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HAZAI CIGAJA VALTOZATOK BIOKEMIAI ES DNS
POLIMORFIZMUSAINAK ATTEKINTO VIZSGALATA

GASPARDY ANDRAS — KUKOVICS SANDOR - ANTON ISTVAN -
ZSOLNAI ATTILA — KOMLOSI ISTVAN

Osszefoglalas

A munka célja volt egyrészt két Uj cigaja nyajnak a hagyoméanyos biokémiai polimorfizmusok
alapjan valo értékelése, masrészt DNS-polimorfizmus (nyolc mikroszatellita) vizsgalatok megkezdése
(2002-t6l). Arra kerestek valaszt, hogy az egyes cigaja allomanyok kdzo6tt milyen szoros genetikai
kapcsolat all fenn és hogy tartani kell-e a fajta beltenyésztéses leromlasatél. A hemoglobin és az
arileszteraz rendszerekben az apajpusztai (Hb*=0,0636, 1997) nyaj nem tér el a szalkszentmartoni
(Hb*0,0595, 1990) ny4jtél. Ugyanakkor, a Hb* allél gyakorisaga a jakotpusztai hegyi tipusban (0,1611,
2003) kiugréoan magas és a szalkszentmartoni nyajtél statisztikailag igazoltan eltéré. A hemopexin
esetében az apajpusztai nydj eltérése a szalkszentmartoni nyajtél igazolt. A szalkszentmartoni
helyzethez képest az apajpusztai nyajban nincsenek meg a Tf!, TfE és a Tf", a jakotpusztai nyajban a
Tf' és a Tf" allélvaltozatok. A nyajaknak a teljes vizsgalati 4llomany allélszamanal kisebb allélszamai
nyajspecifikus mikroszatellita alléleket jelentenek. A teljes allomany atlagos mikroszatellit allélszama
20,25, hatékony allélszama 7,42, Shannon indexe 2,29. A biokémiai rendszerek alapjan genetikai
egyensulyban talalt nyajak a DNS polimorfizmusok szerint nincsenek egyensulyi helyzetben (az
OarFCB11 mikroszatellit kivételével). A hazai 6shonos cigajak hegyi és alfoldi valtozatait képviseld
nyajak Nei-féle genetikai azonossaga alacsony (0,6570); tehat e tajfajtak e tekintetben is kiilonbdz-
nek genetikailag egymastél. A vart heterozigozitdsban a nyajak kilén-kilon is (a kardoskuti és a
ceglédinyaj kivételével), de féként egyutt elérték a 0,75 feletti kivanatos értéket, tehat, a hazai cigaja
nyajakban altaldban nem kell tartani beltenyésztéses leromlastol. A ceglédi tejeld cigaja a genetikai
polimorfizmus vizsgalatok szerint is egyértelmten elkllénil az dshonos cigajatol.

SUMMARY

Gaspardy, A. - Kukovics, S. — Anton, I. — Zsolnai, A. - Komlési, I.: STUDIES ON BIOCHEMICAL-
AND DNA POLYMORPHISMS OF HUNGARIAN TSIGAI SHEEP VARIANTS

The aim was to study two new Tsigai flocks based on traditional biochemical polymorphisms, to
initiate modern population genetic investigation using DNA-polymorphisms (eight microsatellites).
The genetic relationship among the individual herds have been estimated. In the haemoglobin and
arylesterase systems the flock of Apajpuszta (HbA=0.0636, 1997) does not differ from the control
flock of Szalkszentmarton (Hb* 0.0595, 1990). However, the relative frequency of Hb* allele in
mountain flock of Jakotpuszta is high (0.1611, 2003), it differs from the control flock significantly.
The flocks in Apajpuszta and Szalkszentmarton differ significantly from each others in the case
of hemopexin. In comparison to the control flock, the flock of Apajpuszta does not have Tf!, Tf&
and Tf* alleles, while Tf and Tf" alleles are missing in Jakotpuszta. The number of alleles per flock
being less than the total number of alleles represents herd-specific alleles. The observed- and the
effective number of alleles, as well as the Shannon’s index in the total population were 20.25, 7.42,
and 2.29, respectively. While the flocks were in genetic equilibrium according to the biochemical
systems, equilibrium were not observed using DNA polymorphisms (with except of OarFCB11). The
Nei’s genetic identity of the two Hungarian native Tsigai flocks representing the mountain and low-
land variants of the breed is low 0.6570; so these ecotypes differ genetically from each other in this
respect too. The expected heterozygosity of the individual flocks (with except of flock in Kardoskut
and of dairy flock in Cegléd) and especially together reached the value of 0.75; thus the flocks in
this study generally are not endangered by inbreeding. Also according to the DNA polymorphisms
the dairy Tsigai clearly differs from the native one.
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BEVEZETES ES IRODALMI ATTEKINTES

Hazankban az 1950-es évektdl indult meg a juh vércsoport- és biokémiai poli-
morf rendszereinek vizsgélata. Juh fajban a vércsoportok és biokémiai polimorfiz-
musok komplex rendszerének vizsgalatat az Allattenyésztési es Takarmanyozasi
Kutatéintézet végezte hivatalosan (Féstis, 1974). Oshonos juh fajtainkat 1964-t4l
vontak be ilyen iranyu vizsgalatokba, igy az 8shonos cigaja és a tejeld cigaja
lefrasa, és a koztlk Iévé kuldnbség kimutatasa — a termelési tulajdonsagokon
tdlmenden - ettdl az id6tdl valt lehetbvé.

A cigajaban harom jelentds, korai vizsgalatot kell megemliteni, melyek nagy-
jabol évtizedenként kévették egymast: az 1964-es (batmonostori), az 1976-os
(csétaljai) és az 1990-es (szalkszentmartoni) mintagydijtések. E vizsgalatok célja a
populacidra jellemzé géngyakorisag megallapitasa, illetéleg azok esetleges idébeli
valtozadsanak a kimutatasa, tovabba a magyarorszagi cigdja fajta standardjanak
(csataljai cigaja nyaj, 1976) e téren torténd megallapitasa volt (Fésds, 1986).
A tejel6 cigdja feltérképezése 1990-ben tortént meg elészor (Fésis, 1992).

A kilencvenes évek masodik felében megkezd&détt a fehérje polimorfizmusok DNS-
alapu kimutatasa PCR-RFLP technikaval is, mint példaul a -laktoglobulin (A, B és C
allélek) es az a, kazein genotipizélasa (Anton es mtsai, 1997; 1999a és 1999b).

Az orokitéanyag kdzvetlen vizsgdlata a juh fajban is teret nyert a biokémiai
rendszerekben megfogalmazottakhoz hasonl6 céllal. A kutatok a genetikai infor-
macio és valtozatossag leirasan tiimenden igyekeztek kivalasztott géneknek mas
tulajdonsagokkal (pl. a sulygyarapodassal Komldsi és mtsai, 2005; a szaporodéas-
sal Fésis, 1999; a tulizmoltsaggal szintén Fésiis, 2000; a surlékorral szembeni
ellenallo-kepességgel Zsolnai és mtsai, 2003, valamint Fésiis és mtsai, 2009; a
tejtermeléssel Arnyasi és mtsai, 2009) valé kapcsolatat is megallapitani.

Munkank célja egyrészt Uj cigaja nyajak bevonasa és értékelése a hagyomanyos
biokémiai polimorfizmusok alapjan, masrészt DNS-polimorfizmusok felhasznalasa
a korszer( allomany-genetikai vizsgalatokba. Feldolgozasunkban arra kerestlink
valaszt, hogy az egyes cigaja allomanyok kdz6tt milyen szoros genetikai kapcsolat
all fenn és hogy tartanunk kell-e a cigaja fajta beltenyésztéses leromlasatol.

ANYAG ES MODSZER
Biokémiai polimorf rendszer

Vérmintakat vettliink heparinos kémcsdébe Apajpusztan (Szomor Dezsé nya-
ja), 1997-ben 55, majd Jakotpusztan (Dedics Imre nyaja) 2003 nyaran 82 cigaja
anyatol.

A vérminték feldolgozasa poliakrilamid-gél elektroforézissel tortént Osfoori és
Fésiis (1996) nyoman. Vérparaméter a hemoglobin, a transzferin, a hemopexin
és az arileszteraz volt.

DNS polimorf rendszer

A vizsgalt vérmintak ot tenyészetbdl szarmaznak. A kivalasztott tenyészetek kozdl
két gazdasagban az 8shonos cigdja tipusat, egyben a vegyes tipust, és kettében a
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tejeld cigajat tartjak. Tenyészetenként 48 egyedi vérmintat vettiink. Az 8shonos cigéja
alfoldi tipusat képviseli a kardoskuti (Kéros-Maros Nemzeti Park nydja) és a makoi
(Dani Janos nyaja) tenyészet. A kardoskuti tenyészet erdélyi és délvidéki genetikai
hattérrel rendelkezik. A Dani Janos tulajdonat képez6 juhallomany szintén az alfdldi
tipust reprezentalja, bar jelen van ebben a tejeld cigaja is. Az 8shonos cigaja hegyi
tipusét a jakotpusztai tenyészet képviseli. A tejel6 cigajat reprezentald vérmintak
Lédeczi Bend ceglédi nyajabol és Opauszki Janos akasztoi nyajabol szarmaznak.
A vérmintakat 2002-ben és 2003-ban gydijtéttik, EDTA-t tartalmazé csdvekben
torténd levétellket kdvetben azonnal fagyasztésra kertiltek. A DNS sokszorositasara
Perkin Elmer programozhatd PCR készUlléket (DNA Thermal Cycler) hasznaltunk.
Multiplex PCR formajaban a kévetkez8 nyolc I16kuszt vizsgaltuk: CSRD247, HSC,
INRA063, MAF214, OarFCB304, OarFCB11, OarAE129, OarCP49.

A PCR elegy 6sszemérésére steril flilkében kerllt sor. Az amplifikalast a kdvet-
kezd PCR korllmények kdzott végeztiik: 94 °C 1,5 perc, 49 °C 30 masodperc, 72°C
30 masodperc. Ciklusszam: 26. A PCR termékek (mikroszatellit allélek) detektalasat
és analizisét ABI PRISM 310 Genetic Analyzer-rel (Applied-Biosystems) végez-
tik. Az adatbegydijtés az ABI PRISM 310 Data Collection Software segitségével
tortént. Az allélok hosszanak megallapitasara a 310 GeneScan Analysis 2.1 és
Genotyper programokat hasznaltunk. )

Mind a biokémiai-, mind a DNS polimorfizmusok feldolgozasa az Allattenyésztési
és Takarmanyozasi Kutatdintézet genetikai laboratériumaban zajlott; az utébbi
médszer bévebb leirasa Zsolnai és Orban (1999) munkajaban megtalalhato.

A biokémiai polimorfizmusok vizsgalataban a megfigyelt allél- és genotipus
szambdl kiszamitottuk az allélok- és genotipusok megfigyelt gyakorisagat a Hardy-
Weinberg egyenlettel. Az apajpusztai és a jakotpusztai nyajakat a kordbban mar
vizsgalt szalkszentmartoni értékekhez hasonlitjuk.

Chi*-tesztet alkalmaztunk a genetikai egyensulyi helyzet ellen8rzésére, és a
nydjak dsszehasonlitdsara (Statistica version 12., StatSoft, Inc., 2005). A DNS-
polimorfizmusok esetében a megfigyelt allélszambdl a hatékony allélszamot, a
Shannon-féle indexet (génikus valtozatossag), és a vart heterozigozitast hatéa-
roztuk meg. Az adatok értékelésében a Wright-féle fixacios indexet alkalmaztuk
a heterozigoéta hiany és folény jellemzésére. A Nei-féle genetikai tavolsagokat az
allélgyakorisag ismeretében szamoltuk ki (Popgene 1.31, 1999).

EREDMENYEK ES ERTEKELESUK

Az 1. tablazat foglalja magaba a hazai cigaja nyajak korabbi eredményeit.
E kutatasok megallapitottak, hogy a nyajak genetikai egyensulyban voltak, és
az alféldi cigaja nyajban nem mutatkozott idébeli valtozas. A harom populacié
voltaképpen ugyanaz az allomany, ami 1964-ben a batmonostori Kossuth MgTsz-
hez, 1976-ban a csataljai Uj Tavasz MgTsz-hez, majd pedig Szalkszentmartonba
ker(lt kinelyezésre bértartasban. Ezek a tények a kdvetkezetesen jél végrehajtott
tenyésztdi munkat dicsérik.

A 2. tablazatban talaljuk meg Ujabb vizsgalataink eredményét. A hemoglobin
rendszer kapcsan azt latjuk, hogy az apajpusztai nyaj nem tér el a szalkszentmartoni
nyajtol. Az 8shonos alféldi cigaja Hb* allél gyakorisaga a késébbi felmérések ide-
jére kicsit csdkkent a korabbi vizsgalatokhoz (Batmonostor 1964) képest, de az
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utébbi felmérések nem mutatnak valtozast. A Hb* allél gyakorisaga a jakotpusztai
allatok esetében, amelyek az 8shonos cigdja hegyi tipusat képviselik, kiugréan
magas. A jakotpusztai és a szalkszentmartoni nyaj kdzotti kiildnbség statisztika-
ilag igazolt (p<0,001). A ceglédi tejel6 cigaja allomanyban ez az érték feltlinéen
a legalacsonyabb volt.

Evans és munkatarsai (1957) szerint a Hb* allél (ami a hemoglobin-A molekula
valtozatot hatarozza meg) gyakoribb a hegyi juhfajtakban, mint a sikvidékiekben,
mert a hemoglobin-A oxigénkété képessége jobb, mint a hemoglobin-B-é. Ugy
gondoljuk ez alapjan, hogy a jakotpusztai nyaj magasabb Hb* allél gyakorisagi
értéke utal hegyvidéki eredetére, megerdsiti hovatartozasat.

Glazko (1998) adatai alapjan az ukran és a moldav cigaja Hb* gyakorisaga
nagyobb (f0,21 és f0,18), mint a hazaié. A szovjet cigajaé hasonlé a mi ,hegyi
cigajankhoz” (f0,15; Spiridonov, 1973 cit. Kukovics és Javor, 2002), a jugoszlav
cigajaé pedig figyelemre méltdan alacsony és a mi tejelé cigajankéval egye-
z4 (f0,01; Ivankovi¢ és mtsai, 1985 cit. Kukovics és Javor, 2002). Wassmuth
és munkatarsainak (2001) az alpesi juhfajtakat feldleld 6sszegzdé munkaja-
ban azt latjuk, hogy e fajtak Hb* gyakorisaga 50% feletti (a bergschaf barna

1. tablazat
Négy biokémiai polimorfizmus korabbi relativ allélgyakorisagai

Polimorfizmus(1) Batmonostor, Csatalja, Szalkszentmarton, Cegléd,

1964'(2) 1976'(3) 19902(4) 1990%*(5)

(n=224) (n=224) (n=235) (n=227)
Hb* 0,0817 0,0594 0,0595 0,0163
HbB 0,9183 0,9406 0,9405 0,9837
Tf 0,0000 0,0435 0,0000 0,0000
THA 0,1313 0,1105 0,2064 0,2364
T8 0,2236 0,1173 0,2425 0,3158
TfC 0,1393 0,2545 0,3192 0,0398
T° 0,4510 0,3783 0,2255 0,4603
TfE 0,0117 0,0658 0,0042 0,0000
TP 0,0431 0,0301 0,0022 0,0343
Hpx* - - 0,9765 0,9711
Hpx® - - 0,0235 0,0289
EsA* - 0,2500 0,1830 0,4332
EsA - 0,7500 0,8170 0,5668

* — Yates korrigalt Chi>-teszttel vizsgaltuk a tejel§ cigaja eltérését a szalkszentmartoni cigaja-
tél: hemoglobin p=0,279; transzferin nem meghatarozhat6; hemopexin p=1,000; arileszteraz
p<0,001

Table 1. Relative allelic frequencies of four biochemical polymorphisms in earlier studies
polymorphism (1); Tsigai flock of Batmonostor (2); Tsigai flock of Csatalja (3); Tsigai flock of
Szalkszentmarton (4); Dairy Tsigai flock of Cegléd (5)

* - Difference between flock of Szalkszentmarton and of Cegléd was controlled by Yates corrected Chi?-
test: haemoglobin p=0.279; transferrin not determined; hemopexin p=1.000; arylesterase p<0.001

' - Fésus, 1986

2 — FésUs és Al Dabbagh, 1991
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szinvaltozataban ez az érték 0,857). Tibeti juhban szintén beigazolédott, hogy
a tengerszint feletti magassag névekedése a Hb® allélvaltozat gyakorisaganak
csOkkenését okozza, a heterozigotak aranya 40-50% kdzotti 2000 és 3000 m-es
magassagban (de 4000 m felett a Hb® ismét gyakoribba valt; Caijun és mtsai,
1988).

Boujenane és munkatarsai (2008) marokkdi helyi juhfajtakban a Hb* allél
Iényegesen ritkabb eléfordulasat allapitottdk meg, a hemoglobin egy masik
allélvaltozatanak (Hb") rendszeres jelenléte mellett. Ritka hemoglobin valtozatot
(HbP) fedeztek fel 3 jugoszlaviai egyedben (Tucker, 1971). Fésiis (1984a és 1984b)
a Hb* gyakorisagat a merinéban 0,1538-nek, a fekete rackaban 0,0966-nak, a
fehér rackaban 0,0989-nek, mig a ciktaban 0,1410-nek talalta.

A transzferin viszonylagosan kiegyensulyozott gyakorisagot mutat, sem az
apajpusztai, sem a jakotpusztai nyaj nem tér el szamottevéen a kontrolként
felhasznalt szalkszentmartonitdl (bar statisztikai probat a hianyzé genotipusok
miatt nem volt médunkban végezni).

2. tablazat
A biokémiai polimorfizmusok vizsgalatanak ujabb eredményei
(relativ allélgyakorisag (f) és szoras (+sd))
Polimorfizmus(1) ~alféldi cigaja” »hegyi cigdja”
Apajpuszta, 1997*1(2) Jakotpuszta, 2003*2(3)
(n=55) (n=82)
q +sd q +sd

Hb” 0,0636 0,0233 0,1611 0,0289
Hb® 0,9364 0,0233 0,8388 0,0289
TfA 0,2364 0,0405 0,3171 0,0182
T 0,3000 0,0437 0,1707 0,0136
TfC 0,2454 0,0410 0,1768 0,0166
T 0,2182 0,0394 0,2561 0,0111
T 0,0000 0,0000 0,0793 0,0124
T® 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000
Hpx* 0,9910 0,0090 0,9752 0,0121
Hpx® 0,0090 0,0090 0,0247 0,0121
EsA* 0,1818 0,0368 0,1585 0,0285
EsA- 0,8182 0,0368 0,8415 0,0285

* - Yates korrigalt Chi-teszttel vizsgéaltuk az apajpusztai és a jakotpusztai nyj eltérését a
szalkszentmartoni cigajatél: hemoglobin p=0,239, ill. p<0,001; transzferin egyikben sem megha-
tarozhato; hemopexin p<0,001, ill. p=0,611; arileszteraz p=0,840, ill. p<0,001

Table 1. Recent results on biochemical polymorphisms (relative allelic frequencies (q) and stan-
dard deviations (sd))
polymorphism (1); “lowland ecotype” Tsigai flock of Apajpuszta (2); “mountain ecotype” Tsigai flock
of Jakotpuszta (3)
* - Difference between flock of Szalkszentmarton and of Apajpuszta or of Jakotpuszta was controlled
by Yates corrected Chi?-test: haemoglobin p=0.239 or p<0.001; transferrin none determined;
hemopexin p<0.001 or p=0.611; arylesterase p=0.840 or p<0.001, respectively
' — Géspardy, 1998
2 — Géaspardy és mtsai, 2004
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A transzferin rendszer vonatkozasaban megallapitottuk, hogy az apajpusztai
nyajban nincsenek meg a Tf', TfE és a Tf", a jakotpusztai nyajban, hasonléan, a Tf'
és a Tf" allélvaltozatok. A Tf' 1964-ben nem volt fellelhetd a cigajaban, de 1976-ban
megjelent, ami merin6 behatéast sejtet (mindkét évben a teljes nyaj mintavételre
ker(lt). Késébb ez az allélvaltozat eltlint, ezt a szalkszentmartoni nyajban sem le-
hetett mar megtalalni. Fés(is (1978) szerint a Tf' gén feltételezhetéen azsiai eredetli
és valoszinlleg merindvérrel kerllt a cigajaba. Viszont, bolgar és csehszlovak
kutatok nem mutattak ki a T jelenlétét a cigajaban (Fésds, 1986).

T allélvaltozatot talaltak Wassmuth és munkatarsai (2001) a waldschaf fehér
szinvaltozataban.

AT allél génfrekvencidjanak értéke a jakotpusztai allomanyban a legmagasabb,
mig a Tf® allél esetében a legalacsonyabb a legutolsé harom vizsgélat alapjan.

Féstis (1978) ugy Vvéli, hogy a Tf® gén nagy valdszinlséggel a kezdettdl fogva
jelen van a cigajaban. Bulgariai és csehszlovak cigaja allomanyokat vizsgélva
nem szamoltak be a Tf® allél jelenlétérdl a kutatok (pl. Tyankov, 1972).

Ha a ceglédi tejel6 cigaja Tf¢ és TP alléljainak a gyakorisagat dsszevetjik a
jakotpusztai és az apajpusztai értékekkel, akkor azt tapasztaljuk, hogy mindkét
allél esetében magasabb, mint a masik két nyajban. A TfE allél az alfoldi tipus-
bol az idék folyaman eltlint, és nem talalhaté meg a tejeld cigajaban sem, de a
jakotpusztai allomanyban jelen van. Miutan a tejelé cigajabdl és a hegyi tipus
esetén csak egy-egy vizsgalat all rendelkezéslinkre, nem zarhatjuk ki, hogy ko-
rabban az allél a tejel6ben is jelen volt, illetve nem tudjuk, hogy a hegyi tipusban
milyen iranyba valtozik az allél frekvenciaja.

Ugy tudjuk, hogy az apajpusztai nyaj szalkszentmartoni eredetU. A gyakorisagi
értékek alapjan az apajpusztai és a szalkszentmartoni allomany genetikai azo-
nossaga a Tf', valamint a Tff és Tf" kivételével elfogadhaténak tekinthetd.

Az apajpusztai nyaj hemopexin allélgyakorisagai igazolt eltérést mutattak a
szalkszentmartoni gyakorisagoktdl, de ez az eltérés szakmailag nem tekinthetd
lényegesnek. Hemopexin BB genotipust nem talaltunk sem Jakotpusztan, sem
Apajpusztan. Itt jegyezzik meg, hogy a megfigyelt- és a vart genotipus gyako-
risagi értékek alapjan a statisztikai teszt genetikai egyensulyi helyzetet igazolt a
fenti harom paraméterben, és mindkét nyajban.

Az EsA- allél mindkét 8shonos tipusban gyakoribb, mig a tejelében az EsA*
és az EsA kozel egyforma aranyban fordul eld.
véltozatai (F és S) mellett Kalab és munkatarsai (1990) a V valtozatot (f,=0,015)
is kimutattak. Az apajpusztai nyajban végeztliink erre vonatkozo kiértékelést is,
de nem talaltunk V valtozatot (S=0,9636 és F=0,0364). A széban forgé fehérje
Gc allél valtozatat a waldschaf-ban Wassmuth és munkatarsai (2001) kimutattak.
Féslis (1986) a cigajaban kifejezetten gyakori X-protein jelenlétét (X+ 0,7193)
jellemzé fajtabélyegnek tartja.

A 3. tablazatban figyelhetjilk meg a nyolc mikroszatellit adataib6l szamitott
génikus valtozatossagot. A vizsgalt mikroszatellitak megfigyelt allél valtozatainak
nyajankénti szama viszonylag magas (magasabb, mint a biokémiai polimorf rend-
szerekben). A teljes vizsgalati allomany allélszamanal alacsonyabb lizemenként
meghatarozott értékek ritka, nyajspecifikus mikroszatellit alléleket jelentenek (a
keresztezett makéi allomany kivételével, amiben nincs nyajpecifikus allél). Né-



ALLATTENYESZTES ES TAKARMANYOZAS, 2014. 63. 2. 129

hany példat megemlitve: csak a jakotpusztai nyajban volt jelen az OarFCB304
z-allélja (f0,0222), illetve csak az akasztoi nyajban fordult el az OarCP49 s-allélja
(f0,0104). Kizardlag a kardoskuti nyajban talaltuk meg a HSC s-alléljat (f0,0104).
Az OarFCB304 h-allélja mindegyik 6shonos nyajban eléfordult, a tejeld cigajaban
viszont nem; a tejel6 cigaja sajatja az OarAE129 p-allél (f0,0641). A ritka allélek
jelenlétét erésiti meg a teljes alloméanyra is vonatkozé jelentésen lecsdkkent
hatékony allélszam és Shannon-féle index. A megfigyelt és effektiv allélszam-
érték kozotti kilonbség felhivja a figyelmet a ritka allélvaltozatok korai, néhany
nemzedéken bellli elvesztésének veszélyére. A Shannon-féle index altalanosan a
vizsgalt rendszer entropiajat irja le, azonban kivaléan felhasznalhatd az 6shonos
allomanyok ,rendezettségének” megallapitasara is (Széke és mtsai, 2004). Az ent-
ropia szintje kizarélag az allélgyakorisagoktdél fligg. Ha egy bizonyos mikroszatellit
allél gyakorisaga csdkken, az entrépia szintén csékken. Amennyiben az entropia
magasabb érték(, meg van a lehet6ség a kérdéses allélvaltozat populacidban
valé megtartasara. A 3. tablazat utolsé oszlopaban szerepld viszonylagos entropia
(%) megmutatja, hogy a teljesen kiegyenlitett allél gyakorisagi esethez képest
milyenek a vizsgalt allomanyaink; ez alapjan a ceglédi és a jakotpusztai nyajak
kiegyenlitettebbek a tobbi nyajnal.

3. tablazat
A génikus gyakorisag statisztikaja a nyolc mikroszatellit k6z6s vizsgalataban
Minta- Medfigyelt Hatékony Shannon-féle
Nyéj(1) szam(2) allélszam(3) allélszam(4) informacios index(5)
atlag szoras(6) atlag szoras(6) atlag szoras(6) %(7)

Jakotpuszta 89 12,63 4,41 6,74 2,10 2,10 0,34 57
Kardoskut 95 10,00 3,16 4,77 2,00 1,73 0,40 52
Akasztd 80 10,88 2,95 505 1,73 1,83 0,41 53
Maké 96 9,63 3,16 516 2,09 1,81 0,33 54
Cegléd 96 14,00 3,16 7,32 2,05 2,19 0,28 58
Teljes(8) 457 20,25 4,40 7,42 2,02 2,29 0,27 53

Table 3. Genic variation statistics (according to joint evaluation of all the eight microsatellites)
Tsigai flocks (1); sample size (2); observed no. of alleles (3); effective no. of alleles (4); Shannon’s
index (5); mean and standard deviation (6); relative Shannon’s index (7); total (8)

Azt tapasztaltuk, hogy mikroszatellitenként és izemenként is viszonylag kevés
esetben volt Hardy-Weinberg genetikai egyensulyban az allomany. A biokémiai
rendszerek alapjan egyensulyban talalt nyajak a DNS polimorfizmusok vizsgélata
szerint eltérnek az egyensulytél. Sikerilt mégis talalnunk egy DNS polimorfizmust,
az OarFCB11 mikroszatellitet, mely esetében valamennyi nyaj genetikai egyen-
sulyban volt. Az allomany genetikai egyensulyanak elvesztését —, tdbbek kozott
— a nagyobb foku tdbbesallélisag, a létszamaban csdkkend nyaj, tul kevés kos
hasznalata, ,idegen” egyedek megjelenése okozhatja. Nem tudjuk, de feltételez-
hetd, hogy a ceglédi nyajban a Pivnicarél vasarolt apaéllatok, Jakotpusztan pedig
a tul tag ivararany (kevés kos hasznalata) volt felelés a kialakult helyzetért.

4. tablazat mutatja, hogy a vart heterozigozitas kismértékben nagyobb volt a
megfigyelt heterozigozitasnal, ami gyenge heterozigéta hianyt sejtet. Ugyanakkor
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a megfigyelt heterozigozitas 75% kortili, ami - altalanosan elfogadottan - nem
tulzottan beltenyésztett allomanyra vall. Nalunk tulajdonképpen a nyajak kilén-
kilon is (a kardoskuti és a ceglédi nyaj kivételével), de f6ként egyUtt elérték ezt
a kivanatos értéket, tehat, a hazai cigaja nyajakban altalaban nem kell tartani a
beltenyésztéses leromlastol.

4. tablazat
A heterozigozitas statisztikaja a nyolc mikroszatellita koz6s vizsgalataban

Minta-szam(2) Megfigyelt Vart heterozigozitas(4)
Nyaj(1) heterozigozitas(3) atlag szoras(5)
atlag széras(5)
Jakotpuszta 89 0,79 0,16 0,85 0,06
Kardoskut 95 0,70 0,20 0,77 0,10
Akaszté 80 0,77 0,18 0,77 0,13
Mako 96 0,76 0,12 0,79 0,06
Cegléd 96 0,65 0,23 0,87 0,04
Teljes(6) 457 0,74 0,11 0,86 0,04

Table 4. Heterozygosity statistics according to Tsigai flocks (based on joint evaluation of all the
eight microsatellites)
Tsigai flocks (1); sample size (2); observed heterozygosity (3); expected heterozygosity (4); mean
and standard deviation (5); total (6)

Az 5. tablazat ismerteti a Wright-féle fixaciés index (F,) alakulasat
mikroszatellitenként és nyajanként. A CSRD247 genetikai marker esetében a
heterozigéta hiany (pozitiv F_ értékek) a ceglédi (0,79) és a jakotpusztai (0,47),
az OarAE129 esetében a heterozigoéta hiany a kardoskuti (0,56) tenyészetben
volt kiemelkedéen magas. A heterozigota félény (negativ F, értékek) tekinte-
tében alacsony értekekkel tobb tenyeszetben is talalkoztunk, példakent ismet
Jakotpusztat hozzuk fel. Allomanyonként a mikroszatellitek kisebb részében all
fenn heterozigéta f6lény, ezért mindegyik mikroszatellit fixaciés indexe pozitiv
a teljes vizsgdlati cigaja populacidban. Harom nydj, a ceglédi (tejeld cigdja), a
kardoskuti, és a jakotpusztai érdemel fokozottabb figyelmet, hiszen ezekben ta-
lalhaté kiugréan magas heterozigéta hiany, és ezekben szamolhato6 alacsony foku
beltenyésztettség, annak ellenére, hogy a ceglédi és a jakotpusztai nyaj mutatta
a legnagyobb génikus valtozatossagot (allélszam, Shannon-féle index).

A vizsgalt nydjak koz6tti genetikai kapcsolat mértékeét illetéen a Nei-féle azo-
nossdag alapjan az akasztéi allomany a ceglédihez all a legkdzelebb (a két tejelé
cigdja, 0,9014), de figyelemre méltd a kapcsolata a makdi nyajjal (vegyes tipus,
0,8276) is. A hegyi tipust képvisel6 jakotpusztai és az alfdldi tipust képviseld
kardoskuti nyajak elkilénilnek az akasztoitdl (0,7009, ill. 0,7283), valamint a ceg-
[éditdl (0,6201, ill. 0,4485) és a makoitdl (0,7166, ill. 0,7801) is. A hazai 8shonos
cigajak hegyi és alfoldi valtozatait képviseld nyajak Nei-féle genetikai azonossa-
ga hasonldan alacsony (0,6570); tehat e tajfajtak a fenti genetikai tekintetben is
kildnbdznek egymastol.
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5. tablazat
A Wright-féle fixaciés index (F,) alakulasa mikroszatellitanként
Mikroszatellit(1) Jékotpuszta Kardoskut | Akasztd Makd Cegléd | Teljes(2)
CSRD247 0,47 0,12 -0,04 0,01 0,79 0,24
HSC 0,20 0,01 0,05 0,01 0,44 0,16
INRA063 0,05 0,02 -0,05 0,04 0,19 0,09
MAF214 -0,16 0,05 0,03 -0,03 0,08 0,16
OarAE129 0,05 0,56 0,24 0,33 0,28 0,34
OarCP49 -0,07 -0,13 -0,07 0,11 -0,08 0,01
OarFCB11 -0,04 0,13 -0,14 -0,16 0,04 0,03
OarFCB304 -0,10 -0,14 0,03 0,01 0,10 0,05
Atlagosan(S) 0,07 0,09 0,00 0,04 0,25 0,14

Table 5. Alteration of the Wright’s fixation index according to microsatellites and to Tsigai flocks
as well

microsatellites (1); total (2); average (3)

Az European Regional Focal Point tamogatasaval a cigajak tdbb orszagra kiter-
jedd, nagyszabasu 6sszehasonlité vizsgalata indult meg, aminek eredményeird|
tébb férumon is beszamoltak a résztvevdk (Possible way ..., 2006; Batoriné Ku-
sza, 2006; Javor és mtsai, 2007, Kusza és mtsai, 2006, 2008, 2009, 2010 és 2011).
A feldolgozasba hazai részrél 10 cigaja tenyészetet vontak. Az sszehasonlitas
genetikai alapjat 16, a jelen vizsgéalatban hasznalttél eltérd mikroszatellit képezte.
A feldolgozasuk eredménye tobb ponton mutat hasonldsagot a miénkkel. llyen
pl. az, hogy mindkettében az akasztéi nydj mutatta a legalacsonyabb mértéku
heterozigéta hianyt. A csokai és a zombori cigajak genetikai 6sszehasonlitasat
végezték el Cinkulov és munkatarsai (2008) 23 mikroszatellit felhasznalaséaval.
50-50 egyed képviselte a kétféle cigajat. Megallapitottak, hogy a két cigaja
valtozat valéban két kllénb6z6 fajtanak foghaté fel (a zombori valtozatosabb
alléldsszetétell), s a csokait — [étszambeli veszélyeztetettsége folytan — kiilbndsen
védeni szlikséges. Kimutattak, hogy mindkét szerbiai cigaja fajta beltenyésztett
(heterozigdta hiannyal jellemezhetd), és kdzulik a zombori cigaja képviseli a
nagyobb génikus valtozatossagot.

KOVETKEZTETESEK ES JAVASLATOK

A jakotpusztai juhok nem csak testalkatukban és termelési képességeikben,
de orokitdanyagukban (pl. hemoglobin- és mikroszatellit valtozatok alapjan) is
eltérnek az alf6ldi tipustol, és valészinlleg tébb szempontbdl is kdzelebb allnak
a cigaja 6sibb tipusahoz. A ,hegyi cigajaban” a hemoglobin genotipusok aranyat
atengerszint feletti magassag, és az itt uralkodé életkodrilmények alakitottak ki a
multban, példat adva a természetes szelekcidra, a természetes szelekcid kdvet-
keztében fellépé génsodrédasra és adaptaciéra. Az 6shonos éllatfajtak fenntar-
tasaban kdzponti helyet foglal el a genetikai valtozatlansaghoz valé ragaszkodas,
de az engedélyezhetd genetikai megvaltozas kételye is (Gaspardy, 2011).

A tejel6 cigaja egyértelmUien elkllonll az 8shonos cigajatol a genetikai poli-
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morfizmus vizsgalatok szerint is, tehat indokolt volt a tejeld cigajat, mint kuldn
fajtat térzskényvezni. A fajta kilénvalasztasat kimagaslo tejtermel6 képessége
és eltérd killemi tulajdonsagai inditottak el, amelyek hatterében kitenyésztett
volta all, és idegen vér hatasa feltételezhetd. A nagyobb génikus valtozatossagot
eredményezd idegen vér szarmazhat példaul a karakul fajtabdl, amit a kullemi
jegyek is alatamasztanak (feketén szllet6é baranyok, hosszu és leldgé flilek), mely
feltételezést tovabbi, teljes genomra kiterjed kéltséghatékony populaciovizsgalat
bizonyithatna. A jévében érdemes lenne ez irdnyban is kutatni, felfedni a karakdl
és a tejeld cigaja kozt 1évd esetleges genetikai kapcsolatot biokémiai- és DNS-
polimorfizmusok alapjan, felhasznalva a vilag juhallomanyain felvett adatokat
is (Kijas és mtsai, 2009). Ezen tervezett vizsgalatok eredményei a fent emlitett
feltételezést megerdsithetnék, illetve elvethetnék.

Oshonos allomanyokban nagy jelentésége van a fajta/nyajspecifikus (vagy
annak vélt) allélvaltozatok és -gyakorisagok megismerésének és fenntartasanak.
Ehhez a ritka allélt hordozé egyedeket meg kell menteni, akar kedvezétlenebb
klllemi-, termelési adottsagai vagy akar kedvezdtlen priongenotipusuk mellett is
(Féstis és mtsai, 2004).

A hazai cigaja nyajak nem tekinthet6 tllzottan beltenyésztettnek, igy altalaban
(a kardoskuti és a ceglédi nydj kivételével) nem kell tartani a beltenyésztéses
leromlastol.

A cigdja allomanyok viszonylagos féldrajzi és genetikai elklloniltséglk ellenére
sem zartak és a jovében valdszinlileg még kevésbé lesznek azok, mert orszagos
parositasi terv szerint kerlilnének a tenyészkosok az izemekbe. Ennek megva-
|6sitasaban segitenek a tenyészetek kozotti rokonsagot (genetikai kapcsolatot)
becslé mddszerek (Nagy és mtsai, 2001), a rokontenyésztettség elkertilését célzd
parositasi tervek (Komldsi, 2002), valamint a napjaink mérféldkdvének tekintheté
orszagos kdzponti kosnevelés Ujjaszervezése 2011-t4l.

Afajtafenntartasban nem csak a névnek, hanem az allatnak a karaktereivel vald
megdrzése is fontos, és ez a munka esendd lehet. A fajta ,,nyomonkévethetsége”
érdekében indokolt az eddigi mddszerekkel torténd vizsgalatokat bizonyos rend-
szerességgel megismeételni, értelemszerlien a tudomany és a technika fejlédésével
elérhet6vé valé legljabb mddszerek bevezetése mellett.

KOSZONETNYILVANITAS

Kdszdnetlinket fejezzlk ki a juhos gazdaknak és a vérvételek nagy részében és
amintak beszallitasdban Molnar Andras kolléga Urnak. A vizsgalatok elvégzéshez
nyUjtott legjelentésebb pénzforras az OTKA-T037518, ,Hazai cigaja allomanyok
genetikai markerekre alapozott sszehasonlitd értékelése” palyazat volt, amihez
Szomor Dezsé Ur, tenyésztd tag anyagi tdAmogatasa is hozzajarult.
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