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A CIKTA JUH HiMIVARU RESZPOPULACIOJANAK SURLOKOR
ELLENI GENETIKAI REZISZTENCIAJA A MENTESITESI
PROGRAM MASFEL EVTIZEDET KOVETOEN
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OSSZEFOGLALAS

A munka célja egyrészt az utdbbi évek (2017-2019) himivard részallomanya priongenotipusok
alapjan val6 értékelése, masrészt ennek 0sszevetése az elsd, 2003-ban kislétszamu mintan kapott,
és egy késbbbi (2013-2015) feldolgozas eredményeivel. A feldolgozashoz a Magyar Juh- és Kecske-
tenyészt6é Szovetség (MJKSZ) egyedi surlokédr genotipusai szolgaltak alapul. A felmérésbdél kiderdilt,
hogy a leggyakoribb az ARQ allél (80,40%), azt kdveti az ARR (13,78%) és az AHQ (5,68%). A Chi?-teszt
szignifikans kllénbséget (p=0,015) jelzett az allélek korabbi (2013-2015) és jelenlegi gyakorisagai
kozott. A leggyakoribb genotipusok a kevésbé kedvezé ARQ-hordozé genotipusok. Ezeket kdvetik a
kedvez6bb ARR- és AHQ-hordozé genotipusok. A legérzékenyebb homozigéta VRQ/VRQ nem fordul
elé. A genotipusok megoszlasanak tekintetében az eltéré idében értékelt populéaciok kdzott mindkét
kontrollallomany esetében szignifikans kilénbségeket mutattunk ki (p=0,014; 2003 és p=0,015; 2013-
2015); a legkevésbé kedvezé genotipus kdzel 15-20%-kal nétt. A Chi-teszt bizonyitotta, hogy a cikta
juh jelenlegi himivaru részpopuldcidja teljes Hardy-Weinberg genetikai egyensulyban van (p=1,000).
A kockazati csoportok kézll az R4 hianyzik, és az R5-6t csak egy juh képviseli. Az ARQ magas frek-
venciaja miatt az R3 csaknem 74%-kal van jelen, és a tenyésztésre leginkabb alkalmas egyedek rizikd
csoportja (R1) csak korilbelll 1,5%-a a himivard részallomanynak. A korabbi értékeléshez (2003)
képest statisztikailag bizonyitott (p<0,001), hogy a cikta juh a kockazati besorolas szempontjabdl
valtozott; az R3 ndvekedése figyelemreméltd. Miutéan a cikta juh a kedvezd rizikbcsoportokba (R1-R3)
esik, ezért a Nemzeti Surlokér Terv értelmében a VRQ allél kizarasat célzo szelekcié nem gatolja a
fajta genetikai diverzitasanak megdrzését.

SUMMARY

Kovécs, E. — Tempfli, K. — Harmat, L. — Zenke, P. — Maréti-Agéts, A. — Bali Papp, A. — Séfér, L. —
Géspardy, A.: THE GENETIC RESISTANCE TO SCRAPIE IN MALE SUB-POPULATION OF CIKTA
SHEEP AFTER DECADE AND A HALF OF ERADICATION PROGRAM

The aim of the work was to evaluate the male sub-population on the basis of prion genotypes in
2017-2019 and to compare it with the results obtained in the first small sample research (2003), and a
later investigation (2013-2015). Processing was based on individual scrapie genotypes of Hungarian
Association of Sheep and Goat Breeders. The authors confirmed based on larger sample size the
previous knowledge, that the ARQ is the most common allel (80.40%), followed by ARR (13.78%) and
AHQ (5.68%). The Chi? test showed significant difference (p=0.015) between current and past (2013-
2015) frequencies of alleles. The most common genotypes are the less favorable ARQ-carrying ones.
These are followed by more favourable ARR and AHQ carrier genotypes. The most sensitive homozygous
VRQ/VRQ does not occur. There were significant differences proven between the genotypes in the
present and the previous populations (p=0.014, 2003 and p=0.015, 2013-2015); the least favourable
genotype increased by about 15-20%. The Chi? test proved that the current male sub-population of
Cikta sheep is in complete Hardy-Weinberg genetic equilibrium (p=1.000). Out of the risk groups, R4
is absent and R5 is represented by only one animal. Due to the high frequency of ARQ, R3 is present
at almost 74% and the risk group (R1) of the most suitable individuals for breeding is only about 1.5%
of the sub-population investigated. Compared to a previous assessment (2003), it has been statistically
demonstrated (p<0.001) that Cikta sheep has changed in terms of risk classification; the growth of
R3 is remarkable. Since the Cikta sheep falls into the admissible risk groups (R1-R3), selection for the
VRQ allele according to the National Scrapie Eradication Program does not hinder the maintenance
of the genetic diversity of the breed.
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BEVEZETES ES IRODALMI ATTEKINTES

A Zaupelschaf (zaupel juh, Ovis aries Germanicus rusticus; Heyne, 1916)
Németorszagban, a déli orszagrészek (Baden-Wirttenberg és Bajororszag) kis-
kdzepes termetd allata volt. A mara kihalt Zaupelschaf juhfajtabdl idével négy
6nallé juhfajta vette K6zép-Eurdpaban eredetét. Napjainkban, sok esetben, mint
hatarokon atterjedé (transboundary) fajta Iétezik Németorszagban az erdei juh
(Bayerisches Waldschaf; ennek csehorszagi valtozata a sumavska), Ausztriaban a
kéjuh (Steinschaf; ennek valtozata a bajororszagi alpesi kéjuh, valamint a szlové-
niai bovska) és a hegyi juh (Bergschaf; Svajcban él6 fekete-barna szinvaltozattal).

A Zaupelschaf magyarorszagi leszarmazottja (ami a 18. szazadi svab bevan-
dorlokkal érkezett hozzank) a cikta (Seibold, 1990; Koppany, 2000; Haller, 2015).

A kisparasztok, kiléndsen a Dunantilon sokaig megtartottak az igénytelen cikta
juhot. Az I. vilaghaborut kdvetben a kis- és kdzépparasztok tovabbra is a német
birkat, azaz a cikta juhot tenyésztették. Schandl (1940) javasolta a fajta termelési
tulajdonsagainak javitasat. A juhallomany legnagyobb részét megsemmisitette a
Il. vilaghaboru. Az itt €16 német anyanyelvii lakossag Németorszagba valé visz-
szatelepitése szintén nagymértékben csdkkentette a ciktat tenyészték szamat.

A cikta juhfajta kipusztult volna, ha az érdekl6dés az éshonos haszonéllatok
irant nem jelent volna meg. Igy a racka és a cigaja utan, a még meglevé cikta
juhokat 1974-ben, az utolsé pillanatban, osszegyUJtottek és Nagydorogon, a Bez-
zeg-pusztai Orszagos Takarmanyozasi és AIIattenyeszte3| Felugyel6ség (OTAF)
Juhtenyeszto telepén, Tolna megyében helyezték el. igy a 80-as években a cikta
juhok szama 200-ra emelkedett. Ez a juhnyaj magankézbe kerult 1992-t61 (Dunka,
1997). 2004-ben lényeges valtozas tortént, amikor a Duna-Drava Nemzeti Park 60
cikta anyajuhval (f6leg a Tisch-féle nyajbdl), megint meginditotta a tenyésztést.
Ehhez csatlakozott tobb magéan juhtenyésztd is (2008-2009), hogy megmentse
ezt a juhfajtat. 2014-ben indult Ujra az Magyar Juh- és Kecsketenyészt6k Szo-
vetsége (MJKSZ) altal szervezett kdzponti kosnevelés ebben a fajtaban, szintén
Bezzeg- pusztén

2016-ben mar 14-re ndvekedett a cikta tdrzstenyészetek szama hazankban.
Igy a létszam ndvekedése mellett a fajta genetikai diverzitasanak meg6rzése is
biztos helyzetbe kerdlt.

Napjaink kis létszamban fenntartott nyajai allami segitséggel léteznek. E ve-
szélyeztetett 6shonos fajta tenyésztésében cél a harmas hasznositasu tipus
megdrzése.

A surlékoér elsé tlineteit 1735-ben Anglidban irtak le (Dzialas, 1898; Reckzeh,
2010). A surlokor (scrapie) gyogyithatatlan, bejelentési kotelezettség ala tartozd
ferté6z6 betegség, amely a juhokat és a kecskéket tdmadja meg (Dexler, 1931;
Rabenau, 2009). Ehhez hasonlé a szarvasmarhak szivacsos agyvel6bantalma
(Bovine Spongiform Encephalopathy, BSE) és a human Creutzfeldt-Jakob beteg-
ség is. Tipusos és atipusos formaban fordul elé. A lassu, degenerativ betegség
klinikai tlnetei a nagyfokl viszketegség, aminek kdvetkeztében a beteg allat a
falon, keritésen, fatdrzseken sajat gyapjujat lesurolja (innen a betegség neve),
tovabba ataxia, remegés, gorcsok, vaksag, lesovanyodas, az agyszdvetben kéros
elvaltozasok. Az atipikus formaban hidnyzik a viszketegség.

A surl6kért a hibas, izoform prion fehérje PrPSC okozza, ami fert6z6 (Prusiner,
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1982; Selbitz és Bisping, 1995; Bostedt és Dedié, 1996). A PrPC az idegsejtek
felszinén elhelyezkedd protein normal valtozata. A kéros valtozat (PrPSC) a
proteinaz K enzim hatasara nem bomlik le, szemben az egészséges valtozattal,
ugyanakkor folyamatosan képz8dik, aminek kdvetkeztében karosodnak a sejtek
(Foster és Hunter, 1998; McCutcheon és mtsai, 2005; Kang és mtsai, 2017). A juhok
surlékérral szembeni fogékonysagat, illetéleg ellenalld képességét jelentésen
befolyasolja a prion gén polimorfizmusa. A prion gén 771 bp-t tartalmazé kédol6
szakasza harom helyen mutat baziscserét (Heaton és mtsai, 2010). A baziscse-
rék kdvetkezményeként a 136-os kodonban alanin (A, ellenéllébb) helyett valin
(V), a 154-es kodonban arginin (R, ellenallébb) helyett hisztidin (H) és a 171-es
kodonban arginin (R, ellenallébb) helyett glutamin (Q) vagy hisztidin (H) aminosav
keletkezik (Baylis és mtsai, 2002).

A baziscserék lehetéségeibdl a prion gén 6t allélja fordulhat el; a legellenal-
I6bb homozigota genotipus az A136R154R171/A136R154R171, a legfogékonyabb
homozigéta genotipus pedig a V136R154Q171/V136R154Q171.

A surlékor, mint a fert6zd szivacsos agyvelébantalom (transmissible spongiform
encephalopathy, TSE) kiskérédzdkben el6fordulé megbetegedése ellen mentesi-
tési programokat irtak el az Eurdpai Unidban az Eurdpai Bizottsag 999/2001/EK
rendelete értelmében (EC, 2001). Magyarorszagon a surlékér elleni tenyésztési
program 2003-t6l kezd6doétt meg (FVM, 2004). Ennek értelmében, tdbbek kdzott
minden tenyészjeldlt kosnak meg kell llapitani a prion genotipusat, és csak az 1-3
rizikbcsoportba tartozok mindsilhetnek tenyészallatnak, a VRQ allélt hordozdkat
levagjak. Magyarorszagon az elsé surldékor esetet 1964-ben diagnosztizaltak (Aldasy
és Suveges, 1964), azéta csak szorvanyosan fordult eld, az utolso tiz évben nem volt.

A Nemzeti Elelmiszerlanc-biztonsagi Hivatal (NEBIH) 2016-ra vonatkozd ki-
mutatasa szerint Magyarorszagon klinikai formaban a surlokér nem fordult eld,
atipusos formaban 23 esetet rogzitettek, amiket két éven at megfigyelés alatt
tartanak (MK, 2017). A cikta nem szerepel kdzottik. Az MJKSZ a VRQ hordozoit
a tovabbtenyésztésbdl kizarja és levagasra rendeli.

Kutatasunk célja a hazai tolna-baranyai svab juh (cikta) fajta himivaru részpo-
inkkel egyrészt a fajta genetikai jellemzéséhez szeretnénk hozzajarulni, masrészt
alapot szolgaltatni a fajta genetikai valtozatossaganak tovabbi fenntartasahoz.
A feldolgozas lehet6séget ad mas juhfajtakkal torténd 6sszehasonlitasra is.

A himivard nemzedékben a prion allélek, genotipusok és rizikécsoportok gya-
korisagat hatarozzuk meg, masfelél az eredményeket 6sszehasonlitjuk a korabbi
évek eredményeivel, hogy megallapitsuk a megelézési program hatékonysagat.

ANYAG ES MODSZER

A juhok egyedi genotipusanak meghatarozasahoz az MJKSZ instruktorai
gyUjtétték a mintakat a német Agrobiogen GmbH specialis mintavételi eszkdzé-
vel (TypiFix™): fllkagyl6 kdzepébdl porcszévetmintat vettek (Agrobiogen, 2016).
A mintak ezt kbvetéen genotipizalasra az Agrobiogen GmBH céghez kerlltek
Németorszagba az MJKSZ-szel kotott szerz6désnek megfeleléen. A prion gént
megjelolték, majd a DNS-szekvenciat multiplikaltdk PCR technikaval. Ezutan a
polimorf nukleotidokat piroszekvenalassal hataroztak meg.



Afeldolgozasi adatallomanyt a 2017 és 2019 kdzotti években, 15 gazdasagban
szUlletett kosbaranyok (n=352) alkottak. Kontrollként szolgalt a cikta juhallomany
egyetlen nyajaban a nemzeti program hatalyba |épésének évében, 2003-ban
megvaldsitott elsd hazai vizsgalata (Féslis és mtsai, 2004 és 2008), valamint a
2013-2015 évek felmérése a him ivarban (Kovacs és mtsai, 2017).

Az egyedi genotipusok szamabol meghataroztuk a genotipusok gyakorisagat,
a genotipusokbdl megallapitottuk az allélek szamat és aranyat, valamint a rizikd
csoportok szamat és aranyat a teljes allomanyra. Chi-teszt segitségével hason-
litottuk az aktudlis allapotot (2017-2019, vart gyakorisag) a korabbi allapotokhoz
(megfigyelt gyakorisag). Ezenkivll, a jelenlegi cikta kosbarany allomanyban ellen-
Oriztlik a genetikai egyensulyi helyzetet (Hardy-Weinberg genetikai egyensuly).

A sziikséges alapadatokat a MUKSZ Microsoft Excel adatbazisbél vettlk at és
a Dell statisztikai program segitségével értékeltik (Dell Inc., 2015).

EREDMENYEK ES ERTEKELESUK

Az 1. tablazat mutatja az allélek eloszlasat az aktualis évekbdl (2013-2015), ahol a
leggyakoribb (80,40%) az ARQ allél, azt kéveti az ARR (13,78%) és az AHQ (5,68%).
Az ARH allél nem fordult el6, és a VRQ allélt egy hordozé allatban mutattak ki.
A jelenlegi analizisben, akarcsak a korabbiakban az ARR legrezisztensebb allél
a kivanatos, tilnyomé aranynal jéval alacsonyabb el&fordulasi értékeket mutat.
A Chi2-teszt csaknem szignifikans (p=0,074; 2003-ban vizsgalt juhok), illetéleg
szignifikans (p=0,015; 2013-2015-ben vizsgalt juhok) kiildnbséget jelez az allélek
korabbi és jelenlegi gyakorisagai kdzott. Meg kell azonban emliteni, hogy nem
mindegyik feldolgozas alkalmaval sikerilt az ARH és VRQ alléleket kimutatni.

A lehetséges 15-bdl csak nyolc prion genotipus volt kimutathat6 (7. tablazat).
A leggyakoribb genotipusok a kevésbé kedvezd ARQ-hordozé genotipusok voltak,
amelyek az ARQ allél legmagasabb frekvenciajabol adédik. Ezeket kdvetik a ked-
vez6ébb ARR- és AHQ-hordozé genotipusok. A legérzékenyebb homozigéta VRQ/
VRQ nem fordult eld a jelenlegi mintakban sem. A genotipusok megoszlasanak
tekintetében az eltéré idében értékelt populacidk kdzétt mindkét kontrollallomany
esetében szignifikans kildnbségeket mutattunk ki (p=0,014; 2003-ban vizsgalt
juhok és p=0,015; 2013-2015-ben vizsgalt juhok), hiszen a legkevésbé kedvezd
genotipus kézel 15-20%-kal nétt.

A Chi2-préba kimenetele fennall6 genetikai egyensulyrél tajékoztat a himivar
részpopulacidjaban (Chi?=0,662, df=13, p=1,000; a vart frekvenciak itt nincsenek
bemutatva).

A kockazati csoportok az 1. tablazat als6 részében talalhatdk. A legfontosabb
megjegyezni, hogy az R4 jelenleg is hidnyzik, és az R5-6t csak egy juh képviseli. Az
ARQ magas frekvenciaja miatt az R3 csaknem 74%-kal van jelen, és tenyésztésre
leginkabb alkalmas egyedek rizikécsoportja (R1) csak korlilbelill 1,5%-a a himivard
allomanynak. A korabbi értékeléshez képest statisztikailag bizonyitott (p<0,001;
2003-ban vizsgalt juhok), a kés6bbihez képest nem bizonyitott (p=0,204; 2013-
2015-ben vizsgalt juhok), hogy a cikta juh a kockazati besorolas szempontjabdl
valtozott; figyelemremélté az R3 létszam névekedése.

Baylis és mtsai (2004) feltételezik, hogy a homozig6ta ARQ/ARQ genotipusu
egyedek surlokér kockazata nagyobb, mint a masik két, VRQ-hordozé genoti-
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1. tablazat

A cikta juh prion alléljeinek és genotipusainak, valamint a surl6kor kockazati csoportjainak
eloszlasa (%)

Csoportok 2003-ban 2013-2015-ben 2017-2019-ben
vizsgalt juhok (n) vizsgalt kosok (n) vizsgé(lrt])kosok
Allélek (n=138) (n=672) (n=704)
Chi2=6,950; df=3; p=0,074 Chi?2=12,362; df=4; p=0,015
ARR 20,29 (28) 15,48 (104) 13,78 (97)
AHQ 9,42 (13) 13,54 (91) 5,68 (40)
ARH 0,00 (-) 0,15 (1) 0,00 (-)
ARQ 70,29 (97) 70,83 (476) 80,40 (566)
VRQ 0,00 (-) 0,00 (-) 0,14 (1)
Genotipusok (n=69) (n=336) (n=352)
Chi2=17,563; df=7; p=0,014 Chi2=37,542; df=7; p<0,001
ARR/ARR 1,45 (1) 3,87 (13) 1,42 (5)
ARR/AHQ 4,35 (3) 3,27 (11) 2,56 (9)
ARR/ARH - - -
ARR/ARQ 33,33 (23) 19,94 (67) 22,16 (78)
AHQ/AHQ 0,00 () 2,38 (8) 0,28 (1)
AHQ/ARH - - -
AHQ/ARQ 14,49 (10) 19,05 (64) 8,24 (29)
ARH/ARH - - -
ARH/ARQ 0,00 (-) 0,30 (1) 0,00 (-)
ARQ/ARQ 46,38 (32) 51,19 (172) 65,06 (229)
ARR/VRQ - - -
AHQ/VRQ - - -
ARH/VRQ - - -
ARQ/VRQ 0,00 () 0,00 (-) 0,28 (1)
VRQ/VRQ - - -
Riziko- (n=69) (n=336) (n=352)
csoportok Chi2= 26,077; df=3; p<0,001 Chi?2=4,600; df=3; p=0,204
R1 1,45 (1) 3,87 (13) 1,42 (5)
R2 37,68 (26) 23,21 (78) 24,72 (87)
R3 60,87 (42) 73,81 (248) 73,58 (259)
R4 - - .
R5 0,00 (-) 0,00 (-) 0,28 (1)

Table 1. Distribution of alleles and genotypes, as well as risk categories in Cikta sheep (%)



pus (ARR/VRQ és AHQ/VRQ) esetében (noha egyikben sem tudtak vélelmuiket
statisztikailag igazolni). Ugyanakkor megnyugtatoé az a tény, hogy az ARQ/ARQ
genotipusban sokkal kisebb a surlokér kockazata, mint az ARQ/VRQ vagy VRQ/
VRQ genotipusban. Utdbbi vezethetett szigoribb kivalasztasi szempontokhoz
a cseh surlékér mentesitési programban, amelyben mar csak az ARQ-hordozé
genotipusu kosok hasznalatat engedélyezik (a homozigéta ARQ/ARQ kosokat
nem; Stepanek és Horin, 2017).

A jovében is cél a VRQ allélt nem hordozé kosok haszndalatanak ndvelése, ille-
t6leg a VRQ-hordozé egyedeket kiszlirése. A VRQ-t6l mentes cikta juhpopulacié
nagymértékben ellenallna a surlékérnak, amely id6nként megfertézheti. Az AHQ,
ARH és ARQ allélek hosszu ideig maradhatnak a tenyésztésben.

A mentesitési programnak kdszénhetéen a surlokor-rezisztens juhok aranya
vildgszerte megn6tt (féként az intenziv fajtakban, Drégemdiller és mtsai, 2001),
amit az ARR allél gyakorisaganak altalanos ndvekedése is bizonyit. Ugyanakkor,
még rosszabb és nem kielégité eredményeket is tapasztalhatunk, mint a ciktaé.
Példaul Cameron és mtsai (2014) felfedték, hogy a kanadai arcott fajtaban na-
gyobb volt a fogékony juhok aranya és a VRQ allél gyakorisaga (15% VRQ egy
183 egyedbdl allé populacidban), és a hatranyos R4 és R5 csoport részesedése
(mindkettd 10%-nal gyakoribb).

Az elsé felmérés (Féstis és mtsai, 2004) nem kozli a vizsgalt egyedek ivarat.
Kovacs és mtsai (2017) nem éllapitottak meg klildbnbséget a him és a ndivard,
vilagrajott, nem szelektalt részallomany gyakorisagi értékei k6zott sem az allélek,
sem a genotipusok, sem pedig a rizikd csoportok vonatkozasaban. Az, hogy a
megszuletett kosbaranyok az anyai gyakorisagot tiikrozik természetszerd, és nem
utal az apai oldal médosité hatasara. A nemenkénti részallomanyok hasonlésaga
a jelenlegi helyzetre is feltételezhetd.

Masfeldl, a szelekcid soran a genetikai sokféleség és a termelés fenntartasat
is figyelembe kell venni. A fajta mikroszatellitdkon alapul6 diverzitasardl korabbi
kdzleményben beszamoltunk (Kovacs és mtsai, 2019). A kis lIétszamban atmentett
cikta juh pedigré-vizsgalatarél Posta és mtsai (2019) kdzoltek eredményeket. Nagy
és mtsai (2009) megallapitottak, hogy az ARR allélt hordozd hushasznl juhok
sulygyarapodasa kisebb volt az ARR allélt nem hordozé tarsaiknal. Alvarez és
mtsai (2007, 2009) arra a kdvetkeztetésre jutottak, hogy a fajtamegdrzési program
megkezdése el6tt az ARR-hordozé egyedeket elénybe kell részesiteni, viszont
nem szabad minden surlékér genotipusaban kedvezétlen (R4 és R5) egyedtd|
sem azonnal megvalni a veszélyeztetett fajtak genetikai diverzitdsa csdékkené-
senek elkerllése céljabol.

Ertékes ismerethez vezet e szempontbdl a cikta 6sszevetése mas éshonos
magyar fajtakkkal (Gaspardy és mtsai, 2018), ugyanis ezekben szamottevéen
ritkdbb az ARQ allél. Tovabbi célkitlizés lehet a cikta 6sszehasonlitdsa a tObbi
Zaupelschaf-rokonahoz, amelyekben hasonléan magas az ARQ allél a kezdeti
vizsgalatok szerint (Brem és mtsai, 1982; Feldmann és mtsai, 2005).

A priongén vizsgélatat Ujabban kimutatott mutans nukleotidokkal lehet kiegészi-
teni. Erdekes, hogy a 141-es kodon polimorfizmusa (leucin (L) helyett fenilalanin
(F)) befolyasolja a juhok surlékérjanak Nor98 elnevezésu atipikus formajara vald
érzékenységét. Mind a 141 (L/F), mind a 141 (F/F) genotipus Osszefliggésben
all a betegség kialakulasanak nagy kockazataval (Moum és mtsai, 2005). A 112-
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es és 143-as kodonok polimorfizmusat (csere metioninrél (M) treoninra (T) és
hisztidinrél (H) argininra (R)) a fekete merindban irtak le els6ként (Acin és mtsai,
2004). Ebbdl a 112-es kodon mutaciéja nem mutatott kapcsolatot a klasszikus
és az atipusos surlokorral.

KOVETKEZTETESEK ES JAVASLATOK

A 2017-2019 év kdzott gydjtdtt mintak feldolgozasa megerdsitette a korab-
bi eredményt, miszerint a cikta juhallomany genetikai ellenallé képessége a
surlokorfertézéssel szemben alacsonynak tekinthetd. Meg kell jegyezniink, hogy
a cikta juh ARR alléljének aranya folyamatosan cstkken. Ennek lehetséges ma-
gyarazata az, hogy a prion genotipus, mint kivalasztasi szempont a tenyészkosok
esetében nem mérvadd, illetve mas szempontok elénybe részesitése miatt a
masfél évtized alatt atiit6, kedvezd valtozas nem kdvetkezett be. Ezt tAmasztja
ala a genetikai egyensulyi allapot is.

Mivel Magyarorszagon surlokort az elmult években nem diagnosztizaltak a
kérédzd fajok egyikében sem, igy a surlokédr kockazatanak becslése kiléndsen
a kulterjesen tartott legel allatokra nézve meglehetésen bizonytalan. Ezen kivdil,
ARR hordozé, rezisztens kosbaranyok szliletnek, s ezek fokozatos szelekcidja
maga utan vonna a surlékor esetleges el6fordulasi gyakorisdganak a cs6kkenését.

Mindemellett, a fogékony éllatokat (VRQ alléllel) ki kell zarni a tenyésztésbdl,
és lehet6ség szerint R1-es és R2-es kosokat ajanlott felhasznalni apaallatként.
Fajta specifikusnak kell tekinteniink a még mindig gyakori ARQ allélt és a 3. koc-
kazati csoportot. Tenyésztésiik megengedett, és genetikai anyaguk 6sszességét
tekintve a fajta sokszinliségének megdrzésére szolgalnak.

Eredményeink érvekként szolgalhatnak az integralt mentesitési programok
folytatdsahoz, mint példaul a Magyarorszagon alkalmazott Nemzeti Surlékér Terv,
amely tobb tulajdonsag egydttes figyelembe vételével donthet a veszélyeztetett
fajtak tovabbtenyésztésében.
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A Kéarpat-medencei 6shonos haszonallatfajok, -fajtak és -Okotipusok XXI. szazadi

SV

IRODALOMJEGYZEK

Acin, C. — Martin-Burriel, I. - Goldmann, W. — Lyahyai, J. - Monzén, M. — Bolea, R. — Smith, A. — Rodellar,
C. — Badiola, J. J. - Zaragoza, P. (2004): Prion protein gene polymorphisms in healthy and
scrapie-affected Spanish sheep. J. Gen. Virol., 85. 2103-2110.

Agrobiogen (2016): Scrapie Resistenz. [online] Agrobiogen GmbH Biotechnologie. http://www.
agrobiogen.de, Accessed: 25. March 2016.

Aldasy, P. - Stiveges, T. (1964): A juhok surldkérjanak hazai el6fordulasa. Magy. Allatorvosok Lapja,
19. 463-465.



Alvarez, |. - Gutiérrez, J. P. — Royo, L. J. - Fernandez, I. - Goyache, F. (2009): Quantifying diversity
losses due to selection for scrapie resistance in three endangered Spanish sheep breeds
using microsatellite information. Prev. Vet. Med., 91. 172-178.

Alvarez, |. - Royo, L. J. - Gutiérrez, J. P. — Fernandez, I. — Arranz, J. J. - Goyache, F. (2007): Genetic
diversity loss due to selection for scrapie resistance in the rare Spanish Xalda sheep breed.
Livest. Sci., 111. 204-212.

Baylis, M. — Chihota, C. — Stevenson, E. — Goldmann, W. — Smith, A. — Sivam, K. — Tongue, S. — Gravenor,
M. B. (2004): Risk of scrapie in British sheep of different prion protein genotype. J. Gen.
Virol., 85. 2735-2470.

Baylis, M. — Goldmann, W. — Houston, F. — Cairns, D. — Chong, A. — Ross, A. — Smith, A. — Hunter,
N. — McLean, A. R. (2002): Scrapie epidemic in a fully PrP-genotyped sheep flock. J. Gen.
Virol., 83. 2907-2914.

Bostedt, H. — Dedié, K. (1996): Infektionsbedingte Erkrankungen des Gesamtorganismus:
Viruskrankheiten, Traberkrankheit. In: Schaf- und Ziegenkrankheiten, Verlag Eugen Ulmer,
Stuttgart, 73-75.

Brem, G. — Graf, F. — KrduBlich, H. (1982): Moglichkeiten der Anlage von Genreserven: genetische
Probleme und Kosten. Bayerisches landwirtschaftliches Jahrbuch, 59. 380-383.

Cameron, C. — Bell-Rogers, P. — McDowall, R. — Rebelo, A. R. — Cai, H. Y. (2014): Prion protein
genotypes of sheep as determined from 3343 samples submitted from Ontario and other
provinces of Canada from 2005 to 2012. Can. J. Vet. Res., 78. 260-266.

Dell Inc. (2015): Dell Statistica (data analysis software system), version 13. http://www.software.
dell.com

Dexler, H. (1931): Traberkrankheit. In: Tierheilkunde und Tierzucht. Eine Enzyklopéadie der praktischen
Nutztierkunde. Eds: Stang, V. - Wirth, D., Urban & Schwarzenberg Berlin, Wien, 807.

Drégemdiller, C. — Leeb, T. — Distl, O. (2001): PrP genotype frequencies in German breeding sheep
and the potential to breed for resistance to scrapie. Vet. Rec., 149. 349-352.

Dunka, B. (1997): A cigéja és a cikta. Kistermel6k Lapja, XXV. 7.

Dzialas, F. (1898): Die Entwicklung und die Bedeutung der Schafhaltung in der deutschen
Landwirtschaft wahrend des 19. Jahrhunderts, Dissertation, Hohen Philosophischen Fakultat
der Universitat Jena, 22-23.

EC (2001): Regulation (EC) No 999/2001 of the European Parliament and of the Council of 22 May
2001 laying down rules for the prevention, control and eradication of certain transmissible
spongiform encephalopathies. [online] <http://eur-lex.europa.eu/legal-content/en/TXT/
PDF/?uri=CELEX:02001R0999-20130701&from=en> [quoted 07.11.2017]

Feldmann, A. - Bietzker, U. - Mendel, C. (2005): Schafrassen in den Alpen. Witzenhausen, Gesellschaft
fur Erhaltung alter gefahrdeter Haustierrassen, 9-15., 25-31.

Fésiis, L. — Zsolnai, A. — Anton, I. — Séafar, L. (2008): Breeding for scrapie resistance in the Hungarian
sheep population. Acta Vet. Hung., 56. 173-180.

Fésiis, L. — Zsolnai, A. — Horogh, G. — Anton, I. (2004): A juhok surl6kdrja 2. Prion genotipus gyako-
risdgok hazai 6shonos allomanyainkban. Magy. Allatorvosok Lapja, 126. 670-675.

Foster, J. — Hunter, N. (1998): Transmissible spongiform encephalopathies: transmission, mechanism
of disease, and persistence. Curr. Opin. Microbiol., 1. 442-447.

FVM (2004): 22/2004. (II. 27.) FVM r. A fert6zé szivacsos agyvel6bantalmak megel6zésérdl, az elleniik
valé védekezésrdl, illetve leklizdéslkrdl sz616 69/2003. (VI. 25.) FVM rendelet médositasarol.
Magyar Kézl6ny, 21. 1836.

Géspardy, A. — Holly, V. — Zenke, P. - Mardti-Agots, A. — Séfér, L. — Bali Papp, A. — Kovécs, E. (2018):
Response of prion genic variation to scrapie resistance program in Hungarian indigenous
sheep breeds. Acta Vet. Hung., 66. 562-572.

Haller, M. (2015): Alte Haus- und Nutztierrassen. Leopold Stocker Verlag, Graz, Stuttgart, 112.



ALLATTENYESZTES ES TAKARMANYOZAS, 2020. 69. 2. 109

Heaton, M. P. — Leymaster, K. A. — Kalbfleisch, T. S. — Freking, B. A. — Smith, T. P. L. — Clawson, M.
L. - Laegreid, W. W. (2010): Ovine reference materials and assays for prion genetic testing.
BioMed Central (BMC) Vet. Res., 2010 Apr 30; 6. 23.

Heyne, J. (1916): Grosses Handbuch der Schafzucht auf neuzeitlicher Grundlage, Reichenbach‘sche
Verlagsbuchhandlung, Leipzig, 67-68. 365.

Kang, H. E. — Mo, Y. — Abd Rahim, R. — Lee, H. M. — Ryou, C. (2017): Prion diagnosis: application
of real-time quaking-induced conversion (online) <https://www.hindawi.com/journals/
bmri/2017/5413936/> [quoted 07.11.2017]

Koppéany, G. (2000): The Cikta sheep. In: Living heritage: old historical Hungarian livestock. Ed.:
Bodo, 1., Agroinform, Budapest, 58-59.

Kovécs, E. — Mitro, S. — Tempfli, K. - Zenke, P. - Maroti-Agéts, A. — Séfar, L. — Bali Papp, A. — Gaspardy,
A. (2017): A specific selection programme is required in the autochthonous Cikta Sheep
which is endangered by own frequent ARQ prion haplotype? Appl. Agric. Forestry Res.,
(Landbauforschung), 67. 141-146.

Kovécs, E. — Tempfli, K. — Shannon, A. — Zenke, P. — Mardti-Agéts, A. — Safar, L. — Bali Papp, A. -
Gaspardy A. (2019): STR diversity of a historical sheep breed bottlenecked, the Cikta. J.
Anim. Plant Sci., 29. 41-47.

McCutcheon, S. — Hunter, N. — Houston, F. (2005): Use of a new immunoassay to measure PrPSc
levels in scrapie-infected sheep brains reveals PrP genotype-specific differences. J. Immunol.
Methods, 298. 119-128.

MK (2017): Magyarorszag Kormanya, B/17568. szdmu Jelentés az élelmiszerlanc-biztonsagroél és az
élelmiszerlanc-feliigyeleti dij felhasznalasarol. Eléadé: Dr. Fazekas Sandor féldmUveléslgyi
miniszter, http://www.parlament.hu/irom40/17568/17568.pdf

Moum, T. - Olsaker, I. — Hopp, P. — Moldal, T. — Valheim, M. — Moum, T. — Benestad, S. L. (2005):
Polymorphisms at codons 141 and 154 in the ovine prion protein gene are associated with
scrapie Nor98 cases. J. Gen. Virol., 86. 231-235.

Nagy, B. — Anton, I. — Séfér, L. — Fésds, L. — Zsolnai, A. (2009): Association between PrP genotypes
and selected growth traits of Hungarian Merino and German Mutton Merino rams. Arch.
Anim. Breed., 52. 613-617.

Posta, J. — Kovécs, E. — Tempfli, K. — Safar, L. — Bali Papp, A. — Gaspardy, A. (2019): A kis létszamban
atmentett Cikta juh szarmazasi adatainak értékelése killonds tekintettel a csalddokra. Magy.
Allatorvosok Lapja, 141. 171-180.

Prusiner, S. B. (1982): Novel proteinaceous infectious particles cause scrapie. Science, 216. 136-144.

Rabenau, H. F. (2009): Teil Ill. Spezielle Mikrobiologische Diagnostik, 2 Prionen: 28 Diagnostik
prionbedingter Erkrankungen, TSE-Erreger, Ubertragungswege bei Tieren. In: Mikrobiologische
Diagnostik: Bakteriologie-Mykologie-Virologie-Parasitologie, Eds.: Neumeister, B. - Geiss,
H. K. - Braun, R. W. - Kimmig, P., Thieme Verlag, Stuttgart, New York, 635-639.

Reckzeh, C. (2010): Immunhistochemische Untersuchungen zum Vorkommen von Scrapie-
Prionprotein in ovinen Geweben, Dissertation, an der Freien Universitat Berlin.

Schandl, J. (1940): A tolna-baranyai svab juh. Magyar Allattenyésztés, II. 9-11.

Seibold, R. (1990): Ein historischer Zufall bewahrt das ungarische Zaupelschaf vor dem Aussterben:
letzte Genreserve dieser Rasse im ungarischen Nagydorog. Unser Land 6. 43-44.

Selbitz, H. J. — Bisping, W. (1995): Tierseuchen und Zoonosen: alte und neue Herausforderungen,
Gustav Fischer Verlag, Jena, 247.

Stepanek, O. — Horin, P. (2017): Genetic diversity of the prion protein gene (PRNP) coding sequence
in Czech sheep and evaluation of the national breeding programme for resistance to scrapie
in the Czech Republic. J. Appl. Genet., 58. 111-121.

Erkezett: 2019. december



A szerzék cime:  Kovécs E. - Harmat L. — Zenke P. — Maréti-Agéts A. — Géspardy A.
Allatorvostudomanyi Egyetem,
Allattenyésztési, Takarmanyozastani és Laborallattudomanyi Tanszék
Authors’ address: University of Veterinary Medicine,
Department for Animal Breeding, Nutrition and Laboratory Animal Science
H-1078 Budapest, Istvan u. 2.
gaspardy.andras@univet.hu

Tempfli K. — Bali Papp A.

Széchenyi Istvan Egyetem, Allattudomanyi Tanszék
Széchenyi Istvan University, Department of Animal Science
H-9200 Mosonmagyaroévar, Var 2.

Séafar L.

Magyar Juh- és Kecsketenyészték Szovetsége
Hungarian Sheep and Goat Breeders’ Association
H-1134 Budapest, Léportar u. 16.



