azaz az él6 és kihalt csaladok felrajzolasa az él6 &llomany mitokondrialis vonalakba valo
besorolasa

- a mintavételi a mitokondrialis DNS 6roklésmenetéhez igazodd modszerének kidolgo-
zasa a legteljesebb reprezentacio céljaval

- a mintak nem kdédolé mitokondrialis D-hurok szekvenciainak megallapitasa

- a kapott szekvenciak besorolasa haplocsoportokba

- a mtDNS diverzitas értékek megallapitasa

- a lehetséges filogenetikai 6sszefliggések feltarasa, kiilénds tekintettel a fajta erede-

tével kapcsolatos elméletekre
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4.2. Irodalmi attekintés
4.21 A magyar sziirke szarvasmarha eredetével kapcsolatos elméletek

A magyar szurke szarvasmarha eredetének kérdéséhez az elmult évszazadban sokfé-
le indittatasbol sokfeldl kozelitettek (BODO 1973, 1976, 1982).

Hosszu ideig altalanos volt az a romantikusnak is nevezhet vélemény, hogy 6éseink a
magyar marhat mar a honfoglalaskor magukkal hoztak (HANKO 1940, 1943, 1952).

Régészeti kutatasainak csontleletei alapjan, BOKONYI (1961) szerint a XIV-XV. sza-
zad eldtt Magyarorszagon is a kistest(i, brachyceros jellegl szarvasmarha élt, amely egész
Eurépaban elterjedt volt. EImélete szerint valészini, hogy a kunokkal, vagy mas, késdobbi
bevandorliokkal kerilt az orszagba, és valt a XIV.-XV. szazadra a legelterjedtebb, leghire-
sebb, legkeresettebb fajtava.

A harmadik teéria JANKOVICH (1967) elgondolasa, aki ugy véli, hogy a magyar
szlrkemarha domesztikacioja az &stulokbdl itt a Karpat-medencében ment végbe az
Arpadhazi kiralyok idején. Husaért vadasztak, annyira, hogy kiilén éstulok vadaszfoglalko-
zas név (venator buorum) is létezik az akkori oklevelekben. Létezik azonban egy masik fog-
lalkozas is, amely az &stulok borjainak vadaszatara utal (venator bubalinorum). Jankovich
szerint ez a mas néven emlitett vadaszat mas médon és mas célra, azaz haléval vagy
csapdaval, megszelidités, domesztikacioé céljara tortént.

MATOLCSY (1975) és BARTOSIEWICZ (2006) elmélete szerint egy a helyben talal-

hatd, mar haziasitott szarvasmarha intenziv és viszonylag gyorsan lezajlott tenyészt6i mun-
ka eredményeként a XVII-XIX. szazadban j6tt létre a fajta.

Napjainkban a hasonlé, filogenetikai kérdések megvalaszolasa leginkabb molekularis
genetikai 6sszehasonlitd vizsgalatok alapjan torténik, amelyekre a magyar sziirke szarvas-

marhafajta esetében még nem kerdilt sor.

4.2.2 A mitokondrium és a mitokondrialis orokitéanyag oroklésmenetének

sajatosagai

A mitokondriumok eredetével kapcsolatban napjainkban leginkabb az un.
endoszimbionta elméletet fogadjak el. E szerint a mitokondriumok &si heterotrof, aerob bak-
tériumokként az Oket bekebelezb sejtekbe kerlilve, dnallosagukat elvesztve, szimbidzist

hoztak létre, s azokban fiiggetlen moédon szaporodva valtak sejtszervecskékké.
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A mitokondrium rendeltetése a sejt anyagcseréjében sokréti. F6 feladata az
adenozin-trifoszfat-képzés: oxidativ foszforilacié az enzimei segitségével. Ezen kiviill Ca**
ionokat tarol, zsirsavakat, ureat, glutaminsavat és szteroidhormonokat allit el. A
mitokondriumok a sejtek anyagcsere-allapotatél fuggé szamban vannak jelen az &sszes
eukariéta sejtben (pl: a majsejtben 2000, a vesetubulussejtben 3000, az eml6sdk ondodsejt-
ében 4 db), kivéve az érett eritrocitakat és egyes parazita egysejtlieket. A mitokondrialis
DNS (mtDNS) nagy képiaszama és viszonylag ellenallo kérkérds felépitése lehetévé teszi,
hogy régészeti leletekbdl, degradalt mintakbdl is sikeresen lehessen vizsgalni. A
mitokondrium altalaban megnyult henger alaku, ritkan gémbszerd, kb. 500 nm atmérgja.
Belsd felépitésére a kettds, kilsé és belsé membranrendszer jellemzé. A belsé membran-
rendszer tébbszorésen betlirédve biztosit nagy felliletet az enzimatikus reakciok lejatszéda-
sahoz.

A mitokondrium orékitéanyaga kettés szall, csupasz, azaz hisztonmentes DNS-
molekula, amelynek hosszisaga kis mértékben eltér a kiilénb6z6 fajokban (szarvasmarha
16 338, zebu 16341, 16 16670, sertés 16613, kutya 16727, macska 17009 bp). A
mitokondrialis DNS tobb masolatban is megtalalhaté a mitokondriumon belil. Fehérjeszinté-
zis-riboszémainak felépitése eltér a citoplazmatikus riboszomakéitdl, egyuttmikédése a sejt
sajat fehérjeszintézisével kétiranyu.

A mitokondrium az emlds allatok természetes szaporodasakor kizarélag anyai agon
oroklédik, mert az embridéban csak a petesejt mitokondriumai vannak jelen. Az egyedre jel-

lemz6 mitokondrium-populaciét tehat a petesejtben jelen 1évd mitokondriumok adjak.
4.2.3 A mitokondrialis 6rokitéanyag felépitése

A szarvasmarha (Bos taurus) mtDNS-ének teljes bazissorrendjét 1982-ben ANDER-
SON és tarsai [1982] kozolték (GENBANK azonositd: V00654). A szarvasmarha
mitokondrialis DNS-ének génjeinek sorrendje és szekvencidja kisebb faji jellegzetességeket
leszamitva nem mutat lényegi eltérést az emlés allatok mitokondrialis drékitdanyagahoz ké-
pest (22. abra).
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22. abra: A szarvasmarha mtDNS felépitése (forras:NCBI - GENBANK)

A mitokondrialis genomot a cytokromB és a fenilanilin-tRNS gén kodold szakaszai ko-
z6tt a D-hurok (displacement loop, D-loop) kéti kérkérdssé, a duplaszalu cirkularis molekula
igen stabil. A nem kodold D-hurokban [étrejévd mutacidok esetén nincs szelekciés nyomas,
ezért a hipervariabilis szakasz bazissorrendjében — 6sszehasonlitva a koédold régidkkal —
nagyfoku polimorfizmust mutat. Mutaciés rataja nagysagrendekkel nagyobb, mint a
mitokondrialis genomban barhol, de pontos meghatarozasat neheziti, hogy a visszamutalas
lehetésége is fonnall [GIBBONS, 1998]. A D-hurok szekvenciajat a fentiek miatt szamos faj-
ban hasznaljak fajtafejlédés-torténeti kutatasok eszkézeként [STONEKING, 2000].

4.2.4 Mitokondrialis szekvenciakboél szamitott populaciégenetikai mérészamok

A genetikai diverzitast sokféleképpen mérhetjik populaciés vagy fajta szinten. A klasz-
szikus térzskényvi alapu szamitasok Wright koefficiens, rokonsagi fok, rokontenyésztettség-
a valoszinliség-szamitas modszereivel, a leszarmazasi kapcsolatok szambavételével adnak
kozelitést egy-egy populacio, tenyészet, fajta genetikai allapotarol (Zenke 2007). Molekula-
ris genetikai vizsgalatok alapjan sok genetikai elem eltér6 megjelenését, polimorfizmusat
alapul véve szamithatunk diverzitasi értékeket. Tipikus alkalmazasoknak mondhatdk a sok-
oldaluan felhasznalhaté mikroszatellitdk — nem kédol6 ismétlédéd szakaszokbdl allé blokkok-
és a nem rekombinal6d6 mitokondridlis DNS hipervariabilis — szintén nem kdédold — régidja.

Osszességében nehéz megitélni, hogy melyik modszer tekinthetd a legjobban hasz-

55



nalhaténak a genetikai sokféleség megitélésének kérdésében, de az eltér6 moédszerek azo-
nos allomanyokban alkalmazva jelentésen eltér6 eredményeket adhatak. A diverzitds meg-
itélésében is szem elbtt kell tartani az egyes mddszerek gyengeségeit és erésségeit, hogy a
feltett kérdésre 1ényegi valaszt adhassunk. A mikroszatellit lokuszokra alapozott fajtatérténe-
ti vizsgalatok esetében a fajtak elszigetelt populaciéit mintazva az azokban a genetikai drift
miatt megvaltozott allélfrekvencidk egymasnak részben ellentmondd eredményekhez vezet-
hetnek. Egyszer(sitve talan ugy is megfogalmazhaté, hogy a mikroszatellitak ,tul gyorsan” a
mitokondrialis D-hurok ,tul lassan” valtozik a fajtak eredetének vizsgalatahoz, ahol a fajta-
tiszta tenyésztés kezdetét figyelembevéve kb. 100 éves felbontas lenne az idedlis. A
mitokondrialis DNS valasztasa hasznosabbnak tlinik amennyiben a nx100 évvel ezelbtti
eseményeket szeretnénk vizsgalni, de meg kell emliteni, hogy kénnyen ,mégé szaladhat”
molekularis ,messzelatonk” fokusza a fajta kialakulasaval kapcsolatos hipotézisek valészi-
nlsitette idépontoknak. A kédoldé szakaszok hasznalata a szelekcidés folyamatok mutacids

valtozasokat csillapité hatasa miatt a még tavolabbi multba nyit ablakot

% ' Iceland Telemark |
20

10 I
I(arryl | .-_Wo.ﬂana;]_t:rd

Medieval Dublin |

Frequency
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-
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0

23 abra: A populaciodinamikai valtozasokrol tajékoztaté fajtan bellli mismatch meg-
oszlas értékei MacHugh 1999-es cikkében. A mtDNS szekvenciak paronkénti eltéréseinek
szama alapjan felrajzolt grafikon a stabil, bar mitokondridlis szintem nem nagyon valtozatos
(Izlandi, norvég vérds) fajtakra, és a grafikon alapjan palacknyakeffektus utani képet mutatéd

fajtakra (telemark, kerry) oszthato

4.2.5 Mitokondrialis szekvenciakon alapulé filogenetikai vizsgalatok

Az anyai vonalak mtDNS-ének nyomon kdvethetésége révén sok jelentds fajtafejld-
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dés-torténeti (filogenetikai) kutatasi eredmény alapja lett (CAVALLI-SFORZA, 2003; SYKES,
1995) Az emberiség eredetével foglalkozd hasonl6 kutatasok eredményei napjainkra mar a
népszer(i tudomanyos ismeretterjesztés révén bekerliltek a kéztudatba (Eva hét leanya
Bryan Sykes: 2002.., Genetikai atjaro, Cavalli-Sforza, 2002). Az mtDNS ilyen jellegi vizsga-
latokban val6 felhasznalhatésagat nagyban néveli a sejtekben nagyszamu masolatban jelen
Iévd korkdrés molekula nagy ellenalld képessége, igy még régészeti mintakbdl is sikeresen
elkilonitheté (BAILEY, 1996; EDWARDS, 2003).

A kilénb6zé mtDNS szekvenciak a polimorf pozicidk alapjan haplotipusokat képvisel-
nek, amelyek fontosabb polimorf motivumaik alapjan nagyobb haplocsoportokba sorolhatok.
Az eltér6 haplotipusok mutaciéval jénnek létre. Az egymashoz kézelebb allé haplotipusokat
azonos haplocsoportokba sorolhatjuk és kdvetkeztethetiink az egyes haplocsoportok kiala-
kulasanak sorrendjére, azaz a filogenetikai kapcsolatokra. A mutaciok gyakorisaga a régé-
szeti kormeghatarozas, ismert idejd foldtorténeti klimavaltozasok (jégkorszakok, felmelege-
dések) és a mutaciok szama alapjan mutacios rataval jellemezhetd, és ez alapjan az egyes
haplocsoportok szétvalasanak ideje meghatarozhato.

Az allattenyésztés terliletén mitokondrialis alapon leggyakrabban a domesztikaciéval
és a tenyésztett fajtak kialakulasaval, rokonsagaval kapcsolatos kérdésekre keresik a va-

laszt.

4.2.5.1 Mitokondrialis vizsgalatok a szarvasmarha domesztikaciéjaval kapcsolatban

A hazidllatok domesztikacidjanak idejével és helyével kapcsolatban szamos elmélet
létezik, de a régészeti leletek legujabb morfolégiai és mitokondrialis genetikai vizsgalatai
sem vezettek konszenzusra sok kérdésben.

Az archeozoolégiai eredmények tikrében valoszindsithetd, hogy a szarvasmarha
domesztikacojanak f6 kézpontja a Kdzel-Kelet és az Indus-vélgy térségében lehetett.

Az eurbpai szarvasmarha (Bos primigenius taurus) domesztikaciéjaval kapcsolatban
helyszine veti fel az elsé kérdést azaz, hogy helyben tértént-e vagy az emlitett keleti do-
mesztikacidé eredményeként jelent meg Eurdpaban a mai fajtak 6se. Ezt a kérdést ugyis fel-
tehet6, hogy mai eurdpai szarvasmarhafajtak a kihalt eurdpai 6stulok, vagy 6si, keleti mar-
hak leszarmazottjai, avagy mindkettd szerepet jatszott a kialakulasaban?

Julius Caesar Commentarii de Bello Gallico a gall haborukrél irt kényvében tesz emli-

tést a hatalmas és gyors, semmilyen mas vadallathoz nem hasonlithaté éstulokrél. A XVII.
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szazadig ez a nagyméretl kér6dzd, az dstulok az eurdpai bdlénnyel egyitt a vadon é16 alla-
tok k6zott megtalalhato volt (24., 25.4bra).

24: abra: Id6szamitas elétt 7500-bbl fennmaradt teljes dstulok csontvaz a Dan Nemze-

ti Mazeum gydjteményébdl, a csontvaz mogott vordssel az allat feltételezett kérvonala

25. abra: Ostulkot abrazolé barlangfestmény a franciaorszagi Lascaux-ban (i.e. 1500)

Az utols6 eurdpai 6stulok (Bos primigenius primigenius, Bojanus, 1827) feltételezhe-
téen a 1627-ben pusztult el a lengyelorszagi Jaktoréw erdében. Az &stulok az Indiaban fel-
lelt régészeti anyag alapjan leirt valtozata a Bos primigenius namadicus (Falconer, 1859).

A régészeti allattan a csontleletek alapjan a leirasoknak megfeleld, igen nagytermeti
allatként hatarozza meg az eurdpai 6stulkot. Az éstulok nagyobb volt, mint a mai szarvas-

marha, talan a nagyramaju hushasznu fajtak —mint példaul az olasz chianina — néha 1200
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kg-ot meghaladé bikaihoz volt mérhet6. Az 6stulok tehenek mérete az erds ivari dimorfizmus
miatt jelentésen kisebb volt a bikakénal.

Az eurdpai régészeti lel6helyekrél (Nagy-Britannia, Skandinavia, Franciaorszag, Né-
metorszag, Olaszorszag, Ausztria, Dania) nagy szamban kerltek el ujkékori, vaskori 8stu-
lok maradvanyok is. A kormeghatarozas alapjan ezek korabbiak az allattenyésztés megjele-
nésére utald leleteknél, tehat az 6si eurépai faunahoz tartoznak.

Az 8stulok jellemz8&en az 6sszefliggd erdds teriiletek vadallata volt. Az 8stulk kihala-
sanak Eurdpaban elsésorban a vadaszat volt az oka, bar szerepet jatszhatott benne a me-
zB8gazdasagi termelés miatti él6hely csdkkenés.

Utolso feltételezett példanyanak emlékét Lengyelorszagban, Jakotow-t6l nem messze
emléktabla 6rzi.

az Urvaddal, Aurochs-al foglalkozik (fontos megjegyezni, hogy ebben a széveg sziiletésé-

nek idejében az 6stulok és a bdlény nevét gyakran felcserélték, igy a széveggel kapcsolat-
ban lehetnek fenntartasaink):

,Urvad Sz. Ennek a diihés vadmarhanak a szine szennyesfako, szarva révid,
vastag... Hogy a gazdasagi szarvasmarha ettél szarmazott volna, ki hiszi, ki nem hi-
szi, tudni j6 volna, de nemtudni sem sokat art. Az Urvad bika szérnydi erés, a
Ketskeméti bika neki tsak gombétz volna, a medvét ugy hanyja, mint megannyi
matskat. Hol vette az Ur nevet, utana askalodni talan nem is mélto, mivel elég bi-
zonytalan. Hogy Ur, germanus nyelven erdés, berkes hellyet tett volna, ezt meghata-
rozni az Adelungok gondja, de hogy Ur, egyéberant kezdetformat, févalamit, eléke-
16t, gybkeres eredetet s t6bb illyet jelent, azt minden Német tudja.”

Erdekes, hogy a fenti széveg alapjan az &stulokkal kapcsolatos kérdések 200-éve ha-
sonldéak, nem sokat valtoztak.

Loftus és munkatarsai 1994-ben a mitokondrialis DNS restrikciés mintazata alapjan
vizsgalta a Bos primigenius taurus és Bos primigenius indicus fajtaktol vett mintakat. A rest-
rikcios endonukleazok hasitasi helyei alapjan a két alfaj kbzott szekvencialis eltéréseket mu-
tatott ki. Eredményei alapjan feltételezte, hogy a két alfaj két eltéré6 domesztikaciés cent-
rumban j6tt Iétre. Az afrikai pupos fajtak eredetével kapcsolatban az alfajok gyakori keresz-
tezését valoszindsiti.

Loftus (1994) masik cikkében mar szekvenalast kdvetden vizsgalja mitokondrialis DNS
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hipervariabilis régiéjat az eurdpai, azsiai és afrikai mintakon. A genetikai tavolsagok és a
mitokondridlis DNS becsult mutacios ratdja alapjan 1 millié évvel ezelbtire teszik a két alfaj
szétvalasat és 10000 évvel ezelbttre az afrikai és az eurdpai szarvasmarha 6s6k szétvala-
sat. A cikk ujfent megerésiti az indicus és turus alfajok elktldnilt domesztikacidjanak tedria-
jat.

Bailey (1996) vizsgalja el6szér a mtDNS hipervaridbilis régiojat régészeti mintakbal
nyert drékitbanyagbdl, és jut arra a kévetkeztetésre, hogy az 8stulok azonos fajba tartozik
€s mai taurus fajtak 6sének tekinthetd. Bradley (1996) mtDNS vizsgalatok alapjan munkaja-
ban arra a kdvetkeztetésre jut, hogy az eurdpai és afrikai fajtak 6seként két kilénallo éstulok
vonal hatarozhaté meg, amely joval a haziasitas feltételezett idépontja elétt mar elkilonithe-
t6 a régészeti leletek molekularis vizsgalata alapjan (26. abra). Ebben a publikacidban el6-
sz0r jelenik meg annak a lehetésége, hogy az &stulok nem egységes fajként, hanem szét-
terjedésével parhuzamosan kialakult fajok, vonalak-, alfajok-, mitotipusonként volt jelen a

domesztikacio feltételezett idépontjaban.

Taurine (B. taurus) i
wvvnese Zebu (B. indicus) |

26. abra: A Bos primigenius taurus (folytonos vonal) és a Bos primigenius
indicus (szagatott vonal) feltételezett vandorlasi Utvonala a domesztikaciés cent-
rumokbél (Bradley 1996)

McHugh (1999) irorszagi lel6helyekrdl elékertilt kézépkori szarvasmarha csontokat
vizsgalt és hatarozta meg genetikai tavolsagukat napjaink szarvasmarha fajtaibél. Bar a fen-

ti cikk a domesztikacidval kapcsolatban nem nyujt Uj informacidkat, jelentdségét az adja,
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hogy a fajtak eredetével kapcsolatban elsé alkalommal kézépkori hasznal fol régészeti min-
takat, igy az emlitett forduldpont (XVII. szadzad) folyamatait, a fajtatiszta tenyésztés kovet-
kezmeényeit teszi vizsgalhatova.

Troy és mtsai (2001) Nature-ban megjelent cikke az elsé olyan széleskérld mintavéte-
len alapulé munka, amely az dsszes jelentésebb eurdpai fajtat bevonja a mintavételbe. A
mintavétel médja itt csupan a vizsgalat céljdhoz mérten tervezett, de mivel nem konkrétan a
fajtak eredetével foglalkozik ennek az eredményekre nincs szamottevdé negativ hatasa (a
mitokondrialis célu mintavételi anomaliakrél bévebben lasd: 3.2.5.3 fejezet). Az elsé alka-
lommal definialt T, T1, T2, T3, T4 mitokondrialis haplocsoportok ma is az eltéré haplotipusok
csoportositasanak alapjat adjak. A szerzék szerint az eurdpai fajtak egyértelmien egy az
europai asatasokon eldkerilt eurépai dstulokkal nem azonos kdzel keleti 6stél szarmaznak.
Az afrikai szarvasmarhafajtakkal kapcsolatban megallapitja, hogy bar az eurépai fajtaktol jol
elkuldénllt haplocsoportot alkotnak, de a genetikai tavolsagok alapjan azonos mitokondrialis
6st6l szarmaznak mint az eurépai fajtak.

Troy cikkét kovetéen a szarvasmarhafajtakkal foglalkozé mitokondridlis alapu filogene-
tikai kutatasok sokasaga jelent meg a tudomanyos lapokban, és kezdetét vette a mtDNS
.reneszansza”. A GENBANK-ban fellelheté D-loop szekvenciak 90%-a ezt kévetéen kelet-
kezett, bar a fenti rekordok leirasa, fajtamegjel6lése azaz annotacidja sokszor hasznalhatat-
lanul hianyos.

Az azsiai fajtdk nagymintas vizsgalata alapjan Mannen (2004) eredményei alapjan
megerdsiti azt a véleményt, hogy az azsiai taurus fajtak eltér6 haplocsoportja a T4
haplocsoport egy esetleges eltér6 mitokondrialis &st feltételez, valamint a mitokondrialis
vizsgalatok mellett elvégzett az Y ivari kromoszoéman helyez6d6 apai SRY gén polimorfiz-
musok alapjan kimutatta a multbeli Bos indicus keresztezések genetikai nyomait.

A 2001-es Troy cikket kdvetd idészak Uj jelentés eredményeit mutatja be Beja-Pereira
és mtsai (2006) cikkében. Uj, sajat mintavétele soran igyekszik a mitokondrialis vizsgalatok
kévetelményeihez illeszkedd modszert alkalmazni, azaz, bar a founder kifejezést nem hasz-
nalja de az anyai agon rokon egyedektél nem vett mintat. Kévetkeztetéseiben azt irja, hogy
az europai fajtak nem tekintheték egy kozel-keleti 8s leszarmazottjanak, hanem valoszini-
leg a kézel-keleti haziasitott allomany szétterjedése kdzben tébbszér kapcsolatba kertlt a
helyi allomanyokkal és igy alakult ki napjaink szarvasmarha-allomanyanak vegyes képet
adé mitotipus készlete. Régészeti mintaként Olaszorszagi asatasokon el6kerilt, az eddig
molekularisan vizsgalt mintdknal régebbinek (12 és 17 ezer év kozoétt) keltezett Gstulok

csontokat hasznalt és ezekbdl nyert a T3 haplocsoportba tartoz6 szekvenciakat. Ezt az

61



eredményt Edwards (2007) megkérdéjelezi, tekintettel arra, hogy az olaszorszagi lel6he-
lyekhez kozel el6kertlt olasz és szlovén hasonlé koru vagy fiatalabb mintdkbol csak a P
haplotipust tudtak kimutatni. Beja-Pereira és mtsai a dél-eurdpai fajtdk eredeténél megjegyzi
azt is tovabba, hogy az afrikai hatds miatt itt még dsszetettebb lehet a mitokondridlis eredet
kérdése.

Erdekes multidiszciplinaris kutatas Pellechia és mtsai (2007) munk&ja a human és a
tenyésztett allatok populacidinak kézés vandorlasardl, amennyiben az etruszk telepesek al-
tal keletrél a bronz-korban magukkal hozott hazi allatnak tekinthetéek a T3-haplocsoportba
tartozé mai szarvasmarhafajtak. A telepesek egy feltételezett katasztréfa elél menekiilve ha-
jokkal érkeztek Toszkana partjaihoz és onnan szétterjedve népesitették be az italiai félszi-
getet. Sajnos ezzel a cikkel kapcsolatban igen sok, nagy mintan végzett eredmény cafolja
mind a human mind a szarvasmarha populacioval kapcsolatos megallapitasokat. (Richard
és mtarsai 1998).

A japan fekete szarvasmarha evollciés szempontbol igen érdekes, hiszen ezt a fajtat
a szigetorszag sok évszazadon at megdrizte és elszigetelte mas fajtaktol. Mannen (1998)
cikke arra keresi a valaszt, hogy honnan eredeztethet6 az indicus fajtakkal kérllvett sziget-
orszag 6shonos Taurus fajtaja. Elmélete szerint Azsidban az els® haziasitott szarvasmarha
Bos taurus 6sének is tekintheté 6stulok valtozattdl szarmazott majd ezeket —a szigetorsza-
got kivéve— valtotta le az indicus fajtak sokasaga. A fentiek alapjan harom eltéré szarvas-
marha domesztikacios centrum lehetéségét veti fol.

A legutdbb megjelent cikkek (Edwards, 2007) azt a feltevést erdsitik, hogy az eurdpai
Ostulkot nem haziasitottak, mert az asatag mintakbél, amelyeket morfolégiailag &stuloknak
tipizaltak, nem az eurdpai szarvasmarhafajtak haplocsoportjaba (T3) tartozé haplotipus ha-
tarozhaté meg. Az 8stulok haplotipusa egy val6szinlileg az eurdpai és az indiai szarvas-
marha, a Bos indicus Bos taurus szétvalasat kovetd idészakban elkdlondlt ,P”
haplocsoportba tartozik (27. abra). Tehat, bar az éstulok és a Bos taurus fajtak rokonsagban
allnak, de az 6stulok, amely keleti iranybdl népesitette be Eurdépat kihalt, és egy késébb
szintén a Kozel Keletrdl érkezé uj hullammal népesil be Eurépa a Bos taurus fajtak ésével.
Ez az 6s mar valdszinlleg a haziasitas jeleit viselte magan, kisebb termetl volt €s a nagy

nyilt térségeket, szabad legel6ket kedvelte.
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27. abra: Az eurdpai 6stulok P haplotcsoportjanak filogenetikai pozicidja a modern eu-
répai fajtak (T) a Bos indicus fajtak (Z) és a kilcsoportként hasznalt jak, gaur és bélény
haplocsoportokkal valé 6sszehasonlitasban. Az E a németorszagi Eilsleben-b8l szarmazo,
elkllénild 8stulok szekvenciat jeldli (Edwards, 2007 nyoman). Az elagazddasokhoz tartozé

szamértékek az elktlénllés valdszinlségével kapcsolatos bootstrap értéket jeldlik.

A fenti eiIméletet k6zI6 cikk mintai k6z6tt Karpat-medencei vonatkozasu leleteket is ta-
lalunk, hiszen Bartosiewicz, Vorés és Choyke rendre ecsegfalvi, szegvari és albertfalvai
asatasokon eldkertlt csontleleteit is a vizsgalatba vontak. Az elsé két helyszinrdl a korai
neolitikumbol és a neolitikumbol szarmazd, az utdbbibol a korai bronzkori mintak kertltek a
vizsgalatba. A mintak molekularis genetikai vizsgalata alapjan a kilenc karpat-medencei min-
ta kdzul nyolc a P haplocsoportba tartozott, azaz az éstulokra jellemzé mitokondrialis 6rokité
anyagot hordozta. Az egy kivételel, amely a legkésdbbi leletek kozoétt Albertfalva3-as jelet
viselte (a kiegészitd anyagban bizonytalan eredetiinek van leirva). Ezt Anne Choyke
archeozoologus szives szbbeli kbzlése annyival egészitette ki, hogy eredetileg nem szan-
dékoztak az emlitett mintat a vizsgalatba vonni, mert a fellelt csévescsontrészlet méretei
nem voltak pontosan megallapithatok, és a becsiilt teljes mérete az eddig feltalalt &stulok-
csont méretek alsé hataran volt. A molekularis vizsgalatok (T3-as haplotipus) eredményé-
nek fényében ennek valdszin(isithetd oka az volt, hogy nem &stulokrél, hanem kasztralt,
himivari Bos taurus csontrél lehetett sz6. Ezt megerdsiti az is, hogy ez a kora bronzkori
minta volt a legfiatalabb az 6sszes vizsgalatba vont kézil. Erdekes parhuzamossagot fe-
dezhetiink fol a fenti elImélet és a Richard és mtsai (1998) altal a human mtDNS vizsgalatok
alapjan publikalt eiImélettel. Munkajukban a napjaink nyugat-eurépai lakossagabdl vett tébb
mint 1000 minta molekularis vizsgalata alapjan, a neolitikumban a Koézel-Keletrdl érkezd
migracié erbteljes nyomait valoszindsitik.

A szarvasmarha domesztikacidjanak témajaban szlletett legujabb cikk Achilli és mtsai

(2008) kutatasait kozli és leirja, hogy az &stulkokra jellemzd és kihaltnak tartott P

63



haplocsoportba tartoz6 mitokondridlis szekvenciat talaltak a GENBANK-ban. A kérdéses
egyed fajtaja koreai husmarhaként volt megadva. Tovabba leirjak, hogy a borzderes fajta-
kérbe tartoz6 veszélyeztetett Cabanina olasz fajta két egyedében talaltak egy a P és a T
haplocsoport kézott elhelyezkedd és alltaluk Q-val jel6lt haplocsoportba tartozd haplotipust.
Konkluziéjukban, eredményeik alapjan, megerésitik az Edwards altal leirt keleti eredetli do-
mesztikaciot de, arra is utalnak, hogy a déli Alpokban fennmaradhatott az éstulkok egy ké-
s6bb haziasitott populaciéja, amely a fenti Q mitotipus fennmaradasat biztositotta. A cikk-
ben kézolt adatok Gsszefiiggéseit keresve nehezen megkerilhetd a lehetséges mutaciok
szerepének hianyos targyalasa, valamint az, hogy a fellelt két Q haplotipus a GENBANK-i
szekvenciak alapjan teljes mértékben megegyezik felvetve a nbagi rokonsagot, azaz az
azonos mitokondrialis vonalba lehetéségét.

Az 6stulok és a modern szarvasmarha viszonyanak tisztazasakor fontos megvizsgaini,
hogy genetikai adatok alapjan utal-e arra valami, hogy az &stulok bikak alkalomadtan vagy
rendszeresen fedeztek Bos taurus teheneket. A mitokondrialis vizsgalatok a néivaru 6rok-
Iésmenet miatt nem alkalmasak ennek a kérdésnek a megvalaszolasara. Az Y kromoszéma
egyes markerei viszont alkalmasak lehetnek, de dsszehasonlitasban, a joval kisebb ellenal-
16 képességli Y kromoszéma régészeti mintakbol térténd meghatarozasa sokkal nehezebb.

Tovabbi vizsgalatok fontos kérdése lehet a két nagykér6dz6 parhuzamos jelenléte
egy-egy terlleten, hiszen a feltételezett keletrdl torténé bearamlas nem minden esetben tor-

tént az 6stulok kihalasa utan.

4.2.5.2 Mitokondrialis vizsgalatok a szarvasmarhafajtak kialakulasaval kapcsolatban

A szarvasmarhafajtak kialakulasa, rokonsagi kapcsolataik és mindezek allattenyész-
tés-toérténeti vonatkozasai sok szempontbdl dsszefliggnek a domesztikacio kérdésével. Fon-
tos azonban megjegyezni, hogy a modern értelemben vett fajtatiszta tenyésztés eltéré po-
pulaciok keresztezésén (28. abra), szelekcion és rokontenyésztésen alapul6 eljarasai az
1700-as években hoditottak tért az allattenyésztésben.

A szarvasmarha faj Bos taurus alfaja tébb szaznyi fajtajanak térténete hol hosszabb,
hol révidebb idére nyulik vissza. A fajtak kialakitasanak folyamata, a keresztezésekhez
hasznalt egyedek szarmazasa sok esetben ismeretlen. A mitokondrialis DNS-t, 6rékléstani
sajatossagai miatt, napjainkban egyre gyakrabban hasznaljak a fajtak eredetének felderité-

sére is.
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ALTE HAUSSCHWEINE EUROPAS ASIATISCHE HAUSSCHWEIN,
miltele apIShe o duchien der Mieimeerinaler y

Abb, 11, Abstammung und Rassenbildung der Schweinerassen. (Insviwut [ Tierzocht, Gieflen, 1958)

28. abra: A sertésfajtak eredete és felépitése a Giessen-i egyetem alltatenyésztéstani
jegyzetében jol érzékelteti a haldzatos 6sszefliggéseket a fajtak kialakulasaval

kapcsolatban.

Els6 Iépésben a fajtdk eredetével kapcsolatos kutatasok céljat érdemes pontositani. A
fajtak kialakulasanak torténete alapjan néhany teljes izolacioban kialakult fajtat leszamitva
(Jersey, Japan fekete, Chillingam, Aleut-szigeti) hipotézisként nehezen feltételezheté a ho-
mogén mitokondridlis eredet. Ebbdl kdvetkezben az egyedi molekularis genetikai adatok
(szekvenciak, RFLP mintazatok, biokémiai polimorfizmusok alapjan meghatarozott allélok)
alapjan sokszor j6l hasznalhatd leszarmazasi fa rajzok nem lehetnek informativak, hiszen a
fajta, mint haplotipusok adott aranyu 6sszetétele, egyedek abrazolasa alapjan nem pozicio-
nalhaté. Mindezekbdl azonban a mintavétel modjara, és a mintaszamra vonatkoz6 kdvet-
keztetéseket kell levonnunk, azaz, a mintavétel reprezentativ voltat minden esetben a vizs-
galatba vont founderek (alapiték, melyeknek nincsennek a térzskényvben feltiintetett dsei)
szamaval kell jellemezni, valamint, hogy a mintavétel reprezentativ volta a vizsgalatba vont
és az 0sszes az éléallomanyban jelen 1évé founder aranyaval fejezhetd ki.

Er6s egyszerlsitéssel kijelenthetd, hogy a tenyésztett fajtakon végzett filogenetikai cé-
[0 mitokondrialis vizsgalatok szempontjabdl az egyed, amig mutaciéval, vagy populaciédi-

namikai valtozassal nem valik alapitova (founderré) folésleges részlet, mintavételi egység-
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ként nem értelmezhet6 kategoria.

Ha mégis egyedi szekvenciak feldolgozasaval probalunk filogenetikai elemzéseket
végezni, sokszor semmitmondo, vagy valtozatos kdvetkeztetésekre lehet6séget ado ered-
meény szillethet (29. abra) (Cymbron 1999).

@ @ Friesian |I| Maroncsa
(@) Charolais [2] Barrosa
@ Simmental ATOuguesa
@ Hereford Mertolenga
@ Jersey ﬂ Preta

@ Angus ﬂ Alentejana
o Butana

© White Fulani

@ NTDama

E' Kenana

29. abra: A Cymbron abraja a vizsgalatba vont Bos taurus és Bos indicus fajtak rokon-

sagi kapcsolatairél, amely jol demonstralja a portugal fajtakat ért afrikai hatast.

A fajtak mitokondrialis szintli kapcsolatait a fajtakra jellemzd haplotipus készletek egé-
szének egymastol vald tavolsagaval jellemezhetjik egzaktan. A tavolsagadatok alapjan raj-
zolt torzsfak azt a kérdést vetik f6l, hogy azonos eredetlinek tekinthetéek-e a hasonld
mitotipus Osszetétell fajtak? A valasz az egyedi helyzetd, térténetd fajtak esetét kivéve leg-
tébbszér az, hogy csak olyan mértékben, amennyire a haplotipus fajta-specifikus. Ennek
oka az, hogy fajtak alapit6i nagy valdszinlséggel nem egyedi mt haplotipusokat hordoztak,
igy a mitotipusok a fajtak k6z6tt minden bizonnyal atfedésekkel vannak jelen, és ezeket az
atfedd mitotipusokat nem tekinthetjik fajta-specifikusnak.

A fajtak eredetét mitokondridlis adatok alapjan abrazol6 térzsfa, ezt mitokondrialis
szinten meglévd, fajtak kdzotti nem linearis, halézatos rajzolatot egyszer(siti drasztikus és
Iényegi informaciotartalom elvesztésével jaré médon. A torzsfa, jellegénél fogva, egy 6st fel-
tintetve nem csak a mas fajtakkal valé kapcsolatot, igy a fajta kialakulasanak folyamatat te-
szi lathatatlanna, hanem az atfed® haplotipusokat sem veszi figyelembe.

Tovabbi, nem elhanyagolhaté szempont a vizsgalatok értékelésénél az, hogy a
mitokondrialis 6rékitdanyag melyik szakaszat, milyen hosszusagban hasznalja fel az elem-
zések soran. A 20 évvel ezelbtti draga és bonyolult szekvenalasi médszereket mara gyors
és Osszehasonlitasban olcsé technikak valtottak fel, igy a vizsgalatba vont szakaszok a

hipervariabilis régidé helyett sokszor a teljes mitokondrialis genomot lefedik. Ez az informa-
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cidtdbblet természetesen megkdnnyiti a tipizalast és az eddig azonos mitotipusba sorolt
egyedek ma mar sok esetben megkulénbdztethetdk, és ez felveti a konszenzusos
haplocsoportok kialakitasi szempontjainak ujragondolasat is.

Loftus (1994) a domesztikacié szempontjabdl alapvetd fontossagu cikkében eurdpai
fajtakbol vett mintakkal reprezentalta a modern szarvasmarha populaciot. A cikk legkifoga-
solhatobb pontja a fajtanként 2-2 minta alapjan k6zolt fajtan bellli diverzitas értékek tablaza-
ta. Kifogasolhato tovabba a fajtak kozoétti genetikai tavolsag-szamitas eredményeinek kézlé-
se is, hiszen csakugy mint az el6z6 esetben a mintaszam és a mintavétel médja (random
egyed) nem teszi lehetdvé relevans adatok kézlését. Minden gyengesége ellenére ez a cikk
inditotta el a fajtak kdzoétti kapcsolatokkal és genetikai tavolsagokkal kapcsolatos kutatasok
sorat. Sajnos az itt emlitett hibakat sok esetben ,megérokéltek” a témaban készilt munkak
(lasd 4.2.5.3. Mintavételi anomaliak).

Beja Pereira és mtsai (2007) mar emlitett publikaciojaban, a fajtaeredettel kapcsolatos
magyar szlrkére vonatkoz6é eredményeket is talalunk. Tébbek kozott 12 magyar szirke
vérmintat is feldolgoztak a vizsgalatban. A mintakivalasztasrél annyit kézélnek, hogy tgyel-
tek az anyai vonalak elkul6nitésére, azaz hogy lehetség szerint kilénb6zé mitokondrialis
vonalakat vizsgaljanak. Az eredmények részleteinek targyalasat megel6zéen kézélnek egy

térképet amelyen a haplotipusok el6fordulasi gyakorisagat tintetik fel kérdiagramon.

aT

=712
BT4
oT3

30. abra: A Beira-Perreira altal vizsgalt magyar szirke D-loop szekvencidk cikkben
kozolt, és ugyanazon adatok GenBank-bdl valo letdltése utan és Ujracsoportositott

haplocsoport szerinti megoszlasa
Magyarorszagot a szirkemarha mintak alapjan jellemezték T3 65%, T2 25% és T

10% haplocsoport gyakorisaggal (30. abra). A cikkben hivatkozott mintak D-loop szekvenci-

ait a GenBank-bdl letdltve és a haplocsoportba sorolast elvégezve az aranyok a kdvetkezdk
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szerint modosultak: T3:50% T2:40% és T:10%. Az eltérés oka valosziniileg csak technikai
hiba volt mert, a gondolatmenet és a kdvetkeztetéseket az eltér6 eredmény nem latszik

megzavarni, bar a tébbi diagramm megbizhatésaga is kérddjelessé valhat e hiba tikrében.

4.2.5.3 Mintavételi anomaliak az irodalomban

A mintakijel6lés mddja, tekintettel a mitokondrialis DNS 6réklésmenetére sok kérdést
vet fel. Sok hasonld témaju munka gyakorlatat vizsgalva vegyes kép rajzolodott ki az eljara-

sokat illetéen (24. tablazat).

1. Random egyed. Véletlenszerl mintavétel azonos tenyészetben kis elemszammal
szarmazas vizsgalat nélkil. A legkevésbé megfeleld mintavételezési eljarasnak a véletlen-
szerl mintavételt tekinthetjiik alacsony (egy-harom) mintaszam mellett. Mivel a vizsgalatok
célja ebben az esetekben egy adott fajtaba tartoz6 egyedek mitokondrialis haplotipusanak
megallapitasa, az egy fajta - egy minta rendszerben tértént mintavétel teljesen elfogadhatat-
lan, hiszen csak a véletlenen mulik, hogy a nemvizsgalt szarmazasu egyed mt haplotipusa
melyik csoportba tartozik. Ebben az esetben a véletlenszer(iség a mintaszam emelésével
volna ellensulyozhat6, a haplotipusok gyakorisdga meghatarozhaté amennyiben az elem-
szamot emelni tudjuk. A nagy mintaval dolgozé moédszer pazarl6 abbdl a szempontbdl, hogy
az azonos mitokondridlis vonalakat egymastél nem szétvalasztva, a kijeldlt mintak atfedé-
sekkel rontjak a reprezentaciot.

3. Random pedigré. A harmadik felelheté mintavételi mddszer az volt, hogy random
kivalasztott egyedeket a helyszinen szarmazasi lap alapjan ellendrizték, hogy kikliszdbdljék
a ndagi rokonsag atfedé hatasat. Ez, a mitokondrialis érokléesmenetre mar reflektaldé mdd-
szer viszont azt nem veszi figyelembe, hogy a nem rekombinalédd mtDNS esetében négy
generacié vizsgalata a rokonsag felderitése szempontjabdl csak csékkenti az azonos vonal-
ba tartozas valoszinlségét, de azt nem akadalyozza meg. Ebbe a csoportba soroltam a ko-
vetkez6képpen leirt modszert is: a tenyészté/tulajdonos informaciéi alapjan nem voltak ko-
zeli rokonsagban

4. Random founder. A negyedik mintavételi tipusban mar reflektalt a mitokondrialis
DNS 6roklésmenete de nem mindig pontos a meghatarozas: térzskényvi adatok szerint nem
allnak rokonsagban. Ezzel szemben az utébbi idében megjelent cikkel egyre nagyobb ha-
nyadaban gy(jtenek mintat el6zetes térzskdnyvi vizsgalatok alapjan, és vesznek mintat a

térzskonyv alapjan eltérd anyai alapit6tol szarmazo egyedektdl .
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24 tablazat: A témaban megjelent cikkek megoszlasa mintavételi eljaras szerint

random egyed random pedigré random founder
25 13 7

4.3. Sajat vizsgalatok, anyag és modszer
4.3.1 Anyag

Vizsgalatomban féként a hortobagyi és bugaci magyar szlirke szarvasmarha allo-
manybdl szarmaz6 mintakat vizsgaltam. Ennek oka az volt, hogy a palacknyak idészak tul-
él6 hortobagyi teheneinek leszarmazottai, tulnyomorészt az eredeti allomanyban és kisebb

részt a Kiskunsagi Nemzeti Park allomanyaban voltak fellelhetdk.
4.3.2 Tehéncsaladok a magyar sziirke szarvasmarha-fajtaban

Az anyabdl kiinduld és az anyakon keresztll kdvetett leszarmazasi vonalak, utédok
vagy féltestvérek csoportjai a csaladok. Jelentéségiket az adja, hogy mivel a ndivarban
mindig kisebb lehetéség adddik a szelekcidra, a csalad a kiugro teljesitmények elérése he-
lyett a fajtajelleg, 'a gének’ 6rzéje: a csaladtagok teljesitményére altalaban kell§ biztonsag-
gal lehet szamitani. Fontos tehat a fajtajelleget mutaté anyaallatok megbecsiilése, parosi-
taskor pedig a csalad jellegének megfelelé vonalbdl kell apaallatot valasztani, és sohasem
forditva (pl. bikahoz keresni tehenet) (Javorka, 2007).

A tehéncsaladok folderitése, részletes leirasa és a tenyésztésben valé félhasznalasuk
tehat nagyban el6segitheti a fajtajelleg megdrzését, kdzvetve pedig — amennyiben a
tenyészcélnak megfelel6 egyedeket talalunk — az apavonalak hasznalata révén a genetikai
elérehaladast valamely kiszemelt tulajdonsagban.

Az egyes tehéncsaladok folderitésére és a tenyésztémunkaban hasznalhato leirasara
a kovetkez6 forrasok alltak rendelkezésemre: a Magyar Szlirke Szarvasmarhat Tenyésztdk
Egyesiilete altal 6rzétt eredeti térzskdnyvek és tenyésztési napldk, valamint az egyesulet
szamitogépes térzskdnyvi adattara mint hivatalos okirat. Ezeket kiegészitették a Hortobagyi
Allami Gazdasag volt féallattenyésztdjének, dr. Bodd Imrének, valamint az ohati kerilet
egykori vezetdjének, Borics Imrének a fajta torténetét és helyzetét féltard szobeli kdzlései és

kézleményei [Bodd et al., 2002; Borics, 2006] s nem kevésbé Borics Imre kézzel rajzolt és
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2002-ig vezetett tehéncsaladfai.

Ezek szerint a masodik vilaghaboruig hazankban még nem volt ritkasag a magyar
szUrke szarvasmarha: egyrészt kistenyészték kezén, féként az orszag keleti, észak-keleti
részein, masrészt — raadasul tejtermelésre tartva, ill. tenyésztve — néhany uradalomban,
nagy-Uzemben, pl. a Mez6hegyesi Ménesbirtokon. A haborus veszteségek a nagy létszamu
és a legnagyobb tenyészértékld allomanyokat sujtottak a legjobban: ezeket vagy a harcolé
és megszall6 hadseregek élelmezésére hurcoltak el, vagy hadizsakmanyként ,elmenekitet-
ték”. A ma létezd allomany a haboru utan az 1960-as évek elejéig parasztgazdasagokban
szétszoértan megmaradt — killemiket és tenyészértékiket tekintve kevésbé értékes — tehe-
nek utodaibdl kerdlt ki. Németorszagbol mindéssze négy tehén kerllt haza a haboru utan.

A haborut kévetd években a tejhiany leklizdésére az dsszeszedett, allamilag folvasa-
rolt magyar szirke teheneket is f6l kivantak hasznalni. A tenyészcél a tejtermelés kereszte-
zés utjan torténd javitasa volt. A terv szerint megindult a maradék allomany atkeresztezése
részint borzderes, de féleg kosztromai fajtaval (utobbi célbél a Hosszuhati Allami Gazda-
sagban gy(jtétték 6ssze a follelhetd egyedeket 1958-t6l). Ezek a politikai dontéseken alapu-
16 tenyésztbi elképzelések végil nem vezettek a kivant célhoz, a magyar fajta Iétszamat
azonban olyannyira lecs6kkentették, hogy azt a kipusztulas veszélye fenyegette. A fajtatisz-
ta tenyésztés tilalma miatt bekdvetkezett a populaciégenetikaban palacknyaknak (angolul
bottle neck) nevezett jelenség: a tehénlétszam ekkor mintegy 200-ra, a tenyészbikak szama
minddssze 6-ra csokkent. Ezt az allomanyt eleinte a tilalom elszabotalasaval mentették at a
tenyészték, de 1962-ben az Allami Gazdasagok Kézpontja végiil engedélyezte egy 200-as
tehénallomany tiszta vérben val6 fenntartasat. Bar ez a létszam a fajtafenntartashoz tal ki-
csi, az eléremutatd dontés mégis megelézte a korat, hiszen a kévetkez6 ilyen hatarozat — a
haziallatok megbérzé védelmére — csak 10 évvel ezutan sziletett Nagy-Britannidban. Ha-
zankban ekkorra mar csak harom allami gazdasagban maradt fajtatiszta sziirke marha, de a
létszam lassan novekedni kezdett: 1963-64-re a Varosfoldi Allami Gazdasagban 50, a
Kézéptiszai Allami Gazdasagban 80, a Hortobagyi Allami Gazdasagban pedig mar 180 te-

hén volt.
4.3.3 A minta kijelolése

Munkamban célul tliztem ki, hogy az 6réklésmenetet figyelembe véve a legtébb alapi-

t6 tehéncsaladbol szarmazoé mintat gyljtsek dssze.
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4.3.3.1 Toérzskonyvi adatok féldolgozasa

Munkamban a minta kijel6lését a térzskdnyvi adatok féldolgozasa el6zte meg. A Ma-
gyar szirke Szarvasmarhat Tenyészték Egyestletének elektronikus és papir alapu térzs-
kényvi adatbazisat és tenyésztési napléit hasznaltam. A térzskdnyvi adatok feldolgozasakor

figyelembe kellett vennem a nyilvantartasi rendszer sajatossagait.
4.3.3.1.1 Nyilvantartasi rendszer

A fajta tenyésztésének legnagyobb hagyomanya Hortobagyon volt, de az akkori te-
nyésztés-politikai valtozasok és a térzskényvezési allapotok nem mindenben feleltek meg a
valddi tenyésztbmunkanak. Az 1950—60-as években pl. haromszor valtoztattak meg a tehe-
nek tenyészetszamait, ami 6nmagaban is nagy veszélyt jelentett a lehetséges szarmazasel-
lendrzésbeli tévedések miatt. Még szomorubb volt a politikailag magabiztos, de az allatte-
nyésztéshez kevésbé érté vezetbk viszonya a fajtahoz és a vele kapcsolatos térzskényve-
zési feladatokhoz, amelynek eredményeképpen az 1952 el6tti tenyésztési naplokat és
egyéb feljegyzéseket eltlizelték, s ettél csupan a nagyméretl térzskényvek menekiiltek
meg, mert nem fértek bele a kalyhaba. Az ezt kévetd idészakra (1954—61) esett azonban
Anker Alfonz ottani tevékenysége, aki a Hortobagy-Mata lzemegység térzskényvvezetd
torzstenyésztdjeként — populacidgenetikai alapokon nyugvd egyéb kimagasléd 16-, sertés-,
juh- és baromfi-tenyésztdi terveinek megvaldsitdasa mellett — megalkotta a magyar szirke
bikavonalak és tehéncsaladok azéta is fennallé rendszerét, tehat szerkezetet teremtett a faj-
tanak. A rendszer olyan genealdgiai vonalakon alapul, amelyekben a tenyészbikak neve
mindig a vonalalapité nevének kezddbetljével kezdddik, a géntartalék-védelembe bevont
allomanyok tehenei pedig mindig a csaladalapité nevét o6réklik, ennek értelmében sajat any-
jukét, ami nagyban megkénnyiti a szarmazasok nyomon kdvetését. (E szabalytdl késébb
néhany esetben eltértek, leginkabb eladott tenyészallatok esetében.) Ekkor vezették be a
borjak fulének tetovalasat is a kénnyen kiesd fém filjelzék alkalmazasa helyett.

A borju tetovalt flilszama mindig az anya — tenyésztésbevételkor Ujonnan kapott, te-
nyészeten belll 1-gyel kezd6dd, emelkedd sorszamu — ellenérzési szama, kiegészitve a
szlletési év utolsd szamjegyével és a tenyészet jelével. A borju igy nem kallodhat el, mert
tenyésztésbevételéig az anyja szaman szerepel. E mddszer kivalésaga azon alapult, hogy
az allatokat egyébként is jol ismerd gulyasok kézremiikddésével a flilszam alapjan nagy biz-
tonsaggal tudtak kideriteni az esetleges ,anyjat veszett” borju kilétét, raadasul a gulyas ma-
ga is megjeldlheti a szlletett borjut, nem kell az adminisztraciéra varnia. A rendszer j6 mu-

kodését az akkortajt bevezetett, s az Allatorvos-tudomanyi Egyetem Takarmanyozasi, majd
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Allattenyésztési Tanszékén folyd vércsoportvizsgalatok atlagon joval aluli hibaszazalékot
mutaté eredmeénye is bizonyitotta.

A hortobagyi tehenek tenyészetszamainak negyedik atszamozasara az 1975-ben le-
folytatott TBC-mentesitéssel kapcsolatban kdvetkezett be.

Az 6tédik nyilvantartasbeli megujulas — az orszagosan egységes Uj szamozasi rend-
szert némileg megel6zve — a minden hazai szirkemarha-tenyészetre kiterjed6 szarmazasi
adatok szamitogépbe vitele volt. Az addigi papiralapon térténd adatrégzitést felvaltotta a
Bodé Imre iranyitasaval az Allatorvos-tudomanyi Egyetemen kidolgozott szamitogépes
modszer, melynek rendszergazdaja Czétényi Istvan volt. Az adatok forrasai kizarélag a
meglbrzoétt térzskényvek é€s a megmaradt tenyésztési napldk voltak.

A nyilvantartasi rendszer teljes — hatodik — atszervezésére az un. egységes nyilvantar-
tasi és azonositasi rendszer (ENAR) orszagos bevezetésével 1994-95-ben kerilt sor. A te-
nyésztdk dolgat ekkor nagyban megnehezitették a minden jelentés nélkili, ,nem beszédes”
tizjegyl életszamok hasznalatanak kotelezévé tételével — az addigi jol bevalt filszamok és
tenyészetszamok helyett. Tekintettel arra, hogy az uj életszamokat csak az ujonnan meg-
szlletett borjak, ill. a hataridére bejelentett él6 tenyészallatok kaphattak, a régi, mar nem is
él6 tehenek azonositészamait (az 6sszekeverés elkertlése érdekében eléjuk irt nullakkal)
kiegészitették tizjegylre, hogy szamitdgéppel eldallitott szarmazasi lapok céljara egysége-
sen kezelhetévé valjanak. E valtozas természetesen szintén a tenyésztbegyesilethez beje-
lentett 6sszes tenyészallatot érintette.

A rendszer két egységet tartalmazott: a szarmazasi nyilvantartast, és a szaporulati
nyilvan-tartast, amelyek alapjan feldolgozé- és értékelblistakat készitették. Ehhez tenyésze-
tenkénti egyedi azonositot hasznaltak, de ha egy allat uj tenyészetbe kerlt, akkor Uj azono-
sitét kapott.

Az ENAR bevezetésével korszerlibb térzskényvezési rendszer valt szikségessé. A
Limousin-tenyészték Egyesuiletében akkor mar mikddott egy husmarha adatokat nyilvantar-
t6 és feldolgozé szamitdgépes rendszer, amelyet 2000-ben megvasarolt az egyesiilet, s ezt
atultetve alakitottak ki a magyarszirke-tenyészetek mai, végsé — a hortobagyi allomanyra
nézve mar a hetedik — térzskdnyvezési és nyilvantartasi rendszerét, amelynek készitéje, fej-
lesztbje és folyamatos karbantartéja Volgyi-Csik Jozsef. A bevitel alapjat az egyesiilet altal
kiadott tenyésztési naplok képezik. Az adatok elektromos és postai levél formajaban is fel-
dolgozasra kerllnek az alabbiak szerint (V6lgyi-Csik J. szobeli kézlése). A rendszer 6 ele-
mei: szarmazasi adatok, szaporodasi adatok, teljesitményadatok, valasztasi és STV-adatok

és killemi biralati adatok nyilvantartasa. F6bb szolgaltatasai: egyedi teljesitménykimutatas,
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szarmazasi lap 5 6si sorral, allomanyszinti értékelések, létszam- és allomanyvaltozasi ada-
tok éves és id6szaki kimutatasa, ivadékteljesitmény-vizsgalati kimutatas, sajatteljesitmény-

vizsgalati kimutatas, kilénbdz6 szintl értékel6 és elemz6 tablazatok készitése.

4.3.3.1.2 A tehéncsaladok elkiilonitése

A tehéncsaladokat egy egyszer(i Microsoft-Access (v.11.0) adatbazis kezeld szoftver-
ben lefuttatott anya-leany kapcsolatok keresésésével és dsszeflizésével kerestem meg. A
keresés eredményeképpen megkaptam az egyes alapitdé tehenektdl szarmazo6 ndivaru uto-
dok leszarmazasi sorait nyilvantartasi szamok sorozataként. Ezt a nehezen értelmezhet6
adatsort azutan yED 2.5(yWorks 2006) szoftverrel jelenitettem meg grafikusan. A yED halé-
zat elemzd és abrazol6 szoftver az adott feladathoz csak egy ,egyed azonosité”, ,anya azo-
nositd” mezéket tartalmazoé rekordokbdl allé adatbazist igényelt. Azért volt sziikséges a yED
szoftver hasznalata az ismert genealbgiai szoftverek helyett, mert ez az alkalmazas bizo-
nyult megfeleléen robosztusnak a nagymennyiség(i adat és az esetlegesen eléforduld hibak

tekintetében.

31. dbra: A magyar-szirke szarvasmarha térzskényvben szerepl6 6sszes ndivaru

egyed tehéncsaladonkénti abrazolasa.
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A yED szoftverrel készitett elsé dbrakon a tehéncsaladok nem kuldnultek el egyértel-
mien, és néha eltérd alapitoktdl szarmazd tehenek is szerepeltek egy-egy felrajzolt tehén-
csaladban. Ezt az ellentmondast egy tehéncsalad mitokondrialis vizsgalatara lapozott mun-
kaban sikertlt feloldanom (Maréti-Agoéts és mtsai, 2008), amennyiben a nyilvantartasi rend-
szer eddig teljes egészében ki nem javitott hibaja miatt azonos nyilvantartasi szamon 140
esetben t6bb egyed is szerepelt. Ezt a hibat javaslataim alapjan a tenyésztéegyesiulet kijavi-
totta.

Az elektronikus adatbazis javitasa utan jél elkilénilten felrajzol6dtak az alapité tehén-
csaladok csaladfai (31. abra), igy kénnyen azonosithatéva valtak az éléallomany adott te-
héncsaladba tartozoé tagjai.

Tovabbi lehetéség volt az elkllénitésre az, hogy hagyomanyosan, azonos tehéncsa-
ladba tartozé tehenek azonos nevet kapnak, de ezt a lehetséges bizonytalansagok miatt

csak a végso ellenérzésnél hasznaltam.

4.3.4 Mintavétel

A mintak tulnyomé részét (n4=68 db) az Egyesiilet és a MSZIH szarmazasellendrzési
rendszeréhez torténd vérvételi vizsgalatokhoz kapcsolddva azokban részt véve (2005-2006)
vettem valasztasi borjaktol, és soroltam a mintdba a meger8sité eredményl szarmazasel-
lenbrzési vizsgalat utan. A mintavétel soran az 6sszes sorra kerllé évjaratos borjubdl vért
vettem, majd limfocita szeparaciét kdvetéen a DNS-ben gazdag fehérvérsejteket -20 fokon
fagyasztva taroltam. A levett mintdk kdzil a csaladba sorolas utan a DNS-t tisztitottam a fe-
lesleges ismétlések elkeriilése érdekében.

A vérvételben sorra nem Kkertlt, hianyzé tehéncsaladok mintait a Mez8gazdasagi
Szakigzgatasi Hivatal szarmazasellendrzési laboratériumanak mintaarchivumabdl valasztot-
tam ki (n,=27 db).

Két tipusba tartozdé mintaval dolgoztam. A Vacuteener vakumos EDTA-tartalmu vérvé-
teli csévekbe vett teljes vérmintakbdl a vételt kdveté napon centrifugalassal elkilénitettem a
fehérvérsejteket majd a szérumot és a t6bbi alakos elemet dekantalva, csak ezt a DNS-ben
leggazdagabb frakciét taroltam fagyasztva. A Mezbgazdasagi Szakigazgatasi Hivatal szar-
mazasellendrzési mintaarchivumabdl kapott mintak teljes vért tartalmaztak EDTA-val alva-
dasban gatolva, ezeket is fagyasztva -20°C-on taroltam. Osszesen 80 mintat vontam a vizs-

galatba.
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4.3.5 A minta reprezentacidjara vonatkozé adatok

Vizsgalataimhoz az eredeti Hortobagyon tulélé allomany 270 tehéncsaladjanak az
éléallomanyban még fellelheté 180 alapiténak tekintheté tehéncsalad kdzul 95-bdl vettem

mintat. Ezek kézul a vizsgélatra véletlenszeriien 80 mintat jeldltem ki.
4.4. Modszer és sajat vizsgalatok
4.41 Minta el6készités, DNS tisztitas

A DNS tisztitast fagyasztva tarolt limfocita szeparatumbdl vagy teljes vérbél végeztem
felengedés utan. Mintanként 200 pl mintat razokeverést (vortexelés) kévetéen pipettaztam
steril, jelolt, 1,5 ml-es eppendorf csébe. A DNS-tisztitdshoz a Qiagen cég QlAamp DNS Mini
kit hasznaltam teljes vér protokoll szerint, amely teljes (genomialis és mitokondrialis) DNS-
tisztitast tesz lehetévé. A tisztitott DNS koncentracidjat agarézgél-elektroforézissel
kvantalva, mintanként mintegy 30 ul, hozzavetdleg 0,1-0,5 pg/pul DNS-t tartalmazé mintat
kaptam. A limfocita szeparatumbal tisztitott DNS koncentracioja minden esetben magasabb

volt.
4.4.2 PCR-reakcio

A reakciéhoz a D-hurok teljes hipervariabilis részét koriilfogd primerpart terveztem:

DLPO1F 5-AATACCAACGGCCGGCACAAT-3'

DLPO1R 5-GCTGGTGCTCAAGATGCAGTTA-3'

Ez a referencia-szekvencia [ANDERSON, 1982] citokromB és a tRNS-Phe kédolo
szakaszai kdz6tti teljes szakaszardl, konzervativ szegélyezd szekvencian tapadva 887 bp.

hosszu terméket ad (32. abra).

15608 156

5' tagtgctaataccaacgygccgygcacaatcgaaaac 3'3' acctgaattgacgtagaactcgtggtcgrattact S5

‘aataccaacggccggcacaat|) 4|attgacgtagaactcgtggtcgI

32. abra: A DLPO1F (balra) és a DLPO1R (jobbra) helyzete a cirkularis

referenciaszekvencian

75



A PCR-terméket a reakcié optimalizalasat kévetéen a kdvetkezd feltételek mellett
amplifikaltam a mintakrol: 25 ul reakcié-térfogatban 11,3 ul viz, 2,5 yl Taq Puffer, 2,5 pl
dNTP mix, 2 ul primer mix (DL PO1F 5pm/ul és DL PO1R 5pm/ul), 4pl MgCI2, Taq polimeraz
0,7 ul (Fermentas) (10U/ul), 2 ul templat. A reakcié kezdd Iépésében a mintak 1 perc 45
masodpercig denaturalodnak, majd kévetkezik az amplifikacié 35 ciklusa. A ciklus elsd,
denaturaciés Iépése 96°C-on 50 masodperc, az anellacio 55°C-on 50 masodperc, a ciklus
befejez6 extenzios lépése 72°C-on 70 masodperc. A reakcid végén a végso extenzids 1épés
15 perc 72°C-on. Az amplifikacié sikerességét 2,5%-os agardz gélen vald elektroforetikus
futtatassal ellenériztem. Az ethidium bromiddal festett DNS-szakaszok UV-fényben lathato-

va valnak, méretstandarddal valé futtatas esetén méretiik meghatarozhato.

33. abra: Tisztitott, 887 bp. hosszu PCR-termékek és méretstandard az agarozgél

elektoforézist kovetéen (az inditasi ,zsebek” folytonos vonallal jel6lve)

A PCR terméket a reakcioelegyben jelen [évd egyéb 6sszetevdktdl V-gene Cycle Pure

végzett elektroforézissel, standard felhasznalasaval — etidium bromiddal festve — UV fény-
ben hataroztam meg (33. kép). A szekvenalasi reakciohoz templatként hozzaadott PCR-

termék szikséges térfogatat az egyes koncentraciok fuggvényében hataroztam meg.
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4.4.3 Szekvencia analizis

A szekvenalasi reakciét  bels6  szekvenal6  primerekkel  (SDIF  5'-
ACTAGCTAACATAACACGCCA-3 SDIR 5-CATCGAGATGTCTTATTTAAG-3' (34. abra)
végeztem, mert igy a rovidebb szakasz nagyobb pontossaggal szekvenalhaté, valamint a fi-
logenetikai 6sszehasonlitashoz hasznalhaté GENEBANK-boI letéltétt szekvenciak szinte ki-
zarolag a mitokondridlis D-loop 250 bp hosszUsagu szakaszara vonatkoztak, igy céljaimnak

rahagyassal is megfelelt a 404 bazis hosszu belsd szekvencia.

15904

16338

L' acaaacaccactagctaacataacacgoccatacacagacc 3

actagctaacataacacgcccalp 3' tttgccaggtaagaaaggagaatttattotgtagagoctacs 5!

{|gaatttattctgtagagctac

34. abra: Bels6 szekvenalo primerek, DloopSeqgF (balra) DloopSeqR (jobbra) helyzete

a referencia szekvencian.

A szekvenalasi reakciét az Applied Biosystems cég ABI BigDye 3.1-es szekvenald
kitjevel végeztem mindkét iranyban a kdvetkezd reakcidkorilmeények kdzott: reakcidelegy:
4ul MasterMix, 2ul 5x Sequencing Buffer, 1ul primer (3,2pM/pl), 7ul viz, 6ul PCR termék. A
szekvenalas PCR programja a kdvetkez6 volt: 96 °C bevezetd denaturacié 30 masodperc,
majd 25 ciklus: 96 °C denaturacié 10 masodperc, 50 °C anellacié 5 masodperc, 60 °C
extenzid 4 percig, a ciklusokat kdvetéen 4 °C-on tartas. A szekvenalasi reakciét kévetden a
termékeket CENTRISEP-oszlopon (Princeton Separations Co., USA Princeton) tisztitottam
a reakcioelegy folosleges nukleotidjaitol, enzimjeitél és mas 6sszetevaditdl.

A fluorescensen jelzett dideoxi-nukleotidok a reakcidelegyben eltérd hosszusagu ter-
mékeket eredményeznek, melyeket kapillar-elektroforetikusan szétvalasztva, |ézeres leolva-
sassal azonosithatokka valtak a lanczaré helyzetben 1év6 jel6lt nukleotidok, igy a szekven-
cia meghatarozhaté. A tanszék ABI310-es automata genetikai analizatoran a POP4-

matrixban 36 cm hosszu kapillarisban, 45 perces futasi idé mellett futtattam a mintakat.
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4.4.3.1 A szekvencia kiértékelése

Az adatokat az ABI-cég Genetic Analyser 3.0 szoftverjével dolgoztam fel, majd a
nyers szekvenciakat a SeqScape programmal (Applied Biosystem) egyenként javitottam és
illesztettem.

A vizsgalatba vont 80 minta mindegyikének sikertilt megallapitanom a szekvenciajat,
amelyek EU982211 - EU982290 elérési szamok alatt az NCBI génbankba annotélva elérhe-

téek.
4.4.4 Populaciostatisztikai és genetikai analizisek

A mintan megfigyelt polimorfizmusok populaciégenetikai szempontbdél szamos értékkel
jellemezheték, vizsgalatomban a lehetéségek kozil féként a genetikai diverzitassal, popula-

ciodinamikaval és a filogenetikaval kapcsolatos szamitasokat végeztem el.
4.4.41 Populacion beliili elemzések

Az eredmények statisztikai elemzése soran a teljes szekvencia-analizis adatait teljes
hosszusagban vettem figyelembe.

A mtDNS haplotipusok haplocsoportositasa: A populaciés mintak szekvencia-
analizise soran kapott mtDNS haplotipusok haplocsoportba valé besorolasa a D-loop szek-
vencia-motivumai alapjan haplocsoport-specifikus vagy haplocsoporttal kapcsolt szekvencia
polimorfizmusok szerint tértént

Az Arlequin ver.3.1 szoftver (Excoffier €s mtsai, 2005) felhasznalasaval a kdvetkezd
diverzitasi paramétereket szamitottam ki:

¢ Polimorf nukleotidok — a kontroll régidbban az Alderson referencia szekvenciahoz

viszonyitva megfigyelt 6sszes polimorf nukleotid pozicid.

e Tranzicié/Transzverzié — a megfigyelt 6sszes tranzicids és transzverzidés szubszti-

tucio.

o Megfigyelt/Egyedi haplotipusok — a populacioban megfigyelt 6sszes eltéerd

haplotipus, tovabba hogy ebbél hany fordul elé egyszer.

¢ Genetikai diverzitas (vagy géndiverzitas) — annak az atlagos esélye, hogy két

haplotipust véletlenszer(ien kivalasztva a mintabol azok kilénb6zéek. Kiszamitasa

ekvivalens a diploid adatok vart heterozigozitasaval, és annak haploid megfeleldje:
H=n(1-%x2)/(n-1)'

ahol xi az i-edik haplotipus megfigyelt gyakorisaga, n a mintaszam.
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A haplotipusokbdl parokat képezve az dsszes lehetséges haplotipuspar kdzott megfi-
gyelt eltérések szama a populacion belll kiszamithatd ezt az Arlequin valamint a DNAsp
szoftverek segitségével végeztem el. A kapott adatokbdl a populacié diverzitasara jellemzdé
un. ,kilénb6z8ségi eloszlasgdrbe” (mismatch distribution) generalhatd, amelyben az i-edik
oszlop megmutatja azon szekvencia-parok szamat, amelyek i szamu nukleotid poziciéban
kulénbdznek egymastdl. Human populacidkban a folyamatos demografiai expanzidé miatt al-
talaban unimodalis eloszlasgorbe figyelheté meg, demografiai egyensulyban Iévd populaci-
Okra altalaban a multimodalis eloszlas jellemzd (Rogers és Harpending,1992). Ennek atlag

értéke (mean pairwise difference) a populacioéra jellemzé jelz6szam.
4.4.4.2 Filogenetikai elemzések

A filogenetikai elemzések soran a rendelkezésre all6 mintat a GENEBANK-bdI gy(jtott
egyéb mintakkal hasonlitottam 6ssze. Ez az adatbazisbél bioinformatikai eszkdézékkel torté-
né adatgydijtés tulajdonképpen egy Uj mintaképzésként is értelmezhetd, ezért szilkkséges a
szempontok tisztazasa.

Az irodalmi feldolgozas soran emlitett mintavételi eljarasok nagyban meghataroztak a
azt ki els6dleges szempontként azt, hogy a vizsgalatba vont szekvenciak lehetéség szerint
a megfelel6 hatter( térzskdnyvi adatokkal rendelkezzenek. A masik szempontom volt a cik-
kek idézettsége, azaz a gyakran idézett cikkek feltltétt anyagait hozzafliztem a mintahoz.

Gyakorlati szempontbdl, a szekvencia pozicidja €s hossza is meghataroz6 volt. Szik-
séges volt a vizsgalt szakasz lerdviditése egy 240 bp-hosszUsagu szakaszra mivel két
nagysagrenddel t6bb minta bevonasa valt igy lehetévé. Annak az okat keresve, hogy a
GENBANK-ban miért ez a szakasz szerepel leggyakrabban valdszinisithetjik, hogy a té-
maban legfontosabb cikknek szamité Troy (2001) erre a szakaszra alapozva alakitotta ki a

leggyakrabban hivatkozott haplocsoportok rendszerét.

Genetikai tavolsagbecslés

A szarvasmarhafajtak megkullénbéztethetésége és az alapjan a filogenetikai tavolsa-
gok becslése is a populaciok egymastol szamitott genetikai tavolsagan alapul. Ehhez szik-
séges volt eltérd csoportositasokban dsszehasonlitasra alkalmas mintak Iétrehozasara. A
GENBANK minden szekvenciahoz tartalmaz egy annotaciét, azaz szekvencia feltoltéjére, a

publikaciéra a minta forrasara és a genetikai kédra vonatkoz6 informaciéds blokkot. Ebben az
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informacios blokkban legtébbszdr a fajtat is jel6lik a tenyésztett allattol szarmazd minta ese-
tén, ami sokszor hianyzik. A mintak 6sszeallitdsanal a legrészletesebb leirassal rendelkezd,
mar publikalt munkahoz kétédé szekvenciakat hasznaltam.

Az elsd dsszehasonlitast pédoliai fajtak szekvenciaival végeztem: 15 Romagnola, 49
Chianina, 15 Maremman, 3 gérdg szirke minta felhasznalasaval. A masodik 6ésszehasonli-
tasban a poddliai szekvenciakat egy csoportba olvasztottam, 40 archaikus, majd 420 euro6-
pai fajtakbdl, eurdpai allomanyokbdl szarmazo, 82 afrikai, 376 azsiai, 123 kbzel keleti mintat

illesztettem az alap mintahoz.
4.5. Eredmények
4.5.1 Haplotipus gyakorisagok és diverzitasi mérészamok a vizsgalt mintaban

A mintaképzés sajatossaga miatt a kdvetkezd szamitasok, amelyek bar vonatkoznak a
jelen él6 allomanyra is, mégis az alapité allomanybdl tértént random mintavételként az ab-
ban meglévé paramétereket modellezik. Az €16 allomanybdl tértént random mintavétel valo-
szin(sithet6en kevésbé sokszinl képet mutatott volna. A minta elemszamanak névelésével
szUkségszerlien a haplotipusok szama azonos, mig a haplotipus gyakorisag és diverzitasi
mérészamok a tehéncsaladok Iétszamaval sulyozott értékekkel jelentek volna meg.

A vizsgalt mintaba 404 bp hosszu D-loop szakaszan 40 polimorf pont volt megfigyel-
het6 34 tranzicidéval és 7 transzverzioval. A mintaval kapcsolatos 6sszes mérészam a 25.

tablazatban talalhato.

25 tablazat: A vizsgalati minta mitokondrialis DNS szekvenciainak statisztikai alap

adatai

variabilis pozicidk szama: 40

Osszes mutacio szama: 41

G+C nukleotidok aranya (401 sites): 0,389

Haplotipusok szama, h: 37

Haplotipus diverzitas értéke, Hd: 0,854

A haplotipus diverzitas varianciaja: 0,00138

A haplotipus diverzitas standard hibgja : 0,037

Nukleotid diverzitas (pozicionkénti), Pi: 0,00621
a nukleotid diverzitas sz6rasa a mintaban: 0,0000004
a nukleotid diverzitas standard szérasa a mintaban: | 0,00063

A nukleotid kilénbségek atlagos szama a mintaban, k: | 2,49074
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A haplotipusok felsorolasa, el6fordulasa és a gyakorisagi értékek a 26. tablazatban ta-
lalhatoak.

26. tablazat: A vizsgalt magyar szirke tehéncsaladok mt haplotipusainak csoportosi-

s s

alapjan jeléltem

1TMpppn
666666
0001112 n=80
55911185
07131355
Anderson referencia szekvencia
P 0
T T C| IC 0
T4 A 1 Cseles75935 1
T2 2 Legyes79771 3
C ACRojto?E/S1459
T3 kozott T2 | |C C[1 Banat89156
T CZ Déra81540 2
Legyes67535
T3 |CIGIG[T|G[T 69 tehéncsalad 74
T3 v1 2 Kancsi 59508
A Nyalka 81408
T3 v2 A| |1 Rozsa 359
T3 v3 | IC 1 Banat 60212
T3 v4 C 1 Gombos 81387

1% 4% 3% w4
oT2

oT

oT3

92%

34.abra: Haplocsoportok szazalékos gyakorisaga a vizsgalt magyarszirke tehéncsa-
ladokban
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A régészeti mintak vizsgalatba valé bevonasaval kib8vitve, az ésszehasonlitast a 24-
es haplotipusba tartoz6 Kanya és Vocsok csaladok a modern T haplocsoportok és az asa-
tag csontok feltételezhetéen &stulok haplocsoportja k6zoétti atmenetet képviselték. A BLAST
keres6program a 24-es magyarszirke haplotipussal megegyez8 szekvenciakat kinai szar-
vasmarhafajtak mitokondrialis szekvenciai kdz6tt talalt.

A DNS szekvenciak paronkénti dsszehasonlitasat is elvégeztem a vizsgalt mintan.
Ebben a vizsgalatban a specialisan kivalasztott minta nem maddositja az eredményt, hiszen
kizarélag a megfigyelt haplotipusok szerepelnek a szamitasban a gyakorisagi értékek nem.
A szekvencia-parok kozotti baziseltérések szamanak eloszlasgérbéje erbésen féloldalas
unimodalis hisztogramként normal eloszlasu gérbeként volt felrajzolhaté, amely 2 bazispa-
ros eltérésnél érte el a maximumat (35. abra). A mitokondridlis DNS populaciéban megfi-
gyelt haplotipus-parjainak eltérése Rogers és Harpending (1992) szerint jellemzi a populacié
dinamikajat. A gyakorisag értékek abrazolasaval kapott gérbe stabil populacidkban sokcsu-
csu multimodularis, mig a névekvd populacidkban unimodularis haranggérbe. A jelen eset-

ben is jellemzéen aszimmetrikus normal eloszlasu goérbe a palacknyak effektus utani alla-

potra utal.
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35. abra: A vizsgalt magyar sziirke minta kiilénb6z8ségi eloszlasgérbéje (mismatch

distribution)
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A fenti eredményt részben alatamasztja a Tajima-teszt eredménye. Fontos megemli-
teni, hogy a Tajima-teszt véletlenszerlien vett mintakon értelmezhetd, tehat a mintaképzés
sajatossaga alapjan a palacknyak effektus idejében 1étezé populaciobdl vett random minta
értékelésére hasznaltam. A Tajima-teszt hasonléan a szekvencia eltérés eloszlas modsze-
réhez a populacié dinamikajaval kapcsolatban szolgaltat adatokat. A teszt eredménye
Tajima's D: -2,23923 volt P<0.01 szignifikancia szint mellett. Ez egyértelmden utal a popu-
lacio létszamanak multbéli drasztikus cstkkenésére, igy megerdsiti a mismatch distribution

teszt eredményét.

4.5.2 Osszehasonlitas mas fajtakkal

A fajtak kozotti dsszehasonlitas alapjat az illesztett és azonos hosszusagura vagott
szekvenciak adtak, azaz haplocsoportositas nélkil, a felhasznalhaté ésszes polimorf pozi-
ci6 szambavételével. A mintak varianciajanak vizsgalatakor a 27. tablazatban foglaltak sze-
rint meghatarozhaté a teljes variancia populacion bellli és populacidk kézétti varianciara

visszavezethet része

27. tablazat: A minta teljes varianciajanak forasa a fajtakon bellli és a fajtak kdzotti

varianciak kozott

Variancia forrasa sz.f. | Négyzetdosszeg | Variancia elemek | Variancia %
Populaciok kozott 3 3,339 0,01624 Va 3,69
Populaciokon beldl 152 | 63,257 0,41616 Vb 96,31
Osszesen 155 67,185 0,44009

Ezt kovetbéen paronként szamithatdé a genetikai tavolsag a podéliai fajtak kdzott,
amelyhez minden esetben kiszamolhatd a szignifikancia szint is. A X tablazat értékei alap-
jan megallapithatd, hogy a magyarszirke fajta a GENBANK-ban fellelhet§ szekvenciak
alapjan legkdzelebb a romagnola legtavolabb a gérdég szirke fajtahoz all. Meglep6 adat,
hogy a kullemében szinte megegyez6 maremman fajta csak a masodik legkézelebb allé
poddliai fajta. Szintén egyértelm(i a tablazat alapjan, hogy a poddliai fajtak kézé szamité go-

rég szirke mind a magyar mind az olasz fajtaktol jol elkiléndl.
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28. tablazat: A poddliai fajtak egymastol szamitott genetikai tavolsaga (atlo feletti érté-

kek) és az ezekhez tartozé p értékek (atld alatti értékek)

romagnola | chinanina | maremmana | magyar szirke | gérdég szlrke
romagnola 0 0,07107 0,09262 0,00087 0,80736
chinanina 0,00000 0 0,02388 0,10002 0,30916
maremmana 0,00000 | 0,21622 0 0,08913 0,48699
magyar szirke 0,40541 0,00000 0,00000 0 0,65053
gorog szirke 0,00000 | 0,05405 0,01802 0,00901 0

A kévetkez6 lépésben a podoliai fajtacsoport, europai, kézel-keleti, afrikai, azsiai szar-
vasmarhafajtak és régészeti mintdk mtDNS szekvenciajat hasonlitottam 6ssze a magyar
szlrkével. Fontos azt megjegyezni, hogy az eurdpai mintaban a poddliai fajtakat nem sze-
repeltettem, hanem kiilén csoportot képeztem. A variancia forrasat vizsgalva ebben az 6sz-
szehasonlitdsban a csoportok kdzétti variancia 7,7% volt, amely utal a csoportok el6z6h6z

képest jobb elkllénithetéségére (29. tablazat)

29. tablazat: A minta teljes variancigjanak forasa a fajtakon beliili és a fajtak kozotti

varianciak kézott Bos taurus szarvasmarhafajtakkal tértént 6sszehaonlitasban

Variancia forrasa sz.f. |Négyzetosszeg |Variancia elemek Variancia %
Populacidk kézott 5 35,598 0,03726 Va 7.71
Populaciékon belil 1191 529,344 0,44609 Vc 92,29
Osszesen 1197 564,942 0,48336 100

A csoportok kézo6tti paronként szamitott genetikai kilénbségeket vizsgalva az eurdpai
fajtak csoportja all a legkdzelebb, majd a podéliai és a kdzel-keleti fajtak kévetkeznek, A
Kozel Keleti fajtak utan a régészeti csontleletekbdl nyert szekvenciak csoportja kévetkezik

majd az azsiai és az afrikai fajtak.

A 30. tablazatban foglaltak alapjan a régészeti mintak reprezentalta europai 8stulkot
nem tekinthetjik a magyar szilirke szarvasmarha mitokondrialis 8sének, hiszen kdzelebb all
a kozel-keleti fajtakhoz, amelyek a keleten haziasitott fajtdkhoz, amelyek az irodalom szerint
egy az eurdpai 6stuloktol kilonb6zé dstulok 6stél szarmaznak.

Erdekes azt megfigyelni, hogy az egyszerii frekventista megkoézelités miatt, amelyben
a haplocsoportok szétvalasat jelz6é pozicidk (ez adja a haplocsoportositas alapjat) nem k-
I6nbdztetddnek meg, a csoportok egymashoz viszonyitott pozicidja megvaltozik az éstulok

Os idejében tortént szétvalas az azsiai és az afrikai fajtak csoportjatol.
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30. tablazat: A magyar sziurke és kontinensenként csoportositott bos taurus fajtdk egymastol
szamitott genetikai tavolsaga (atl6 feletti értékek) és az ezekhez tartozo p értékek (atld alatti
értékek) (msz: magyar szirke, poddliai: romagnola, chinanina, maremmana, eu: eurdpai faj-

tak, archa: régészeti mintak, K-kelet: kdzel-keleti fajtak, afrika: afrikai fajtak, azsia: azsiai faj-

tak)

msz podoliai |eu archa k-kelet |afrika azsia

msz 0 0,05229 |0,01450 |0,11308 |0,06995 |0,55987 |0,13777
podolia |0,00000 |0 0,01611 |0,09911 |0,01682 |0,37888 |0,12233
eu 0,00198 |0,00198 |0 0,20873 |0,04673 |0,42557 |0,16660
archa 0,00000 |0,00000 |0,00000 |0 0,11734 |0,24550 |0,15740
k-kelet |0,00000 |0,00430 |0,00000 |0,00000 |O 0,32629 |0,11641
afrika 0,00000 |0,00000 |0,00000 |0,00000 |0,00000 |O 0,21259
azsia 0,00000 |0,00000 |0,00000 |0,00000 |0,00000 |0,00000 |O

4.5.3 Osszehasonlitas régészeti mintakkal

A fenti tablazat alapjan megallapithatjuk, hogy a magyar sziirke mintak tavolsaga a
régészeti mintaktdl nagyobb, mint az eurdpai és a kdzel keleti mintaktol. Ez a tény meger6-
siti azt az archeozoologiai feltételezést, hogy az Eurépaban az 1600-as években kihalt 6stu-
lok (Bos primigenius primigenius) nem tekinthet a mai szarvasmarhafajtak 6sének. A régé-
szeti mintak morfometriai és kormeghatarozasi vizsgalat utan kerlltek molekularis vizsgalat-
ra, az ie. 5000 és 5500 kdzétti ujkékori mintdk mindegyike, mig az ie. 2500-bél a kora
bronzkorbdl szarmazéd mintak egyikét kivéve, az éstulok mitokondrialis hapotipusat (P) hor-
dozta. Ez a kivételt jelentd Albertfalvan el6kertilt téredékes csontlelet (ALB3) viszont a Bos
taurus (T3) haplotcsoportjaba tartozott, amely felveti annak a lehet6ségét, hogy a kihalt va-
don él6 Bstulok és a valamilyen mértékben haziasitott Kézel-Keleten domesztikalt Bos
taurus ebben az idében egyarant megtalalhaté volt a Karpat medencében. Erdekes egybe-
esés, bar filogenetikai szempontbél —az el6zéeknek megfeleléen — elhanyagolhatdénak te-
kinthet6 az, hogy az albertfalvai harmas minta és szamos magyar szlirke tehéncsalad
haplotipusa megegyezik.

Tovabbi régészeti mintak vizsgalatba valé bevonasaval kibdvitve az dsszehasonlitast
a 24-es haplotipusba tartozdé Kanya és Vocsok csaladok a modern T haplocsoportok és az
asatag csontok feltételezhetéen 6stulok haplocsoportja kézétti atmenetet képviselték. A
BLAST keres6program a 24-es magyarszirke haplocsotipussal megegyez8 szekvenciakat

kinai szarvasmarhafajtak mitokondrialis szekvenciai k6z6tt talalt.
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4.6. Kovetkeztetések

Eredményeim alapjan a magyar szirke szarvasmarhafajta mitokondrialis szinten ta-
pasztalhato diverzitdsa, amely kozvetlenll vonatkoztathatdé a palacknyak-idészak alloma-
nyara, az irodalmi adatok alapjan atlagosnak, azaz elegendéen valtozatosnak tekinthetd.
Mas fajtakkal vald 6sszehasonlitas eredményeképpen a diverzitasi paraméterek hasonlénak
bizonyultak, tehat a fajta sokszinlisége nem tér el egyéb eurdpai fajtakéitol.

Ezek alapjan a 60-as évek tuléld tehénallomanya sok, eltérd mitokondrialis
haplotipusba sorolhaté egykori alapitét képviselt. Azonban felmeriilhet a kérdés, hogy mi-
lyen gyakorlati kbvetkezményt, hatast tulajdonithatunk ennek az értéknek? A génmegérzés
szempontjabél a hagyomanyos allattenyésztdi valasz a tehéncsaladok fenntartasanak sziik-
ségessege lehet, bar a D-hurok szekvencialis eltéréseibdl élettani-, termelésbeli vagy
fenotipusos kiilonbségek nem varhatéak.

A haplotipusok statisztikai elemzése alapjan a palacknyak-idészak éléallomanyaban is
kimutathatd volt a nagymértékil Iétszamcsdkkenés mitokondrialis szintd jele. Valoszin(isithe-
téen a fajtavaltas, majd a két vilaghabord sulyos nyomait viselte mar akkor is a fajta.
Ugyanakkor figyelembe kell vennilink azt a tényt is, hogy a szarvasmarha faj folyamatos ex-
panzidban van, ezért ritkan talalhaté a hasonlé paraméterek alapjan stabil populaciéra utald
értékeket mutato fajta.

A populaciok kdzotti genetikai tavolsagot elészér a poddliai fajtacsoporton belll vizs-
galva jutottam arra az eredményre, hogy a magyar szirke a poddliai fajtcsoport GENBANK-
ban talalhaté mintai kbzul leginkabb a romagnola, legkevésbé a gérég szirke fajtara hason-
lit.

Az Osszes felelhetd, megfeleléen annotalt szarvasmarhafajta mtDNS szekvenciaval
tértend 6sszehasonlitas alapjan legtavolabb az afriakai, majd az azsiai fajtaktél van. Az 8s-
tulok szekvenciaktol szamitott genetikai tavolsaga a felvazolt legujabb elméletnek megfele-
I6en nagyobb, mint a legkdzelebb all6 eurdpai, majd poddliai, és a Kbdzel-keleti fajtakétol
szamitott. Az utébbi tény arra utal, hogy egy masik kézel keleti 6s lehetett az eurdpai fajtak
domesztikacios 6se €s nem a kihalt europai 6stulok.

Az olasz poddliai fajtak, atlagos eurdpai genetikai tavolsagnal kisebb tavolsaga a ko-
zel-keleti fajtaktol, valdszinileg 6sszefiiggésbe hozhaté a kdzeli szigetek kbzvetitésével lét-
rejéhetett folyamatos keleti bearamlassal.

Végul a lehet8ségek szambavételével a magyar szirke szarvasmarha eredetével

kapcsolatban az adatok legvalészinlibben egy a Neolitikum végén érkezd, haziasitott, keleti
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eredetld karpat medencei allomanytdl valé mitokondriadlis szarmazasra utalnak, azaz a Ma-
tolcsy és Bartosiewicz kodzleményeiben leirt elméletet tdmasztjak ala. Ez az &llomany
fenotipusaban az archeozooldgiai adatok alapjan eltért a ,modern” nagyszarvu fajtatol. A
fenotipus valtozasanak lehetséges idejét egy az idében visszafelé kis |eépésekkel haladd, a
térténeti korokat folyamatos Iépésekkel lefedé archeozooldgiai leletekre alapozott vizsgalat
pontosithatna. A tény, hogy a szarvméretre valé szelekcié viszonylag egyszerl és ennek
oroklédhetésége magas valdszin(siti azt a lehet6séget, hogy viszonylag révid id6 alatt je-
lent meg a hosszu szarv. A hosszu szarv jelentésége, mint aruvédjegy letagadhatatlan, hi-
szen példaul a mai napig all Nirnbergben a magyar 6kér szobra is, amelyet még fekvd
helyzetében is messzirdl felismerhetlink a jellegzetes szarvarél (35. abra).

A magyar szlirke szarvasmarha a tébbi, eurépai szarvasmarhafajtaval térténé 6ssze-

vetésben mitokondrialis vonatkozasban, nem tekintheté unikalis fajtanak.

4

35. abra: A nlUrnbergi Fleischbriicke hidféjén allé kapu feletti magyarszirke 6kér szobora
(a latin felirat nyers forditdsa: Mindeneknek van kezdete és névekedése,
de lasd, ez az 6kér sohasem volt borju)

(foto: Koncz Gabor)
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4.7. Osszefoglalas

Az 6shonos magyar-szirke szarvasmarha eredetével kapcsolatban sok eltéré hipoté-
zis létezik. A kérdés lehetséges tisztazasa érdekében a mitokondrialis DNS hiperveriabilis
részét a D-hurok szekvenciait vizsgaltuk meg. A minta kivalasztasakor a térzskényvi adatok
felhasznalasaval a tehéncsaladokat szétvalasztottuk alapitdk (founderek) szerint, majd az
eltéré mitokondridlis vonalakbdl véletlenszerlien vettiink mintat (n=80). A kapott szekvenciak
értékelésével els6 lépésben megallapitottuk az 1960-as években a kihalas szélére jutott faj-
ta, diverzitasi paramétereit (Hd: 0,854), amelyek megegyeztek az atlagos europai fajtakban
tapasztalt hasonl6 értékkel, és nem jelezték a palacknyak effektus hatasat. A szekvenciak fi-
logenetikai értékelését kbvetdan arra a megallapitasra jutottunk, hogy mivel a fajta az euré-
pai fajtakra jellemz6 haplocsoport dsszetételt mutatja nem tekinthetjik azoktol Iényegesen
kuléonbozdnek. A mégis meglevé keleti eredetre utalé adatok valdszinisithetéen a modern
eurdpai szarvasmarha, Eurépaba keletrél a bronzkort kdvetéen mar domesztikalt formaban
érkez6 6sének genetikai jellegzetességeit hordozzak.

Megvizsgalva a poddliai fajtakérbe tartozé egyedek GenBank-ban elérheté hasonlé
szekvenciait a legnagyobb hasonlésagot a romagnola fajtaval talaltuk, mig a kontinensen-
ként csoportositott szarvasmarhafajtak kézul legtavolabb az afrikai és az azsiai mintaktol

allt, az eurdpai fajtaktol vald tavolsag ésszehasonlitasban elenyészd volta szintén megerési-
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5. A HSP 70.2 hésokkfehérje prométer régidjanak vizsgalata a magyar sziirke szar-

vasmarha-fajtaban.
5.1. Bevezetés

A globalis klimavaltozas a kézeljévd allattenyésztésének egyik legnagyobb kihivasa. Az el-
mult évtizedek meterolégiai adatainak elemzése (36. abra) és a hosszutavu klimamodellek
hazankra vonatkozé adataibdl kitlinik, hogy az elkévetkez6 évtizedekben a jelenlegi ala-

csony hétlirés( fajtakkal csak komoly kockazatok mellet lehet termelni.
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36. abra: Hbstresszes napok (szarvasmarha esetén THI>68) évenkénti szama 1973 és

2008 kozétt. (SOLYMOSI 2008)

A tartastechnolégiai atalakitdsok mellett a hétird fajtak bevezetése az alkalmazkodas leg-
kézenfekvébb formaja.

A hdstresszhez vald alkalmazkodas kilénbdz6 szintl folyamatai sokat kutatott terlilete az
élettannak. A sejtszintli alkalmazkodasban fontos szerepet jatszanak a hd&sokk-fehérjék
(Heat Shock Protein, HSP), amelyeknek sok eltérd feladatot ellatd csoportj, alcsoportja van.
A HSP 70.2 fehérje szintézisét a hdstresszt jelentd kdrnyezeti kérilmények (hémérséklet —
paratartalom index, THI > 68) megsokszorozzak. Szarvasmarhaban a HSP70.2 fehérjét ko-
doldé génszakaszrol t6rténé mRNS atirédast szabalyozé prométer régié polimorfizmust, val-

tozatossagot mutat. A mutans allél jelenlétekor kevesebb, mig vad allél hatasara szignifi-

89



kansan tébb mRNS képz8dik. Ennek hatasa a képz6dd fehérje mennyiségére pozitiv korre-
laciot mutat, igy feltételezhetd, hogy a vad tipusu allél gyorsabb és hatékonyabb alkalmaz-
kodast eredményezhet a hdstresszes id6szakokban. A fentieket alatamaszté irodalmi ada-
tok a hushasznu szarvasmarha esetében a vad tipusu allélnek tulajdonithatéan nagyobb va-
lasztasi sulyokat figyeltek meg és a tejparaméterek valtozasara gyakorolt kedvez8 hatasat is
leirtak (STARKEY 2007, BANKS 2007).

Jelen kutatasban célul tiztik ki, hogy megallapitsuk a HSP 70.2 h&sokkfehérje prométer
el6forduld allélok gyakorisagat reprezentativ minta alapjan a magyar szirke szarvasmarha-
ban. A tovabbi vizsgalatok iranyanak kijel6lése érdekében a norvég vérds szarvasmarh-fajta

egy kisebb mintgjat is genotipizaltuk.

5.2. Irodalmi attekintés
5.21 Hdéstressz, termelési tulajdonsagok, élettan, adaptacio, genetika

A héstressz a szarvasmarhaban is a szervezet szamos élettani, termelési és szaporodas-
bioldgiai mikddését befolyasolja karosan.

A gazdasagi haszonallatok esetében a klimatikus kérnyezet hatasat a szervezetre nem csu-
pan a hémérséklet figgvényében, hanem a hémérséklet, a paratartalom és napi héingas ér-
tékeibdl képzett Temperature Humidity Index-el (THI) fejezhetjuk ki. Eddigi kutatasainkban a
THI szamitasanak lehetséges figgvényei (BIANCA 1962, RAVAGNOLO 2000, HUHNKE

2001) kézil a Bohmanova (2007) altal is legmegfelelébbnek tartott formulat valasztottuk

THI = (1.8 %T s3ag +32)—(0.55-0.0055*%RH)*(1.8 XT 411ag—26)
ahol: RH = 100x(VP / Es)
és Es =6.107 exp [(17.38%Tatiag) / (239 + Tanag)] {ha Tw > 0}
Es = 6.107 exp [(22.44 XT ayag) / (272.4 + Tauag)] {ha Tw < 0}
Tw = [(3XTd) + (2XT4uag)] / 5
Td =Tmin és Tmin = Tgyag - (DTR / 2)

(RH=relativ paratartalom, Tw= szarazh&mérésklet, Td= harmatpont, VP=paranyomas)

A szarvasmarha héstresszre adott élettani reakcidi alapjan mar stresszornak tekinthetéek a
72 THI folotti értékek(IGONO 1990, IGONO 1992, BOURAOUI 2002). Ezzel kapcsolatos ko-
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rabbi vizsgalataink alapjan a THI>68 értékek esetében a tejtermelés cstkkenésén keresztil
mar észlelhetd jelei vannak a héstressz hatasanak (REICZIEGEL 2009) Az atlagértékek
alapjan is héstressz—hdnapoknak tekinthet id6szakok megjelenését tekintve hazank hete-
rogén képet mutat, de a legpesszimistabb szcenariodk alapjan 2011 utan tertletének csak-
nem 60%-at érintheti ez a valtozas (SOLYMOSI 2007).

Azonos meértékl hdstressz kdvetkezményeinek sulyossaga elsésorban a genotipus fliggve-
nye (RAVAGNOLO 2000). A forré égévon tenyésztett szarvasmarhafajtak (Bos taurus tipu-
suak: n’dama, senepol, romosinuano, carora; Bos indicus tipusuak: a zebuvéri fajtak) leg-
tébbje olyan képesséegekkel rendelkezik, ami lehetbvé teszi szamukra mind a testhémérsek-
let szabalyozasat, mind a termelés és a szaporodas zavartalan fenntartasat héstresszben
(HANSEN 2004). Ugyanakkor a termotolerans marhafajtakat a tej- és a hustermelési telje-
sitményekre nem szelektaltak olyan mértékben, mint az eurdpai és az észak-amerikai spe-
cializalt fajtakat. Ezért a tropusi, szubtrépusi fajtakkal végzett keresztezések javitjak ugyan
az utodok hétlrd képességét, de sokszor rontjak a termelési mutatokat. A forré égovhoz al-
kalmazkodott fajtak emellett legtdbbszdr szamos nem kivanatos, jol 6roklédé tulajdonsaggal
(rossz vérmérséklet, késbi tenyészérés, gyenge husmindség és révidebb laktacid) is rendel-
keznek (GAUGHAN 1999, SEIF 1979, HAMMOND 1996, KOSGEY 2005).

Az eurdpai (Bos taurus) és a zebutipusu (Bos indicus) szarvasmarhafajtak tébb tizezer éves
evolucidja soran olyan génallomany (poligén) fixalédott, amely alapjan azok eltéréen rea-
galnak a kdrnyezeti-klimatikus eredetl héstresszre (FINCH 1986, MALAYER 1990). A két
alaptipus hétliré képessége élettani és sejtszinten egyarant eltéré6 génmikédéseken nyug-
szik. Az emelked6 kérnyezeti hémérséklet a zebu tipusu fajtakban kevésbé fejt ki sejtszinti
karosodasokat. A testhémérséklet szabalyozasa héstresszben tébbféle élettani mikodeés-
nek készonhetd. A szervezet szintjén: az alacsonyabb/magasabb anyagcsereszint szaba-
lyozasa és a hétermelés csdkkentése; a hé leadasanak névelése (féleg jol fejlett verejtékmi-
rigyek segitségével); a bdér kildnleges felépitése és erezettsége (arteriovendzus
anasztomozisok s(irlisége); a testbdl kifelé iranyuld héaramlas szabalyozasa; a szbérzet ti-
pusa flggvényében a vezetéses és a légaramlasos hbleadas elésegitése, valamint a nap-
sugarzas abszorpcidjanak csdkkentése (,slick hair’ = sima, fényes szdrzetért felelés gén)
(HANSEN 2004, OLSON 2003, MARIASEGARAM 2007).

Evoluciés szempontbél fontosak a sejtszint(i héstressz adaptacié mechanizmusaval éssze-
figg6 genetikai adaptacio (hétlré génkészlet evollcios fixalddasa) és a szervezet hétlirését

szabalyoz6 mutacidk (specifikus génmiikédések, génexpressziés killénbségek, mRNS elté-
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rések etc.).

A fenti tényez6k koézul, a legujabb vizsgalatok, kulénésen a HSP70-es gén és terméke
(LACETERA, 2006), valamint expresszids eltéréseinek (KRISTENSEN, 2004), ill. a ,slick
hair’ gén (OLSON, 2003) lehetséges szerepét vetették fel a szervezeti és a sejtszint(
termotolerancia szabalyozasaban és a hdstresszben. A j6 hétlréképesség molekularis ge-

netikai alapjai azonban mind a mai napig nem teljesen ismertek szarvasmarhaban.
5.2.2 Hésokfehérjék, HSP70.2

Az allati szervezet sejtszintli védekezési mechanizmusa héstressz esetén a sokk fehérjék,
kéztik is leginkabb a HSP-k eltéré csoportjainak (HSP 70, HSP 90 stb) szintézisének foko-
zatos de gyors és kifejezett novelésével reagal. (SCHWERIN, 2002). A h&sokk-fehérjék
csoportjaban nagyobb hatasu és kevésbé jelentds molekulakat is talalhatunk. A HSP 70 fe-
hérje kdzponti szerepet jatszik a sejt membran transzport folyamatainak fenntartasaban,
amennyiben a polipeptidek méretének cstkkentéséért a polimerizaciéért és a membran-
transzport folyamataiért felel6s a héstressz allapotaban (CRAIG, 1991; DENAGEL, 1993;
ELLIS, 1987; ELLIS, 1989; GETHING, 1992; HIGHTOWER, 1991; LINDQUIST, 1988). A
gén expresszidja féként az atirds szintjén szabalyozott (TANGUAY 1988; TSUKIYAMA
1994). A képzbdd fehérje mennyisége -bar magas energiatartalma miatt bizonyos szem-
pontbdl problémat is jelenthet a szervetenek- egyenesen aranyos a protektiv hatassal. A
HSP70 fehérje szerepe igen sokrétd, vizsgalatunk kizarélag a hétlrést sejt szinten alapve-

téen meghataroz6 funkciéra koncentral.

-207 HSE
gcccctctec cccctctcct taggactcct gtttcctcca

gcgaatccta gaagagtctg gagagttctg ggaggagagg

-147 CAAT -1 AP2
catccagggc gctgattggt tccagaaage |¢/-agggggcag

-115 HSE
gacctgaggc gaaacccctg gaatattccc gacctggcag

-64 CAAT -44 SP1
ccccactgag ctcggtcatt ggctgacgag ggaaaaggcg

-24 TATA +1
gggcttgatg aagaattata aacacagagc cgcctgagga G

37. abra: A szarvasmarha HSP70.2 gén fels6 promoter szakaszaban talalhaté AP2 szakasz

polimorfizmus. A -130-as poziciéban talalhaté citozin delécioja az AP2 mutans allalben.
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Az HSP70.2-es gén promoter régioja polimorf (37. abra) ellentétben a nagymértékben kon-
zervativ kodol6 szakaszokkal. A szabalyozasért felel6s szakasz eltéré valtozatai alapvetben
kulénbdznek a génrdl képzddott mMRNS mennyiségében, amely meghatarozza a szintetiza-
16d6 fehérje mennyiségét.

Héstresszben a HSP-k okozta sejt szintl folyamatok a szervezet szintjén is észlelhet6, érté-
kelhetd valtozasokat okoznak. A HSP-k a sejtbél kijutva mérheté szérumkoncentraciét mu-
tatnak (KRISTENSEN, 2004), alapvetéen befolyasoljak az embriok tulélését és hianyukban
a héstressz végzetes lehet (CHANDOLIA, 1999).

Az irodalmi adatok alapjan a t6bb mRNS-t produkalé allélvarianst hordozé szarvasmarhak
hotliré képessége jobb, mint a masik allélvaltozatot hordozé egyedeké (COLLIER, 2006;
JING, 2005).

5.3. Anyag és médszer
5.3.1 Anyag

A Magyar szirke szarvasmarha fajtat évszazadok ota tenyésztik hazankban. A fajta
tenyészkdzpontjaként szamontartott Hortobagy mai napig a legfontosabb tenyészallat eléal-
litd, bikaneveld allomanynak ad otthont. Vizsgalatunkhoz 253 hortobagyi egyedtél vett vér-
mintat hasznaltunk. A minta reprezentativitasat a térzskényvi adatbazis alapjan elvégzett va-
logatas, majd véletlenszerl kijel6lés biztositotta. Mintakijel6lésnél minden fontosabb bika-
vonalbdl és tehéncsaladbol valogattunk 3 generacion belil 1 k6zds 6snél tébbel nem ren-
delkezd egyedeket.

Mintankba kiilsé csoportként, kontroll csoportként teljesen eltérd klimatikus kértlmények ko-
z6tt, skandinaviaban kitenyésztett tejhasznu szarvasmarha fajtat valasztottunk. A norvég vo-
rés szarvasmarha-fajtat (NFR) 1935-ben &shonos norvég fajtak (Telemark, Trgnderfe,
Rgdkolle) és Sveéd Voérds, Finn Ayrshire fajtak keresztezésével hoztak Iétre, egy megbizhato
termelési tejhasznu fajta kitenyésztésének céljaval. 20 NFR mintat hasznaltunk a norvégiai
Kysnes-gard farmrol. A valogatas szempontja ebben az esetben a 2 generacién belll fellel-

hetd legfeljebb egy kdzds 8s volt.
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5.3.2 Modszer
5.3.1 Minta el6készités, DNS tisztitas

A DNS tisztitast fagyasztva tarolt teljes vérbdl végeztem felengedés utan. Mintanként
200 plI mintat razékeverést (vortexelés) kévetben pipettaztam steril, jel6lt, 1,5 ml-es
eppendorf csébe. A DNS-tisztitashoz a Qiagen cég QlAamp DNS Mini kit hasznaltam teljes
vér protokoll szerint, amely teljes DNS-tisztitast tesz lehetdvé. A tisztitott DNS koncentracio-
jat agarézgél-elektroforézissel mérve, mintanként mintegy 30 pl, hozzavetdleg 0,1-0,5 ug/pl

DNS-t tartalmazé mintat kaptam.
5.3.2 PCR-reakcio

A reakciéhoz az irodalmi adatok alapjan, bioinformatikai médszerekkel, in silico tértént tesz-
telés utan (http://www.ncbi.nIm.nih.gov/guide/howto/design-pcr-primers/) a legmefelébbnek
bizonyult primerpart 3F-HSP70 5'- GCCAGGAAACCAGAGACAGA -3', 3R-HSP70 5'-
CCTACGCAGGAGTAGGTGGT -3 valasztottam

31. tablazat: Tesztelt primerparok a HSP 70.2 prométer amplifikalasahoz a vonatkoz6 publi-
kaciok feltintetésével

primer név, bazissorrend publikacio
1F-HSP70 5'- CGCTGGAGTCGTACGCCTTC: -3' Lamb (2007)
1R-HSP70 5'- CTTGGAAGTAAACAGAAACGGG-3'

2F-HSP70 5'- AAGCTGCTCTCACGGACTAAGCCGT-3' Schwerin (2001)
2R-HSP70 5'- CCTACGCAGGAGTAGGTGGT -3'

3F-HSP70 5'- GCCAGGAAACCAGAGACAGA -3' Starkey (2007),
3R-HSP70 5'- CCTACGCAGGAGTAGGTGGT -3 Banks(2007)

A PCR-terméket a reakcié optimalizalasat kévetéen a kovetkezd feltételek mellett
amplifikaltam a mintakrol: 25 ul reakcié-térfogatban 15,3 ul viz, 2,5 yl Taq Puffer, 2,5 pl
dNTP mix, 2 pl primer mix (3F-HSP70 5pm/ul és 3R-HSP70 5pm/ul), 1ul Bovine Serum Al-
bumin, 1ul MgCI2, Taq polimeraz 0,2 ul (Fermentas) (10U/pul), 0,5 pl templat. A reakcié kez-
dé lépésében a mintak 3 percig denaturalédnak, majd kévetkezik az amplifikacioé 35 ciklusa.
A ciklus els6, denaturacioés lépése 96°C-on 30 masodperc, az anellacié 62°C-on 30 masod-

perc, a ciklus befejezd extenzids 1épése 72°C-on 45 masodperc. A reakcidé végén a végsd
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extenzids Iépés 20 perc 72°C-on. Az amplifikacio sikerességét 2,5%-os agar6z gélen valo
elektroforetikus futtatassal ellenériztem. Az ethidium bromiddal festett DNS-szakaszok UV-
fényben lathatdéva valnak, méretstandarddal valo futtatas esetén méretik meghatarozhato.
A PCR terméket a reakcidelegyben jelen 1évd egyéb Osszetevdktdl QlAquick PCR
purification kit (Qiagen) segitségével tisztitottam meg. A tisztitas utan a termék koncentraci-
Ojat agardz gélben végzett elektroforézissel, standard felhasznalasaval — etidium bromiddal
festve — UV fényben hataroztam meg. A szekvenalasi reakcidhoz templatként hozzgadott

PCR-termék sziikséges térfogatat az egyes koncentraciok fliggvényében hataroztam meg.

5.3.3 Szekvencia analizis

A szekvenalasi reakciot az eredeti PCR primerekkel 3F-HSP70 5'- GCCAGGAAAC
CAGAGACAGA -3' és 3R-HSP70 5'- CCTACGCAGGAGTAGGTGGT -3' végeztem.

A szekvenalasi reakciét az Applied Biosystems cég ABI BigDye 3.1-es szekvenald
kitiével végeztem mindkét iranyban a kdvetkezd reakciokérilmeények kézétt: reakcidelegy:
4ul MasterMix, 2ul 5x Sequencing Buffer, 1ul primer (3,2pM/pl), 7ul viz, 6yl PCR termék. A
szekvenalas PCR programja a kdvetkezé volt: 96 °C bevezetd denaturacié 30 masodperc,
majd 25 ciklus: 96 °C denaturacié 10 masodperc, 50 °C anellaci6 5 masodperc, 60 °C
extenzidé 4 percig, a ciklusokat kdvetéen 4 °C-on tartas. A szekvenalasi reakciot kdvetden a
termékeket CENTRISEP-oszlopon (Princeton Separations Co., USA Princeton) tisztitottam
a reakcioelegy félésleges nukleotidjaitol, enzimjeitdl és mas 6sszetevaitél.

A fluorescensen jelzett dideoxi-nukleotidok a reakcidelegyben eltér§ hosszusagu ter-
mékeket eredményeznek, melyeket kapillar-elektroforetikusan szétvalasztva, 1ézeres leolva-
sassal azonosithatdékka valtak a lanczard helyzetben 1&v jeldlt nukleotidok, igy a szekven-
cia meghatarozhaté. A tanszék ABI310-es automata genetikai analizdtoran a POPA4-

matrixban 36 cm hosszu kapillarisban, 45 perces futasi idé mellett futtattam a mintakat.
5.3.3.1 A szekvencia kiértékelése

Az adatokat az ABI-cég Genetic Analyser 3.0 szoftverjével dolgoztam fel, majd a
nyers szekvenciakat a SeqScape programmal (Applied Biosystem) egyenként javitottam és

illesztettem.
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5.3.3.2 PCR-RFLP genotipizalas

A HSP 70.2 gén promoter polimorfizmusanak rutinszer(i genotipizalasat PCR-RFLP
modszerrel végeztik, amelyben az elsd 1épés fentebb leirt PCR reakcidjaban a kérdéses
szakasz nem specifikus felszaporitasa utan specifikus restrikciés endonukleaz enzimmel
végzett emésztés utan végzett elektroforézis soran alakul ki az ugynevezett restrikciés min-
tazat (hosszusag polimorfizmus) amely alapjan az egyed genotipusa meghatarozhaté (32.
tablazat, 33. tablazat).

Az RFLP emésztésben a PCR termékeket a CVIKI1 (New England Biolabs, Herts, UK)
endonukleazzal emésztettem, amely specifikus az wt/AP2 mutaciéra mivel egyel tébb hasi-
tasi hellyel rendelkezik a wt vad tipusu allél esetében a PCR termék 145. poziciéjaban meg-
talalhato citozin miatt. Az emésztést 10 pl reakcioelegyben végeztem, amelyben 1 mikroliter
NEB4 puffer (New England Biolabs, Herts, UK) 5 egység CVIKI1 enzim, maximum 1 pg
PCR termék, ultratiszta vizzel 10pl-re volt kiegészitve. A reakcid12 éran keresztil 37°C-on

vizfirdében zajlott, amelyet az enzim 20 perces 80°C-on t6rténé deaktivalasa zart le.

32. tablazat: A CviKI-1 endonukleaz enzim hasitasi helyei a PCR termékben, mutans allél

esetében

# sor- hasitasi a hasitasi hely és kdrnyez6 szekven- | fragmentum

szam hely cia hossz
1 38 27 ggaccttccc AG|CC cctcteceecc 38
2 195 184 ccgacctgge AG|CC ccactgagct 157
3 205 194 agccccactg AG|CT cggtcattgg 10
4 217 206 ctcggtcatt GG|CT gacgagggaa 18
5 238 227 gaaaaggcgg GG|CT tgatgaagaa 21
6 264 253 ataaacacag AG|CC gcctgaggag 26
7 285 274 gagaaacagc AG|CC tggagagagc 20
8 296 285 gcctggagag AG|CT gataaaactt 11
9 312 301 taaaacttac GG|CT tagtccgtga 16
10 330 319 ccgtgagagc AG|CT tccgcagacc 18
11 402 391 ggttccgaaa AG|CC cgagcttctc 72
12 408 397 gaaaagccecg AGICT tctegtegea 6
13 449 438 tcaggtttga AG|CT tatttcggag 41
14 461 450 cttatttcgg AG|CC ggaaaagcag 12
15 498 487 cgaaaaacac AG|CT atcggcatcg 37
16 41
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33. tablazat : A CviKI-1 endonukledz enzim hasitasi helyei a PCR termékben vad tipusu

allél esetében

# sor- hasitasi | a hasitasi hely és kérnyez szekvencia fragmen-
szam hely tum hossz
1 38 27 ggaccttccc AG|CC cctctccecc 38
2 145 134 ggttccagaa AG|CC agggggcagg 107
3 196 185 ccgacctgge AG|CC ccactgagct 51
4 206 195 agccccactg AG|CT cggtcattgg 10
5 218 207 ctcggtcatt GG|CT gacgagggaa 18
6 239 228 gaaaaggcgg GG|CT tgatgaagaa 21
7 265 254 ataaacacag AG|CC gcctgaggag 26
8 286 275 gagaaacagc AG|CC tggagagagc 20
9 297 286 gcctggagag AG|CT gataaaactt 11
10 313 302 taaaacttac GG|CT tagtccgtga 16
11 331 320 ccgtgagagc AG|CT tccgcagacc 18
12 403 392 ggttccgaaa AG|CC cgagcttctc 72
13 409 398 gaaaagcccg AG|CT tctcgtcgea 6
14 450 439 tcaggtttga AG|CT tatttcggag 41
15 462 451 cttatttcgg AG|CC ggaaaagcag 12
16 499 488 cgaaaaacac AG|CT atcggcatcg 37
17 41

N — i

Dl ——————

-

£ sl i -
. wtwt wtiwt wt/iGC Wtiwt GC/GC wt/GC witiwt WH/GC wt/GC wt/GC

38. abra: Kulénb6z6 genotipusu egyedek PCR-RFLP mintazata a reakciokat kdveté

akril-amid elektroforézist kovetden.

Az eltérd allélok meghatarozasa a 2. fragmentum eltérd hossza alapjan lehetséges. Amen-
nyiben a masodik fragmentum 107 bazis hosszU, az a vad tipusu allél jelenlétét jelzi, mivel
ebben az esetben itt megtalalhaté a korabban emlitett plusz hasitasi pont. Amennyiben a
masodik fragmentum 157 bp hosszl, az a mutans allél jelenlétére és egyben a hianyzé 16.

hasitasi pontra utal. Természetesen a heterozigota egyedekben mindkét allélvarians, igy
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mindkét jellemzé fragmentum megtalalhaté. Fontos megemliteni hogy a nagyszamu nem
specifikus hasitas soran létrejové fragmentumok hossza olyan révid, hogy az a pontos

genotipizalast nem befolyasolja (38. abra)

Az eredmények statisztikai elemzését az R statisztikai szoftver (R Development Core Team

2003) Hardy-Weinberg (Graffelman 2008) elemz8 csomagja segitségével végeztik el.

5.4. Eredmények

A DNS tisztatas az 6sszes vizsgalatba vont minta esetében sikeresen volt, a teljes DNS ho-
zamok 30 pl-ben 1 és 10 ng/pl kdzbttiek voltak.
A DNS mintakkal végzett PCR reakciok minden esetben sikeresek voltak, az sszes termék

azonos (539 bp) hosszusagu volt (39. abra).

39. abra: az 1-10 és a 11-20 szamu minta PCR terméke az agargél elektroforézist

kdvetden.

A vizsgalat soran 5 minta PCR termékének szekvenalasat végeztik el mindkét iranyban. A
sikeres szekvenalast kévetden, a kapott bazissorrendek vizsgalata igazolta a reakcié speci-
fikussagat, azaz, hogy a PCR termékek valéban a kérdéses genomi szakaszt tartalmazzak.

Az elvégzett, ismétlésekkel egyitt 280 PCR-RFLP vizsgalat mind a 273 egyed esetében

egyértelmi eredményt adtak, amelyet az alabbi 34. tablazatban foglaltunk 6ssze.
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Tablazat 34: Az elvégzett genotipizalas alapjan szamitott allélgyakorisagok fajtanként.

fajta wt/wt (n) | wt/AP2(n) |[AP2/AP2(n)]  p(wt) q(AP2)
Magyar sziirke 201 48 4 0,859419 | 0,140580
Norvég vorés 6 8 6 0,5 0,5

Mintainkat a kapott eredmények tikrében a Hardy-Weinberg egyensuly fennallasanak
szempontjabdl is teszteltik. A tesztelés eredménye mindkét minta esetében a Hardy-

Weinberg egyensuly fennallasat jelezte. Eredményeinket grafikus formaban kdzdljuk a 40.

abran.
Magyar Sziirke NFR
wt/AP2 wt/AP2
®
/\/\/\/\/\/\/\/\\/\
wit/wt AP2/AP2 wihwt AP2/AP2

40. abra: A két mintan elvégzett HSP 70 promoterrégié genotipizalasi eredmények alapjan
elvégzett Hardy-Weinberg egyensuly tesztelés grafikai abrazolasa. Magyar szirke (n=253)
Norvég Voérés (NFR) (n=20). A mintakat z6ld ponttal jeldltik, mig az egyensuly fennallasa-
nak tesztelésére elvégzett Fisher's exact teszt tlréshatartat (a = 0.05) lila cikk-cakk vonal

jelzi.
5.5. Kovetkeztetések

A magyar szlrke szarvasmarhafajtaban a nagyobb mennyiségli mRNS szintézist le-
hetdvé tevd vad tipusu allél (wt) gyakorisaga nagyon kézel van a teljes fixaltsag eléréséhez,
azaz szinte teljesen kiszoritotta a mutans allélvaltozatot. A természetes szelekcio folyamatai
soran jol ismert egy-egy nem elényds mutacié eltiinése a természetes populaciokbdl. A fi-
xalt allélélvaltozatok egyértelmiien jelzik az adott allél fitnesszre gyakorolt pozitiv hatasat.

Esetlinkben a vizsgalt 6shonos magyar fajta tenyésztése évszazadok ota folyik kilterjes
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modon a héstressz szempontjabdl erdsen kitett hortobagyi tenyészcentrumban. A vemhesi-
Iési problémak és a szoptatasi id6szakban elégtelen tejmennyiség, amelyek hatterében a
héstressz allhat, fontos szempontja a legkorabbi id6ktél a tenyésztési-, mesterséges szelek-
cionak. A szelekcids nyomas, azaz a folyamatosan jelentkezd héstressz periodusok feltéte-
lezhet8en el6segitették az adaptaciot, azaz a vad allél gyakorisaganak ndvekedését a fajta-
ban.

Fontos megjegyezni, hogy az allattenyésztés szelekcidés folyamatai a természetes
populacidkban lezajlé valtozasokkal nem mindig jellemezhetbek. A tenyészcélban kicsucso-
sodod szelekciods irany, szelekcios cél sokszor a klasszikus értelemben vett fitnessz rovasara
néveli meg egyes allélok gyakorisagat példaul kapcsolt helyzetben 1év6 gének esetében.
Annak érdekében, hogy a hibas kovetkeztetések levonasat eredményezé tényezdket ki-
klisz6bdljuk, terveink kdzott szerepel egy nagymintas vizsgalat végrehajtasa az 6shonos
norvég szarvasmarhafajtak és az NFR fajta bevonasaval. Elképzelésiink szerint a
héstressznek nem kitett terlileteken kitenyésztett fajtak esetében az allélgyakorisagok szint-
jén, a hianyzo szelekcids nyomas hatasara észlelhetd eltérések valdszinlsithetbek.

Jelen vizsgalatban a fenti elképzelés elbzetes tesztelésre a norvég voros fajta kisméretl
mintgjan elvégzett genotipizalas eredménye ezt az elképzelést alatamasztani latszik. Az

NFR fajtaban a két allél gyakorisdga megegyezik.
5.6. Tovabbi vizsgalatok

2010 majusaban a norvég GENO céggel kététt megallapodas eredményeként 100 NFR és
50 8shonos norvég szarvasmarhafajtatol szarmazd sperma mintat kaptunk tovabbi az allél-
gyakorisagok megallapitasahoz.

Amennyiben a sejt szintl adaptaciot dontéen befolyasold polimorfizmus valdban a szervezet
és a termelés szintjén megjelend eltéréseket okozhat, ugy egy eltérd genotipusokat tartal-
mazo, héstressznek kitett termeld allomany esetében ez varhatdan észlelhetd termelési k-
I6nbségeket eredményezhet. Ezzel kapcsolatban a mar idézett arizénai (Starkey 2007,
Banks 2007) eredményeken tul sajat vizsgalatok elvégzését is tervbe vettilk. 2010 majusa-
ban a Mez6hegyesi Ménesbirtok ZRt.-vel egylttmikédésben megkezdddoétt egy a teljes al-
lomany bevonasaval t6rténd vizsgalat, ahol a kérnyezeti paraméterek folyamatos régzitése
mellett a termelés és a szaporodasbiologiai paraméterek valtozasait a genotipus fliggvé-
nyében vizsgaljuk. Az eredmények tikrében a vizsgalt polimorfizmus a hérezisztens fajtak

kitenyésztése soran nagy jelentéségl markerré valhat
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5.7. Osszefoglalas

A HSP 70.2-es hésokkfehérje szintézisét a kérnyezeti tényezék, és a felsé poromter
szakasz egy polimorf részlete befolyasolja szarvasmarhaban. Munkam célja az volt, hogy a
magyarszirke fajtaban és a kontrollként hasznalt norvég fajtaban megallapitsam az ezen a
promoter szakaszon talalhaté vad (wt) allél gyakorisagat, amely jelenlétében 2-3x annyi
MRNS szintetizalodik mint a masik, mutans alél (AP2) esetében.

Eredményeim kozel fixalt gyakorisagot mutattak a hazai fajtaban p(wt)HG = 0.859419,
mig a norvég fajtaban a két allél gyakorisaga megegyezett p(wt)NFR =0,5.

Az eltérés okaként feltételezhetd a teljesen eltéré klimatikus viszonyok hatasa a

kitenyésztés soran toértént kdrnyezeti adaptacioé soran.
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6. Ujtudomanyos eredmények

A magyar szirke szarvasmarha fenotipusos és mitokondrialis alapu genotipusos vizsgalata

soran a kbévetkezd 0j tudomanyos eredményeket értem el:

1. Kifejlesztettem a VATEM modszer létrehozasaval kilterjesen tartott allomanyok
testméretfelvételének, kdnnyen széllithatd, biztonsdgosan hasznalhaté eszkdzét (targyi
eszkdzok, szamitdbgépes szoftver).

2. A magyar szlrke szarvasmarha 6t legnagyobb a fajta szempontjabél legfontosabb
tenyészetében a 2-évnél idésebb tehenekrél videofelvételt készitettem és testméreteiket
meghataroztam. A képanyag archivalasat kdnnyen visszakeresheté modon oldottam meg.
3. Olaszorszagi maremman és  torbkorszagi  térok  szirke  allomanyok
testméretfelvételezésével a poddliai fajtakér legnyugatibb és legkeletibb képviseldjének
testméreteit is meghataroztam.

4, A magyar allomanyra majd az egyes gulyakra valamint a kilféldi allomanyokra vo-
natkozé testméretek statisztikai feldolgozasaval hasonlitottam 6ssze a fajtakér fajtait.

5. A mintokondrialis alapu fajtaeredeti vizsgalatokhoz igazédé, uj, részletesen megha-
tarozott mintavételi stratégia kialakitasa (founder sampling). Founder mintazas alkalmazasa
a magyar szirke szarvasmarha tehéncsaladok azonositasa utan az él6 allomanybal.

6. A magyar szirke szarvasmarha 80 tehéncsaladjanak mitokondrialis D-hurok szek-
vencidjanak megallapitasa és kozzététele a GenBank-ban (elérési szamok: EU982211 -
EU982290) A fajta mitokondridlis diverzitasanak megallapitasa.

7. A fajta eredetével kapcsolatos hipotézisek értékelése a mitokondrialis DNS
vizsgalotok eredméyneinek tiikrében, a kézbs eurdpai szarvasmarha 6sbél tértént helyi ki-
tenyésztés elméletének valoszinlsitésével.

8. A magyar szlirke szarvasmarha és mas szarvasmarhafajtaktol szamitott genetikai ta-
volsaganak megallapitasa GenBank-i és sajat adatok alapjan

9. A HSP 70.2 hésokk fehérjét kddolod gén felsé promoter szakasz allélvaltozatainak gya-

korisaganak megallapitasa a magyar szlrke szarvasmarha-fajtaban.
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