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OSSZEFOGLALAS

A profit-orientalt gazdasagi kdrnyezetben kihivast jelent az Gshonos fajtak génvédelme.
A gyimesi racka ellenalld, szilard szervezeti fajta. Jol beilleszthetd a kornyezet és a
gazdasag harmonikus egyiittmiikodésébe, ami a fenntarthatésag lehetdségét is magaban
hordozza. A szerzék célja ismertetni a gyimesi racka populacidogenetikai szerkezetét a
ciktaval Osszevetve. A gyimesi racka pedigréje (2005-2020) 16947 egyedet regisztralt.
Az alapité 6s6k szama (Nr) 3838, a csaladok (anyai vonalak, maternal lineages) szama
2255 volt. Az alapitod egyedek effektiv szama (fs) 67 (a referenciapopulacioban 20), mig
a jelentés 0sok effektiv szama (fa) 56 (a referenciapopulacidban 14). Utdbbiak aranya
(fa/fe) 0,84 ¢s 0,70 (referenciapopulacio). Mindezek felhivjak a figyelmet a gyimesi racka
tenyésztésének a jovobeli gondosabb megszervezésére. Ugyanakkor a viszonyitasul
felhasznalt kis egyedszamban tenyésztett ciktat kisebb génveszteség stjtja.

COMPARISON OF THE ENDANGEREDNESS OF THE GYIMESI RACKA
AND CIKTA SHEEP BREEDS BASED ON THEIR WHOLE-PEDIGREE
ANALYSIS

ABSTRACT

In a profit-oriented economic environment, the genetic conservation of native breeds is
a challenge. The Gyimesi Racka is a robust sheep. It can be well integrated into a
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harmonious cooperation between environment and economy, which also has the potential
for sustainability. The aim of the authors is to describe the population genetic structure of
the Gyimesi Racka in comparison with the Cikta sheep. The pedigree of Gyimesi Racka
(2005-2020) recorded 16947 individuals. The number of families (maternal lineages) was
2255 and the number of founders (Nr) was 3838. The effective number of founders (fc)
was 67, while the effective number of ancestors (fa) was 56 (in the reference population
20 and 14, respectively) with a f./f ratio of 0.84 (0.70 in reference population). All this
calls for a more careful organisation of the breeding of the Gyimesi Racka in the future.
At the same time, the Cikta with a smaller number of individuals used as a comparison
suffers from less gene loss.

BEVEZETES

A mai mezdgazdasdgban uralkodé versenyszellem hatdsa alatt nagy kihivast jelent az
Oshonos fajtak génmegdrzése mellett, azok beillesztése a profitorientalt gazdasagi
kornyezetbe. Az Oshonos fajtdink gyakran veszélyeztetett statusz alatt allnak és
megorzésiik az utokor szamara nemcsak kulturalis okok miatt, hanem a fenntarthatosag
jegyében is fontos.

A gyimesi racka kisazsiai eredetii, foleg a Karpatok jellegzetes kevert gyapjas allata.
Csigas szarva a kosok esetében nagyobb (Gdspdrdy, 2011), de nem ritka a szarvatlan,
buga” egyed sem (Dunka, 2000). Legel6n kivaloan tarthatd, vegyes hasznositast fajta,
de inkabb a tejtermelésben teljesit emlitésre méltdoan. Tejébdl zsendicét allitanak eld,
gyapjabol csergét és szOnyeget is készitenek, tehat néprajzi szempontbdl is jelentds
(Koppdny, 2002). Fajtafenntartasi céllal a 90-es években telepitették be kis 1étszamban
Magyarorszagra.

A cikta juh Oseit svabok hoztak magukkal, akik féleg Tolna és Baranya megyében
telepedtek le (Koppdny, 2000). Finom felépitésii, barokk tipustu juhok ezek. Az akkori
birtokosok felfigyeltek a fajtara, tenyészteni kezdték, ami egyuttal sikeresen
alkalmazkodva hazank adottsagaihoz 6nall6 fajtava alakult (Foldi et al., 2017). Sajnos a
II. vilaghabora és az azt kovetd idék nem kedveztek neki, ugyanis a modern idék uj
tenyésztési iranyzatai miatt kiszorult a termelésbdl.

Célul tiztiik ki, hogy bemutassuk a gyimesi racka populaciogenetikai szerkezetét és
hogy ezt 6sszehasonlitsuk a cikta juh helyzetével (Posta et al., 2019).

ANYAG ES MODSZER

A vizsgalt juhfajtak populaciogenetikai tulajdonsagainak a vizsgalata a Magyar Juh- és
Kecsketenyésztok Szovetségének az egész orszagot lefedd adatbazisan alapult.

A genetikai diverzitas érzékletesebb idébeli szemléltetése érdekében a teljes populaciod
értékelése mellett megadtuk a referenciapopulacioét is. Ez utobbit az utolsé négy év alatt
sziiletett egyedek alkottak, ami megfelel a juhra jellemzé nemzedékkdznek.
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Feldolgozasunkban az alabbi populaciogenetikai paraméterek meghatarozasara tértiink
ki: az alapitd 6s0k szama, a genetikai besziikiilés, a genetikai soksziniiséghez valo
hozzajarulas aranya, a pedigrételjesség, a genetikai valtozatossagot befolyasold egyedek
szama, a teljes torzskonyvi allomany atlagos beltenyésztettsége anyai nemzedékek szerint
¢és a nemzedékkdz hossza a sziilo-tenyészivadék kapcsolatokban.

Az alapitd 6sok szama (N;i — number of founders) azon egyedek Osszessége, akik
ismeretlen sziil6i hattérrel keriilnek a torzskonyvbe. Azonban az 10j nemzedék
létrehozasahoz nem minden egyed jarul hozza, vagy ha hozza is jarul, akkor nem
feltétlenill egyenld mértékben. Az alapitdo Gsokre és a jelentds Gsokre (number of
ancestors) vonatkozo effektiv szamok segitségével ugy korrigalhatunk, mintha minden
egyed azonos mértékben jarulna hozza a kdvetkez6 nemzedék Ilétrehozasahoz. A
genetikai diverzitas csokkenését leird palacknyakhatasrol képet kapunk, ha a jelentOs
Osok effektiv szamat (fa — effective number of ancestors) aranyitjuk az alapit6 egyedek
effektiv szamahoz (f; — effective number of founders). Amennyiben ez az an. fa/fe érték 1
vagy ahhoz kozeli, az génvesztés nélkiili allapotnak tekinthetd.

A pedigrételjességet tobb paraméterrel is kifejezhetjiik. A jelenlegi kutatasban az ismert
0Osi sorok szazalékos alakulasat a sziiletési évek és a generaciok szerint hataroztuk meg.
A pedigré hosszara ¢és teljességére kiilonosen érzékeny a beltenyésztettségi egyiitthatd
(Vigh et al., 2008).

Egy allatpopulacié homozigozitasa tobb mutatoval is leirhatd. Mi a beltenyésztettségi
egyitthato (F — inbreeding coefficient, Wright, 1923) segitségével, ennek anyai
nemzedékek szerinti alakulasa alapjan hasonlitottuk dssze a két fajtat.

Lush (1945) megfogalmazasa szerint a nemzedékkoz (GI — generation interval) a sziil6k
atlagos életkora, amikor az utédok megsziiletnek. Azonban a fogalom sziikebben
értelmezendd, hiszen a géneknek az utddnemzedékbe vald tovabbadasa, a kdvetkezd
nemzed¢k kialakitasaban résztvevo tenyészallatok esetében valosul csak meg (McManus
et al,, 2019). A nemzedékkoz hossza mind a négy leszarmazasi utra (apa-fia, apa-lanya,
anya-fia, anya-lanya) meghatarozhatd a tenyészallatok esetében. A nemzedékkoz
megnyujtasanak kiilonosen a veszélyeztetett allatpopulaciokban van jelent0sége, mert
ennek a meghosszabbitasa a genetikai diverzitas fenntartasara is kedvezden hat
(Gaspardy et al., 2003).

Az adatok statisztikai feldolgozasa Pedigree Viewer (Kinghorn and Kinghorn, 2010),
Endog (Gutiérrez és Goyache, 2005), Poprep (Groeneveld et al., 2009), ill. TIBCO
Statistic programokkal valosult meg.

EREDMENYEK ES ERTEKELESUK

A gyimesi racka allomany torzskonyve (2005 és 2020 kozott) 16947 egyedet szamlalt,
mig a cikta esetében, hasonld idéintervallumban (2000-2014) 3176 egyed szerepelt a
torzskonyvben. Az 1. tablazat ad képet az alapit6 egyedek, beleértve a csalddok szdmarol.
A gyimesi rackaban 3838 alapitdé egyedet, ezen beliill 2255 alapitd anyat (csaladot)
azonositottunk, mig a ciktdban 472 alapitdéegyeddel és ebb6l 445 csaladdal szamolhatunk.
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A kos alapitod 6s6k szama ezeknél kevesebb (gyimesi racka: 1583, cikta: 27). Spehar et
al. (2022) az isztriai juh esetében 923 anyajuh és 282 kos alapitd egyedet igazolt a fajta
torzskonyvében; ezek egyiitt 1205 alapito egyedet (Ny) jelentenek. Ezek a gyimesi racka
és a cikta értékei kdzé esnek.

1. tablazat — Alapité egyedek €s a csaladok szama

Mutatod Gyimesi racka Cikta
(Posta et al., 2019)
Vizsgalati idéintervallum 2005-2020 2000-2014
Torzskonyvezett egyedek szama 16947 3176
Alapito egyedek szama (Nr) 3838 472
- alapit6 anya egyedek (csaladok) szama 2255 445
- alapit6 kos egyedek (vonalak) szama 1583 27

A genetikai beszlikiilést leird palacknyakhatasrol a 2. tablazat nyhjt ismereteket. A
génvesztés alakuldsa a gyimesi racka esetében mind a teljes, mind pedig a
referenciapopulacioban kedvezétlenebb (0,84 és 0,70). Oravcovd (2014) szerint
Szlovakiaban a keresztezett valaska (fe: 1232, fa: 608) és cigdja juhok (fe: 434, fa: 264)
referenciapopulacidiban a fu/fe arany a keresztezett valaska esetében utal leginkabb
génveszteségre (0,49), de a cigaja sem marad el sokkal ett6l a kedvezétlen értéktol (0,61).
Spehar et al. (2022) kutatasai alapjan az isztriai juhban az alapité kosok és anyak effektiv
szama (fg) 105 és 137. A jelentds kos és anyak szamaban (f,) ez 72-t és 95-t jelent. Az
alacsony fa/fe arany (0,65 kosban és 0,69 anyajuhban) esetiikben is utal az alapit6 egyedek
utddainak kiesésére és az allélvaltozatokban valo elszegényedésre.

2. tablazat — A genetikai beszlikiilést kifejez6 paraméterek a gyimesi rackaban
és a ciktaban (Posta et al., 2019)

Mutato Alapito 6sok Jelent8s 6sok falfe
effektiv 1étszama (fe) | effektiv 1étszama (fa)
Fajta Gyimesi Cikta Gyimesi Cikta Gyimesi Cikta
racka racka racka
Teljes allomany 67 44 56 42 0,84 0,95
Referencia 20 39 14 36 0,70 0,92
allomany

A pedigrételjességet az ismert Osi sorok sziiletési évek és generaciok szerinti
lefutasanak az abrazolasaval fejeztiik ki. Az I. abra jol szemlélteti, hogy mind a gyimesi
rackéban (/.a. abra), mind pedig a ciktdban (1.b. abra) korrekt a torzskonyvezés, mert
egyenes vonalban nd az ismertség aranya. Legaldbb 4-5 generdci6 ismerete ajanlott
ahhoz, hogy az eredményeink megbizhatoak legyenek (Boichard et al.,1997). Mindkét
fajtaban a legfiatalabb egyedek mar a 6. és a 7. nemzedékhez tartoznak.
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1. abra — Az ismert 0si sorok szazalékos alakulasa sziiletési évek és generaciok szerint

A 3. tablazatban fajtanként az a 7-7 egyed keriil bemutatasra, amelyeknek a legnagyobb
az egyedi hozzajarulasa a teljes variancidhoz. Ezek 6sszességében 27, ill. 35%-ban fedik
le a fajtak genetikai valtozatossagat. Ezeknek az egyenkénti részesedése nem magasabb
10%-nal, ami egyfajta kiegyenlitettséget sugall; tovabba, ezeken beliil a gyimesi racka
esetében egy kivétellel kosok, mig a ciktdban tilnyomoérészt anyak jarulnak hozza a
genetikai diverzitashoz.

3. tablazat — A genetikai soksziniiséghez valo hozzajarulas aranya (%; & - kos, @ -

anya)
Gyimesi racka Cikta (Posta et al., 2019.)
Egyed azonositoja Teljes allomany Egyed azonositoja Teljes allomany
HU8272530 (&) 9,5 HU1323083201 (?) 7,7
HU8001016 (&) 3,7 HU100032324 (9) 6,2
HU206420652 (J3) 3,4 HU9901001787 ({) 6,0
HU1104645 (&) 3,2 HU12160692 (9) 4,3
HU800107 (&) 2,7 HU9901004339 (?) 3.9
HU20642116 (9) 2,4 HU9901004016 ({) 3,7
HU108001710 (3) 2,4 HU9901001310 (?) 33
Osszesen: 27,3 Osszesen: 35,1

Azonban, a 4. tdblazatbol mar kedvezétlenebb kép tarul elénk, hiszen a gyimesi
rackaban a teljes populaciohoz képest (n=16947) csak 2208 egyed, mig a ciktdban
0sszesen 3176 allatbol csupan 476 egyed jarul hozza a teljes genetikai variancidhoz. A
referenciapopulacidkban ennél még alacsonyabb értékeket kapunk. Ez a gyimesi racka
esetében a kritikusabb, hiszen a referenciapopulacié 396 egyede minddssze 2,3%-a a
teljes torzskonyvi allomanynak, ami azt jelenti, hogy a populacio 98%-a gyakorlatilag
teljes populacio6 8,5%-a és ez nagyobb allélgazdagsagot jelent. Oravcova és Krupa (2011)
az eredeti valaska juh kb. 150-200 egyedébdl allo nukleuszallomanyaban folytatott
vizsgalatok alapjan azt kapta, hogy a referenciapopulacioban a genetikai valtozatossag
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50%-aért 2 egyed a felelds. Isztriai juhban a genetikai variabilitds 50%-a 0sszesen 28
kosnak és 34 anyajuhnak koszonhetd (Spehar et al., 2022).

4. tablazat — A genetikai valtozatossagot befolydsold egyedek szama (és aranya a
referenciapopulacioban)

Gyimesi racka Cikta
(Posta et al., 2019)
,A tel J’es A ,A tel {es A
A allomany . , . A allomany . , .
- referenciapopuléaci s referenciapopulaci
genetikai ban ] . genetikai ban , .
i . Oban felelGs ) B Oban felelds
valtozatos felel6s , i , valtozatos felel6s , , A
X | , allatok szdma és i | i allatok szama és
sdg aranya allatok , sag aranya allatok )
, aranya (%) ) aranya (%)
szama szama
50% 30 6 (0,03) 50% 17 14 (0,44)
60% 57 9 (0,05) 60% 26 20 (0,63)
70% 113 15 (0,08) 70% 42 31 (0,98)
80% 318 27 (0,16) 80% 78 52 (1,64)
90% 775 64 (0,38) 90% 174 105 (3,31)
100% 2208 396 (2,34) 100% 476 273 (8,56)

Az 5. tablazatban kozolt anyai nemzedékek szerinti beltenyésztettség alakulasa jol
lathatéan igazolja a gyimesi racka esetében a genetikai diverzitas csokkenését, hiszen
folyamatosan né a beltenyésztettség mértéke (0,06-10,72%) és ez valdsziniileg nem
szerencsés a kovetkez6 nemzedék vitalitdsa szempontjabol sem. Ezzel szemben a
ciktdban 1 és 2% kozott stagnil a beltenyésztettség. Cerna et al. (2021) a Cseh
Koztarsasagban a leggyakrabban tenyésztett intenziv juhfajtak, vagyis a suffolk (1,3%),
a charollais (1,2%) ¢és a texel (1,3%) beltenyésztettségének a szintjét hoztak
Osszefiiggésbe a baranyok kiilonboz6 idészakokban mért sulygyarapodasaval és
szignifikans eredménnyel igazoltak, hogy a nagyobb foku beltenyésztettség negativan
befolyasolta a baranyok gyarapodoképességét. Kdarpati et al. (2022) rokontenyésztett
gyimesi racka 8 anyai nemzedékének vizsgalata soran természetes alaptl logaritmus
transzformaciot végzett az adatok eloszlasanak normalizalasa végett. Ez esetben a
beltenyésztettség az 5. nemzedékrol a 8. nemzedékre kisebb mértékben emelkedett (5,70-
9,54%), mint a nem normalizalt értékeken szamitva, tehat a beltenyésztettség értékeit a
szamitasi mod is befolyasolja. A pedigré analizist hatékonyan egészitik ki a manapsag
egyre nagyobb teret kapo molekularis genetikai modszerek. Molekularis homozigozitast
(autozigozitast) becsiilhetiink kozvetlen genomi informacid alapjan is tobb
mikroszatellita (pl. Kovdcs et al., 2019; Machova et al., 2020) és tobb ezer SNP — Single
Nucleotide Polymorphism (Ferencakovié et al., 2013) értékelésével. Mitokondrialis DNS
(mtDNS) mintak dsszevetésével mar elemezték a gyimesi racka és a curkana (Turcana)
kozotti genetikai tavolsagot (Kusza et al., 2015). Az un. Geneseek Ovine SNP50
BeadChip alkalmazasaval deriilt fény a fehér és fekete hortobagyi rackak ROH (Runs of
Homozygosity) alapt egyediségére (Zsolnai et al., 2021). Mészdrosovad et al. (2022)
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szintén ROH és quantitative trait loci (QTL) alapjan vizsgaltak juhok genomi diverzitasat
¢és kornyezethez vald alkalmazkodésukat.

5. tablazat — A teljes torzskonyvi allomany atlagos beltenyésztettsége anyai
nemzedékek szerint

Nemzedék Gyimesi racka Cikta (Posta et al., 2019)
Egyedszim Beltenyésztetfségi Egyedszim Belteny"észtetfségi
egylitthatd egylitthato
1. 2255 - 373 -
2. 6712 0,06 742 -
3. 3934 2,18 568 2,00
4. 2054 5,01 723 1,10
5. 1188 6,33 716 1,35
6. 621 8,48 487 1,39
7. 172 9,00 37 1,94
8. 11 10,72 2 0,00
Osszesen,
atlagosan 16947 5,22 3176 1,00
A 6. tablazatban bemutatott nemzedékkdz mindkét fajta esetében az anyai

kapcsolatokban nagyobb, azonban a kosok 4 év elott kiesnek a tenyésztésbol. Annus et
al. (2015) cigaja esetében az anyajuhok és a tovabbtenyésztésre beallitott jerkék esetében
atlagosan 4,39, mig a tenyészkosok és lanyaik esetében 4,21 évet allapitott meg a
nemzedékkdz hosszanak. Az atlagos nemzedékkoz a cikta juhban megkdzeliti a 4 évet,
viszont a gyimesi rackaban csak 3,64 évrdl beszéliink. Irani Baluchi juhban még ennél is
kedvez6tlenebbiil alakul az atlagos nemzedékkéz (3,33 év), ugyancsak a sziilék és a
tenyésztésre szant utodok viszonylataban (Tahmoorespur és Sheikhloo, 2011). Schiitz et
al. (2023) adatai alapjan Kdrpdti et al. (2023) ismét természetes alapu logaritmus
transzformalt adatokkal vizsgalta a gyimesi racka nemzedékkozét a tenyészivadékokban
és alacsonyabb, tehat még kedvezdtlenebb értékeket kaptak (apa-fia: 2,93 év, apa-lanya:
3,02 év, anya-fia: 3,62 év, anya-lanya: 3,70 év).

6. tablazat — Nemzedékkoz a sziilo-tenyészivadék kapcsolatokban

Kapcsolatok Gyimesi racka (Schiitz et al., 2023) Cikta (Posta et al., 2019)
Ivadékok Nemzedékkdz Ivadékok Nemzedékkoz

szama (év) szama (év)

Apa — fia 99 3,142 799 3,802

Apa — lanya 1069 3,292 823 3,852

Anya — fia 80 4,00 754 4,26°

Anya — lanya 841 4,14° 800 4,09°

Osszesen,

atlagosan 2089 3,64 3176 3,99

3 - az eltérd betiik statisztikailag igazolt eltérést jeleznek (P<0,05)
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KOVETKEZTETES

Eredményeink igazoltak, hogy a gyimesi racka esetében nagyobb foku a genetikai
beszlikiilés, mig a kis egyedszammal bird cikta juh esetében a génvesztés mértéke
kedvez6bb megitélés ald esik. A gyimesi rackaban a beltenyésztettség foka ugyancsak
Osszefiigg az allélokban val6 elszegényedéssel. Az, hogy a gyimesi rackaban az atlagos
nemzedékkdz is kevesebb 4 évnél, szintén a génvesztés veszélyét rejti magaban.
Mindezekbdl kovetkezik, hogy a gyimesi rackdban a beltenyésztettség szintjét
csokkenteni sziikséges, valamint torekedni kell a nemzedékkdz megnyujtasara, ezzel is
csokkentve az esélyét az idGegységre jutd genetikai veszteségnek. Az irodalom tobbféle
szamolasi modot is ismer, ami kedvezdbb vagy kedvezdtlenebb iranyba is modosithatja
a kapott eredményeket. Végezetiil a pedigrére alapozott kutatasokat érdemes a jovében
molekularis genetikai modszerekkel is kiegésziteni. Mindezek alapjan elmondhaté, hogy
Oshonos allatfajtaink genetikai diverzitasanak megdrzése érdekében megfeleld parositasi
tervekre van sziikség. Ezzel is hozzajarulva ahhoz, hogy a veszélyeztetett allatfajtaink
génmegOrzése soran ne csak az adott fajta elegend0 egyedszamanak a fenntartdsara,
hanem a fajtan belill a kiilonboz6 allélvaltozatok sokszinliségének a megbrzésére is
toreked;jlink!
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