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MOLEKULARIS GENETIKAI ES GENOMIKAI MODSZEREKKEL
VEGZETT VIZSGALATAINK EREDMENYEI ES PERSPEKTIVAI
KULONOS TEKINTETTEL A HAZAI KISKERODZO AGAZATRA

KUSZA SZILVIA — JAVOR ANDRAS - BOSZE ZSUZSANNA — KUKOVICS SANDOR

OSSZEFOGLALAS

A szerzdk jelen cikklkben réviden dsszefoglaljak az elmult 15 évben a kilénb6zé kiskérédzé
fajokkal és fajtakkal folytatott kutatdsi munkajuk eredményeit. Bemutatjak a laboratériumi ered-
mények miként hasznosultak, hasznosulhatnak a gyakorlati tenyésztésben, és milyen irdnyban
haladhatna a kiskér6dzd agazat a modern genomikai médszerek alkalmazasanak segitségével.
Felhivjak a figyelmet azilyen tipusu vizsgalatok &gazatra gyakorolt hatésara és szikségszerliségére
is, ami a valtozé piaci és kornyezeti korlilmények kézepedte egyre csak fokozodni fog. A tanulsagok
levonasa utan javasoljak a genomikai alapu vizsgalatok kiterjesztését és az eredmények mielébbi
gazdalkodasi gyakorlatba valé atlltetését a magyar kiskérédz6 agazatban.

SUMMARY

Kusza, Sz. - Javor, A. — Bésze, Zs. — Kukovics, S.: RESULTS AND PERSPECTIVES OF MOLECULAR
GENETICS AND GENOMICS STUDIES WITH SPECIAL FOCUS ON THE HUNGARIAN SMALL
RUMINANT SECTOR

In the present study, authors shortly summarize their main research and results on small ruminant
species and breeds over the past 15 years. Then, they present how results from the laboratory can
/could be used in practical animal breeding and how the small ruminant sector could move using
modern genomic methods. They also draw attention to the impact and necessity of this type of
study in the sector, increasing while changing market and environmental conditions. After drawing
lessons, the authors recommend extending the genomics-based studies and taking the results into
practice in the Hungarian small ruminant sector as soon as possible.
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BEVEZETES ES IRODALMI ATTEKINTES

A magyar kiskér6dz6 agazat mai képét alapvetéen meghatarozzak a hagyo-
manyok, a gazdasagi-, tarsadalmi viszonyok, a humaneréforras minésége és
rendelkezésre allasa, valamint a természeti és jogi kdrnyezet.

A piachoz val6 alkalmazkodas megkoveteli a versenyképesség és a hatékonysag
ndvelését. Ezek a célok pedig csak az Uj tudomanyos eredmények felhasznala-
saval, gyakorlatba Ultetésével érhetéek el.

A piaci verseny élesedése magaval vonja az innovacio sebességének szik-
ségszer(i fokozddasat is. Fokozni és gyorsitani kell a kutatasi tevékenységet,
de ami még talan ennél is fontosabb, az eredményeket az eddigi gyakorlatnal
gyorsabban kell a gazdalkodasba atultetni. Az Uj kutatasi eredmények gyakorlati
felhasznalasank gyors kidolgozasa, majd széleskor( elterjesztése a gazdalkodasi
gyakorlatban, meghatarozé az agazat sikere és fenntarthatésaga szempontjabél.

Kulcselemet jelent a kutatas és a mikddd gazdasag kapcsolatrendszere, ta-
volsaga, valamint a juhaszatok innovacids készsége és képessége.

A kutatas és az innovacié szamara rendkivil széles tér all rendelkezésre. Az al-
lattenyésztési kutatasok hagyomanyos modszereinek alkalmazasan tul a fajta-6sz-
szehasonlito keresztezések eredményességének vizsgalata, a tenyészértékbecslés
elemeinek korszer(sitése, a populacidgenetikai értékelés fejlesztése, a molekularis
genetikai lehet8ségek kihasznalasa, felhasznalasa egyarant kiaknazhato. Ugyan-
igy fonos figyelmet forditani az agazat szakmapolitikai fejlesztésére, valamint a
kbzgazdasagtan, a vezetés- és szervezéstudomany eszkozeinek kihasznalasara is.

Altalanos trend, hogy a fejlesztések egyre dsszetettebb ismereteket és megol-
dasokat igényelnek, gyakran egymastol tavoli tudomanyterlletek eredményeinek
integralasat is megkovetelik. Ez a kutatasban is személetvaltast és Uj gyakorlatokat
kévetel meg. Raadasul ma mar természetes, hogy a kutatas nem tekinthetd befe-
jezettnek az eredmények megszUlletésével, hanem annak mihamarabb ,termékké”
kell valnia. Csak az biztosithatja a tudomany Iétjogosultsagat, ha az Uj tudomanyos
eredmények hatékonyan hozzajarulnak az 4gazat és a szakma fejlédéséhez.

A tejfehérje gének egyike azon termelést befolyasol6 géneknek, melyeket
elséként vizsgaltak gazdasagi haszonallatok esetén. Szarvasmarha és kecske
fajokban szamos tanulmany szlletett, azonban juh faj esetén a tejfehérje gének
polimorfizmus vizsgélata kevésbé volt intenziv. Ennek ellenére az eddig azo-
nositott fehérje mintazatok sokkal komplexebbnek és érdekesebbnek tlinnek a
masik két kér6dz8 fajhoz viszonyitva. A genetikai variansok csoportosithatéak a
kecsketejben szintetizalt mennyiséglk alapjan, igy megkllénbdztetlink ,magas-,
.kOzepes-”, és ,alacsony tipusl” varidnscsoportokat. Ennek megfeleléen az A, B
és C varianst hordozo6 egyedek tejében kb. 3,6 g/l mennyiségben van jelen a_,-
kazein, ezért ezek a ,magas tipusba” tartoznak, az E varianst hordozdkat kb. 1,6
g/l mennyiséggel a ,kdzepes-”, a D és F varianst hordozokat (0,6 g/l) pedig az
»alacsony tipusba” soroltak. A k-kazein jelentésége a micellak kialakitadsaban és
stabilizalasaban rejlik, valamint ennek jelenléte teszi lehetévé a fehérje molekulak
Osszkapcsolddasat és az alvadékka gél formaban valé 6sszeallasat. A sajtgyartas
soran a fenil-alanin — metionin kdzotti peptid kotésének felhasitasa torténik meg,
és a folyamat ad szabad teret a tovabbi 6sszekapcsolédasoknak.

A B-laktoglobulin a kérédzék tejében talalhaté legfontosabb savéfehérje, meg-
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talalhatd egyéb fajok tejében, de a nyulfélék tejébdl és a humantejbdl hianyzik
(Moioli és mtsai, 1998). King mar 1969-ben kimutatta, hogy a kiilénb6z6 juhfajtak
mas és mas B-laktoglobulin varianst orokitenek. Az A és B variansokat a 20-as
aminosav helyzete szerint klildnboztetik meg. Erhardt (1989) irta le, hogy a C va-
rians tulajdonképp az A varians egy altipusa, amelyben a 148. aminosav arginin
helyett glutamin szerepel a lancban.

Hushasznositasu allatok tenyésztésében az alapveté cél a ndvekedési erély,
a kedvezd szaporodasbioldgiai mutatdk és az ellenalld képesség megdrzése és
fejlesztése. Mindez a minél jobb minéségli és gazdasagos hustermelés elérése
céljabol valdésulhat meg. Ennek tudatos tervezésében hathatds segitséget jelen-
tenek az egyes termelési mutatdk valtozasainak tudomanyos vizsgalatai, és a
hozzajuk kapcsol6doé genetikai vizsgalatok altal nyujtott informaciok. A ndveke-
dést befolyasold gének azonositasat és tenyésztésben valé felhasznalasat célzod
vizsgalatok alapjan azonban egyrészt az egyes gének kifejez8dése eltérd lehet a
kilonb6z6 fajtak esetében, masrészt az elsédleges értékmérd tulajdonsagokat
—mivel azok altalaban mennyiségi tulajdonsagok-, igy a hustermelést is szamos
gén egyUttesen hatarozza meg. Ezen gének és genetikai szabalyozo folyamatok
megismerése elsddleges és alapvet6 feladat. Az igy megszerzett informaciok fel-
hasznalasa pedig a hlishasznositasu juh fajtak termelésének javitasara szolgald
tenyésztési programok tervezésénél is elengedhetetlen, tehat a hazai juh agazat
sem nélkll6zheti a molekularis genetikai vizsgalatokat.

A molekularis genetika rendkivil informativnak bizonyult a haszonallatfajok
Ujabb evollcids torténetének megértése, valamint genetikai valtozatossaguk felta-
rasa tekintetében, ami olyan alapvetd szempont, amit mindenképpen figyelembe
kell venni a meg&rzési prioritasok, és a regiondlis, fajtara szabott programok
kialakitasakor.

A betegségekkel szembeni rezisztencia vizsgalatok ugyancsak egyre inkabb
elétérbe kerllnek a genetikai, genomikai médszerek fejlédésével. A Caprine
Arthritis Encephalitis virus (CAEV) fert6zottség a magyar kecskeallomanyban
30%-0s aranyban volt jelen (Kukovics, 2003 a, b, ¢). Szamos orszagban kezdtek
vizsgalatokat annak megallapitasara, hogy van e kilonbség a fajtak kozott a
CAEV-re valo fogékonysagban. Az f6 hisztokompatibilitasi komplexben (MHC)
sok egymastdl eltérd funkciéval rendelkezd fehérje kddolasaért felelés gént azo-
nositottak. Régota ismert megfigyelés, hogy szamos betegség iranti fogékonysag
szoros 0sszefliggést mutat bizonyos klasszikus MHC gének bizonyos alléljainak
jelenlétével, de az MHC-ben talalhaté mas polimorf gének is kapcsoltak lehetnek
bizonyos betegségekkel.

Svéajcban a CAEV fert6z6ttség klinikai tlinetei és a fajta kozotti 6sszefliggés
kimutatasara DNS fingerprint médszert alkalmazva egyértelmd kapcsolatot talaltak
a szanentali fajtaban a virus indukalta betegségre valé érzékenység és egy DNS
sav kdzott (Dolf és Ruff, 1994). Azonban nem allt fenn ez a megallapitas az alpesi
fajtanal. A toggenburgi fajta vizsgalata esetében egy masik DNS savot kaptak
meghatarozd eredményuil.
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ANYAG ES MODSZER
Tejtermeld képesség bioldgiai hatterének fejlesztése kiilbnb6zé juhfajtakban

A gyapjumintak vétele minden esetben tépéssel tortént és azok egyedenként
kilén nylonzacskékba keriltek. A teljes vér az allatok torkolati vénajabél (vena
jugularis) lett véve EDTA véralvadasgatlot tartalmazo vérminta vevd csdvekbe
allatorvos segitségével, allatonként Uj injekcios tlit hasznalva a keresztszennye-
zesek elker(ilése celjabol. A mintakat a vizsgalat megkezdéseig -20°C-on taroltuk.

A minték a Debreceni Egyetem Allatgenetikai laboratériumaba (Agrar Genomikai
és Biotechnologiai Kdzpont (AGBK) jogelddie) kerlltek és ott kerilt sor a genetikai
vizsgélatok elvégzésére.

A genomialis DNS kivonasa vérbdl Zsolnai és Orban (1999) mddszerét ko-
vetve tortént, mig gyapju mintabol a FAO/IAEA (2004) protokolljat hasznaltuk.
A kivont DNS mennyiségét Nanodrop ND-1000 spektrofotométerrel (Thermo
Fisher Scientific, Wilmington, DE, USA) ellenériztik.

A polimorfizmus vizsgalatokat réviden 6sszefoglalva az 7. tablazatban mutatjuk be.

Hustermeléképesség biologiai hatterének fejlesztése kiilbnbdzd juh
genotipusokban

Ebben a vizsgalatunkban kllénbz6 juh genotipusok mintainak felhasznala-
saval két hustermelésre hatd gén (kalpasztatin (CAST), inzulin-szer(i ndvekedési
faktor kété fehérje-3 (IGFBP-3) polimorfizmusat, illetve annak hustermelési, vagasi
tulajdonsagokra gyakorolt hatasat vizsgaltuk, PCR restrikcids fragment-hossz
polimorfizmus (PCR-RFLP) és egyszall DNS konformacid polimorfizmus (PCR-
SSCP) modszerekkel. A munkankban Zhou és mtsai (2007), Eftekhari-Shahroudi
és mtsai (2006), Lan és mtsai (2007), valamint Kumar és mtsai (2006) mddszer-
tanat kdvetve. A vizsgalatba vont genotipusonkénti elemszamot a 2. tablazatban
mutatjuk be.

Tejtermel6 képesség bioldgiai hatterének fejlesztése kiilbnbdzé
kecske fajtakban

A kUldnb6z4 tipust mintak levétele, genomialis DNS izolalasa, tarolasa azonos
mddszerekkel tortént, mint a juh fajtak esetében.

A kecske fajtakon végzett polimorfizmus vizsgalatokat réviden 6sszefoglalva
a 3. tablazatban mutatjuk be.

Génmegdrzésre iranyuld vizsgalatok juh fajtakban

Tobb cigaja és zackel fajtakdrbe tartozé juhfajtat, magyar rackat és kiilonb6z6
merin6 vonalak vizsgalatait is elvégeztik, jelen tanulmanyban azonban csak a
gyimesi racka és curkana juhfajtak kialonb6zé dkotipusainak ésszehasonlitd
vizsgalatat mutatjuk be.

A genomialis DNS izolalasat a tépéssel torténé gyapjuminta vételt kdvetben,
a FAO/IAEA (2004) protokollja alapjan végeztiik el. A kivont DNS mennyiségét
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2. tablazat
Vizsgalatba vont allatok szama mdédszertan és genotipus szerint
CAST IGFBP-3
genotipus (1) SSCP RFLP RFLP

maodszer (2)

gyimesi racka (3) 15 15 15
gyimesi racka X beltex (4) 8 7 8
gyimesi racka X brit tejeld (5) 15 14 15
gyimesi racka X charollais (6) 9 9 9
gyimesi racka X dorper (7) 6 6 6
gyimesi racka X ile de france (8) 14 14 14
gyimesi racka X német feketefejd husjuh (9) 5 5 5
gyimesi racka X suffolk (10) 11 11 11
gyimesi racka X texel (11) 21 20 21

Table 2. Sample sizes based on genotyping methods and genotypes

genotype (1); method (2); Transylvanian —Gyimesi- Racka (3); Transylvanian —Gyimesi- Racka X
Beltex (4); Transylvanian —Gyimesi- Racka X British Milksheep (5); Transylvanian -Gyimesi- Racka
X Charollais (6); Transylvanian —Gyimesi- Racka X Dorper (7); Transylvanian —Gyimesi- Racka X lle
de france (8); Transylvanian —Gyimesi- Racka X German Black head (9); Transylvanian —Gyimesi-
Racka X Suffolk (10); Transylvanian —Gyimesi- Racka X Texel (11)

Nanodrop ND-1000 spektrofotometerrel (Thermo Fisher Scientific, Wilmington,
DE, USA) ellendriztik, a DE AIIatgenetlka| laboratériumban (AGBK jogeldd).
A tovabbi Iépések az 6sszehasonlitd tablazatban tekinthetéek meg (4. tablazat).

Betegséggel (Caprine Arthritis Encephalitis) szembeni ellenalloképesség biolo-
giai hatterének fejlesztése kecske fajtakban

Munkank soran 560 vérminta a kovetkezd, Magyarorszagon tenyésztett fajtakbol
szarmaznak (a zaréjelben a vizsgalt egyedek szama lathato): tejelé magyar barna
kecske (84), tejel6 magyar tarka kecske (51); tejel6 magyar fehér kecske (143);
szanentali (196); keresztezett (35); parlagi (5) és magyar nemesitett kecske (46).

A vizsgélatba vont egyedek eltéré nagysagu allomanyokbdl, az orszag k-
16nb6z6 helyszineirdl szarmaznak. Egyedenkent 1 ml teljes vert allatorvos vett,
EDTA véralvadasgatlot tartalmazéd 2ml-es eppendorf csdvekbe. Allatonként kiilon
injekcids tlt hasznalva Ggyelve arra, hogy az egyes egyedek vérmintai egymassal
ne szennyez6djenek. A mintakat feldolgozasig -20°C-on taroltuk.

A begylijtott vermintakbdl a szerolégiai wzsgalatokat az Orszagos AIIategesz—
séglgyi Intézetben végeztettik el ELISA és AGID mdédszert alkalmazva.

A DNS vizsgalatok 2002-ben a Mez6gazdasagi Biotechnoldgiai Kutatokdz-
pontban (MATE jogeléd) kezdédtek. A genomialis DNS kivonasa fenol-kloroform
alapu protokoll szerint tértént (Bésze és mtsai, 2000). A polimeraz lancreakciéhoz
(PCR) szlikséges reakcidelegy a kovetkezd volt 25ul-hez: 100ng genomidlis DNS,
0,38uM Ready Mix (SIGMA, USA), 0,04uM mindkét primerbdl (MWG-Biotech
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4. tablazat
A gyimesi racka és curkana juhfajtak 6sszehasonlit6 vizsgalatanak legfébb laboratoriumi és
statisztikai jellemz6i

Fajta (1) Elem- Minta Orszag Marker (5) Statisztikai értékeléshez hasz-
szam | tipusa (3) (4) nalt programok (6)
@)
gyimesi racka 50 gyapju | Magyar- mtDNS DnaSP 4.50.2 (Rozas és
(2 6kotipus) (7) orszag | D-loop (599 | mtsai, 2003), ARLEQUIN v.3.0.

bp, Niemi és | (Excoffier és mtsai, 2005), NET-
mtsai, 2013) | WORK szoftver 4.6.0.0. (Bandelt

, " - és mtsai, 1999), MEGA 4.0
gﬁro‘;?pnuas)(EZB) 40 gyapju | Romania (Tamura és mtsai, 2007)

Table 4. Main laboratory and statistical characteristics of the comparison study of Gyimesi Racka
and Turcana sheep breeds

breed (1); sample size (2); type of samples (3); country (4); marker (5); statistical analysis (6);
Transylvanian —Gyimesi- Racka (7); Turcana (8)

AG), primerek F: 5-GGA-CAC-GTT-CTT-GCA-GAT-ACA-ACT-AC-3’; R: 5-GAA-
CTC-TCC-TTA-AGC-ATA-CTT-GCT-C-3". A PCR koérulmények a kdvetezéek: 95
°C 5 min; majd 34 cikluson keresztll 95 °C 0:40 min, 58 °C 0:40 min, 72 °C 0:40
min és végul 72 °C 0:40 min.

A megfelel6 mennyiségben felszaporitott DNS szakaszok felhasznalasaval
fragment analizist végeztiink ALFII tipusu készUllékkel. A fragment analizis soran
felhasznalt belsé standard 162; 252 bp; mig a kiilsd standard 96; 142; 206; 275
bp hosszlsagu. Az allélok azonositasara az ALF Win Software 1.03 programot
hasznaltuk, mely a belsd standard alapjan hatarozza meg a mikroszatellit frag-
mentumok pontos méretét. Az adatok értékelését az ALF fragment analyser 1.03
programmal végeztiik el.

EREDMENYEK ES ERTEKELESUK
Tejtermel6 képesség bioldgiai hatterének fejlesztése kiilébnb6zé juhfajtakban

a-s1 kazein

Az a-s1 kazein gén A és C allélja normal mennyiségu fehérje megjelenést
okozza a tejben. Ezzel szemben a D (Welsh) allél csdkkent a-s1 kazein fehérje
termel&désére utal. A vizsgalt egyedek a C allél és CC genotipus dominanciat
mutattak minden fajta esetén. Az A és D allél csak 1-2 allomanyban jelent meg
és alacsony egyedszamban, mig a H allél nem volt detektalhato.

Homozigéta DD egyedet nem, de CD genotipust a magyar merind, a lacaune
és a brit tejeld allomanyban, mig az AD genotipust a gyimesi racka és a brit tejeld
fajtaju egyedekben talaltunk (5. tablazat).

Hasonldan alacsony D allél jelenlétet mutattak ki 2 cseh juhfajta 265 egyedének
genotipizalasa soran is (Sztankdova és mtsai, 2012).
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5. tablazat
Vizsgalatba vont egyedek as1-kazein genotipus és allél gyakorisagi értékei

Fajta (1) as1-kazein genotipus (2) Allél gyakorisag (3)
cC CD AD AC A C D H

magyar merin6 (4) 26 2 0,96 0,04
cigdja, tejel6 cigaja (5) 28 1

awassi (6) 5 1

gyimesi racka (7) 13 1 0,04 0,92 0,04
lacaune (8) 31 3 1 2 0,04 0,91 0,05
brit tejeld (9) 10 1 1 0,04 0,92 0,04

Table 5. Genotype and allele frequency of as1-casein gene

breed (1); as7-casein genotype (2); frequency of allele (3); Hungarian Merino (4); Tsigai, Milking Tsigai
(5); Awassi (6); Transylvanian —Gyimesi- Racka (7); Lacaune (8); British Milksheep (9)

a-s2 kazein

Az alfaS2 kazein gén juhok esetében kevéssé kutatott terllet, és egyértelmlen
az A allél dominancija volt megfigyelhet6 a vizsgalt egyedekben (6. tablazat).

A béta kazeinhez hasonldan itt is a G allél tarsult a gyengébb fehérjetermeld
képességgel, bar hatasa nem volt olyan egyértelmd, mint a béta kazein esetében.
A vizsgalt 12 brit tejeléjuh esetében egy gyenge tejtermeld képességu egyedben
jelent meg a G allél, minden méas egyed homozigdta AA volt. A 24 lacaune juhbol
a jo, a kdzepes és a gyenge tejtermel6 képességu allatok k6zott is megjelent a
G allél. Gyakorisagi értékei a j6-, a kdzepes-, és a gyenge tejtermeld képességUi
egyedek esetében sorrendben a kovetkez8képpen alakult: 0,125: 0,0625: 0,125.

A két masik vizsgalt lacaune allomanyban a G allél gyakorisaga hasonldéan
alakult: az egyikben 0, a masikban pedig 0,28 volt.

6. tablazat
Vizsgalatba vont egyedek as2-kazein genotipus és allél gyakorisagi értékei

Fajta (1) as2-kazein genotipus (2) Allél gyakorisag (3)
AA AG GG A G
magyar meriné (4) 23 5 0,91 0,09
cigdja, tejel6 cigaja (5) 23 5 0,91 0,09
awassi (6) 4 1 0,9 0,1
gyimesi racka (7) 12 2 0,93 0,07
lacaune (8) 30 7 0,91 0,09
brit tejeld (9) 11 1 0,96 0,04

Table 6. Genotype and allele frequency of as2-casein gene

breed (1); as2-casein genotype (2); frequency of allele (3); Hungarian Merino (4); Tsigai, Milking
Tsigai (5); Awassi (6); Transylvanian —Gyimesi- Racka (7); Lacaune (8); British Milksheep (9)
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B-kazein

A szakirodalomban leirtakkal megegyez6en az altalunk vizsgalt fajtakban is az
A allél er6s dominanciaja mutatkozik meg a G alléllal szemben (7. tablazat), ahogy
azt Sztankéova és mtsai (2011) a cseh sumava és valachian fajtdkban, Ceriotti
és mtsai (2004), valamint Chessa és mtsai (2010) az olasz comisana, szarda és
sopravissana fajtdkban kimutattak. Mindéssze két homozigéta GG genotipusu
egyedet (egy merind és egy brit tejeldjuh) talaltunk a vizsgalt mintak kozott.
A G allél az awassi kivételével minden allomanyban megjelent. Ennek oka lehet
azonban a nagyon alacsony elemszam!

7. tablazat
Vizsgalatba vont egyedek B-kazein genotipus és allél gyakorisagi értékei
Fajta (1) B-kazein genotipus (2) Allél gyakorisag (3)
AA AG GG A G

roman racka (4) 95 3 0,98 0,02
curkana (5) 105 6 0,97 0,03
magyar merino (6) 19 8 1 0,82 0,18
cigdja, tejel6 cigaja (7) 22 6 0,89 0,11
awassi (8) 5 1
gyimesi racka (9) 9 5 0,82 0,18
lacaune (10) 30 7 0,91 0,09
brit tejel6 (11) 7 4 1 0,75 0,25

Table 7. Genotype and allele frequency of B-casein gene

breed (1); B-casein genotype (2); frequency of allele (3); Romanian Racka (4); Turcana (5); Hungarian
Merino (6); Tsigai, Milking Tsigai (7); Awassi (8); Transylvanian —Gyimesi- Racka (9); Lacaune (10);
British Milksheep (11)

B-laktoglobulin

A leggyakoribb genotipus az AB volt minden fajtaban, hasonldan a pag irani fajtak-
hoz, illetve azok keresztezéseihez (Cubrik-Curik és mtsai, 2002, Elyasi és mtsai, 2010).
Amigo és mtsai (2000) szerint a B—LG A allélja lehet a leg8sibb. Ennek a gyakorisaga
volt alegmagasabb az altalunk vizsgalt fajtak dontd tobbségében, kivéve a gyimesi
racka, a rozsdas cigdja, a bosnyak pramenka és a roman curkana allomanyokban
(8. tablazat). Akarcsak az irani karakul, a finn landrace, az orosz karakul, a ghezel,
a magyar racka, a pag szigeti fajta, a manchega és a hyfer border leiscester fajtak
esetén is (Mohammadi és mtsai, 2006, Thomas és mtsai, 1989, Rampilli és mtsai,
1997, Lopez-Galvez és mtsai, 1994, lvankovic és Dovc, 2004, Kerekes és mtsai, 2008,
Amigo és mtsai, 2000). A B allél gyakoribb a romanov (Macha és Novackova, 1974),
a tajik (Aliev és Koloteva, 1975), a szarda (Bolla és mtsai, 1989), a lacha (Recio és
mtsai, 1997), a chios (Macha és Novackova, 1974) és aroman merin6 (Georgescu és
mtsai, 2016) fajtakban. A C allél az A alléltél elklldnithetd. Alacsony gyakorisaggal
fordult el6 a roman curkana, a racka, a cigaja és a karakul fajtakban, a merino, a
massese, a kivircik, a gokceada és a sakiz fajtakban leirtakhoz hasonléan (Recio
és mtsai, 1997, Erhardt és mtsai, 1989, Meie és mtsai, 2006, ElImaci és mtsai, 2006).
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8. tablazat
Vizsgalatba vont egyedek B-laktoglobulin genotipus és allél gyakorisagi értékei
Fajta (1) B3-laktoglobulin genotipus (2) Allél gyakorisag (3)
AA | AB BB | AC | CC A B C A2
magyar cigaja (génrezerv) (4) 31 56 10 0,61 | 0,39 4,332
magyar cigdja (tejeld) (5) 23 50 22 0,51 | 0,49 0,262
magyar racka (6) 94 | 114 | 29 0,64 | 0,36 0,382
gyimesi racka (7) 17 57 24 0,46 | 0,54 2,812
rozsdas cigéaja (8) 7 31 15 0,42 | 0,58 2,062
szlovéak cigdja (9) 11 32 7 0,54 | 0,46 4,152
horvat cigaja (10) 11 | 28 4 0,58 | 0,42 4,912
bolgar cigaja (11) 13 20 1 0,68 | 0,32 4,022
szerb csokai cigaja (12) 18 72 9 0,55 | 0,45 21,56°
bosnyak pramenka (13) 14 64 20 0,47 | 0,53 9,48¢
curkana (14) 17 58 28 5 3 0,44 | 0,51 | 0,05 |38,19°
roman racka (15) 28 38 27 3 2 0,49 | 0,47 | 0,04 | 40,08°
roman cigaja (16) 15 | 40 | 17 | 5 1 | 047 | 0,47 | 0,06 | 19,05°
karakul (17) 16 27 11 3 1 0,53 | 0,42 | 0,04 | 11,844
roman merind (18) 23 31 23 0,5 0,5 3,12°

aHardy-Weinberg equilibrium; NS, nem szignifikans; °"Hardy-Weinberg equilibrium; p<0.001; °Hardy-
Weinberg equilibrium; p<0.01;°Hardy-Weinberg equilibrium; p<0.05

Table 8. Genotype and allele frequency of B-laktoglobulin gene

breed (1); B-lactoglobulin genotype (2); frequency of allele (3); Hungarian Tsigai (gene reserve)
(4); Hungarian Tsigai (milking type) (5); Hortobagyi Racka (6); Transylvanian —Gyimesi-Racka (7);
Rusty Tsigai (8); Slovak Tsigai (9); Croatian Tsigai (10); Bulgarian Tsigai (11); Serb Cokanski Tsigai
(12); Bosnian Pramenka (13); Turcana (14); Romanian Racka (15); Romanian Tsigai (16); Karakul
(17); Romanian Merino (18)

A roman curkana, racka és cigaja fajtak esetén azt talaltuk, hogy a tejhozam
szignifikdnsan (p<0,001) figg a fajtatdl (9. tabldzat), illetve Balthazar és mtsai
(2017) eredményeivel megegyezben azt mutattuk ki, hogy a tejhozam szoros
negativ korrelacidban van a tejzsir és a fehérje tartalommal.

Hustermel6képesség bioldgiai hatterének fejlesztése kiilbnbdzé juh
genotipusokban

Eredményeink igen alacsony szintl polimorfizmust mutattak a vizsgalt gé-
nekkel, emiatt nem tudtunk 6sszefliggés vizsgalatot végezni a genotipus és
a hustermelési-vagasi tulajdonsagok kozott. Annak érdekében, hogy a kapott
eredmények a jévében felhasznalhatéak legyenek szelekcids markerként tovabbi
vizsgalatok szikségesek, de nagyobb egyedszammal, illetve Ujabb kandidans
gének bevonasaval.
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9. tablazat
Curkana, roman racka és roman cigaja fajtak tejhozama, zsir és fehérje tartalma

Fajta (1) Laktacios tejtermelés Zsirtartalom (%) (3) | Fehérje tartalom (%) (4)
(kg) (2

curkana [a] (5) 76,8+2,99 7,38+0,33 5,91+0,24
roman racka [b] (6) 54,4+3,47 8,57+0,45 5,94+0,43
roman cigéja [c] (7) 86,3+4,15 6,11+0,21 5,08+0,18
Fajtak kozti klilbnbség

avs.b *x * ns

avs. c * * *k

b VS. C *k%k *%* *%*

Table 9. Milk production and milk fat and protein content in Turcana, Racka and Tsigai sheep breeds

breed (1); milk yield per lactation (kg) (2); fat content (%) (3); protein content (%) (4); Turcana (5);
Romanian Racka (6); Romanian Tsigai (7)

Tejtermel6 képesség bioldgiai hatterének fejlesztése kiilbnbdzé
kecske fajtakban

as1-kazein

A kecske fajban az as1-kazein gén a legtébbet vizsgalt, igy a legtdbb azonosi-
tott alléllal rendelkezd kazein gén az 6sszes ismert kazein gén kozott. Az altalunk
vizsgalt egyedekben az erds allélok - A és B - voltak tobbségben. Szintén magas
gyakorisaggal fordult elé az F allél, amely alacsony 0,6 g/I-es fehérjetartalmu
tejtermelést eredményez. A C és D allélok alacsony gyakorisaggal fordultak el6,
mig E és nullas allélt nem talaltunk.

Legérdekesebb a 0 allél lett volna, mely nem eredményezte a-s1 kazein frakcio

10. tablazat
Vizsgalatba vont kecskefajtak as1-kazein genotipus és allél gyakorisagi értékei

Fajta (1) as1-kazein genotipus (2) Allél gyakorisag (3)
FB | XA | FA | FF | BB | AA | AB A B | X(C+D) E F 0

tejel6 0,09 | 0,29 0,08 0,08 | 0,46
magyar (4)
parlagi (5) 507111 2 |019|035| 0,13 0,33
szanentali 11 6 1 0 4 7 |024|0,45 0,1 0,21
(6)
alpesi (7) 6 | 4|4 |2|3|1]|2]027]|032]| 009 0,32
szanentali X 1 3 1 1 05 |0,17 0,25 0,08
parlagi (8)
magyar 3 1 3 2 7 |034 | 0,31 0,04 0,31
fehér, barna,
tarka (9)

Table 10. Genotype and allele frequency of as1-casein gene

breed (1); as1-casein genotype (2); frequency of allele (3); Hungarian Milking (4); Hungarian Native
(5); Saanen (6); Alpine (7); Saanen X native crossbred (8); Hungarian White, Brown, Multicolour (9)
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megjelenését a kecsketejben. Allergizalas szempontbdl csdkkent a-s1 kazein
szintet eredményez az F allél, amely a tejel6 magyar, parlagi és alpesi alloma-
nyokban relative magas gyakorisaggal volt jelent (70. tablazat).

as2-kazein

Eredményeink azt mutattak, hogy a vizsgalt magyar kecskékben a CSN1S2
0 allélja kis gyakorisaggal van jelen, akarcsak a D allél, amelyek kedvezétlen
jellemzdk a tejfehérje allergiaban szenved6k szamara (71. tablazat).

11. tablazat
Vizsgalatba vont kecskefajtak as2-kazein genotipus és allél gyakorisagi értékei

Fajta (1) as2-kazein genotipus (2) Allél gyakorisag (3)
FN | NA | AA| FA | NN | FF A N@B+C)| D E F 0

tejelé magyar (4) 0,635* 0,01 0,21 | 0.15
parlagi (5) 7 |10 | 8 1 1 0,39 0,35 0,26
szanentali (6) 10 2 5 4 0,21 0,41 0,38
alpesi (7) 3 10| 1 1 0,45 0,21 0,34
szanentali X 2 1 1 1 0 1 0,33 0,25 0,42
parlagi (8)
magyar fehér, 2 1 1 4 2 6 0,22 0,22 0,56
barna, tarka (9)

*A+B+C+E

Table 11. Genotype and allele frequency of as2-casein gene

breed (1); as2-casein genotype (2); frequency of allele (3); Hungarian Milking (4); Hungarian Native
(5); Saanen (6); Alpine (7); Saanen X native crossbred (8); Hungarian White, brown, Multicolour (9)

B-kazein

A Tagman préba soran két allélvaltozatot klldnitettink el egymastdl, az
A és C-t. Azonban az A magéaban foglalja még a B, valamint a 0 és 0’ valtozatot,
jollehet, igy sem a legnagyobb gyakorisagu minden fajta esetén (banati fehér,
szanentali) (12. tablazat). Hasonlé értékeket kaptak a cseh tejeld kecskék és az
O6shonos olasz orobica fajta vizsgalatakor (Sztankdova és mtsai, 2008; Chessa
és mtsai, 2005; Tortorici és mtsai, 2014).

Nagyobb A allél gyakorisagot talaltak a legtdbb olasz fajta (Caroli és mtsai,
2006), valamint a torok, indiai és szudani kecske fajtak (Chessa és mtsai, 2005)
genotipizalasakor.

K-kazein

Eddigi vizsgalataink alapjan A+B allélt kilonitenek el a C alléltol (13. tablazat).
Spanyol kutatdk eredményei alapjan a C allél nagy gyakorisaggal van jelen a
tejtermelésre szelektalt francia szanentali allomanyokban, mig mas fajtakban ala-
csony aranyu, illetve hianyzik. A k-kazein alléljai a francia szanentali allomanyhoz
nagyon hasonlé gyakorisaggal vannak jelen a magyarorszagi allomanyokban is
(Veress és mtsai, 2004). Ugyancsak spanyol vizsgalatok szerint a homozig6ta B
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12. tablazat
Vizsgalatba vont kecskefajtak B-kazein genotipus és allél gyakorisagi értékei

Fajta (1) B-kazein genotipus (2) Allél gyakorisag (3)

AA AC CC A (A+B+0+0) C
banati fehér (4) 2 35 36 0,27 0,73
karpati (5) 14 52 16 0,51 0,49
parlagi (6) 9 16 2 0,63 0,37
szanentali (7) 6 12 11 0,41 0,59
alpesi (8) 11 8 3 0,69 0,31
szanentali X parlagi (9) 4 2 0,83 0,17
?;lg;_:]yar fehér, barna, tarka 7 9 0,72 0,28

Table 12. Genotype and allele frequency of B-casein gene

breed (1); B-casein genotype (2); frequency of allele (3); Banat’s White (4); Carpatina (5); Hungarian Native
(6); Saanen (7); Alpine (8); Saanen X Hungarian Native (9); Hungarian White, Brown, Multocolour (10)

13.tablazat
k-kazein allélgyakorisagi értékek a tejel6 magyar allomanyban 6sszehasonlitva spanyol és
francia fajtakkal

Fajta (egyedek szdma) (1) A+B C Forras (2)
tejel6 magyar (3) 1 0 nem publikalt
malaguena (4) 1 0 Yahyaoui és mtsai, 2001
payoya (5) 0,99 0,01 Yahyaoui és mtsai, 2001
canaria (6) 0,99 0,01 Yahyaoui és mtsai, 2001
murciano-granadina (7) 0,89 0,11 Yahyaoui és mtsai, 2001
szanentali (8) 0,85 0,15 Yahyaoui és mtsai, 2001

Table 13. Allele frequencies of k-casein gene in Hungarian, Spanish and French breeds

breed (1); references (2); Hungarian Milking (3); Malaguena (4); Payoya (5); Canaria (6); Murciano-
Granadina (7); Saanen (8)

kecskék szignifikdnsan tobb, és magasabb kazein-tartalmu tejet termelnek, mint
a mas genotipusokba tartozo tarsaik (Angulo és mtsai, 1994).

B-laktoglobulin

A legnagyobb gyakorisagu allél az A volt minden vizsgalt magyar és roman
kecskefajtaban (74. tablazat).

A vizsgélatunk eredményei szerint az AB genotipusl egyedek voltak legnagyobb
szamban, akarcsak a barki és habsi kecskefajtakban (El-Hanafy és mtsai, 2015),
szemben a Damascus, illetve damascus x barki keresztezett kecskék esetében
megfigyeltekkel. Az altalunk vizsgalt fajtakban nem voltak BB genotipsuak, mig
6shonos szaudi fajtakban (ardi és harri), ezt talaltak leggyakoribbnak (0,52 és
0,55, El-Hanafy és mtsai, 2015).
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14. tablazat

Vizsgalatba vont kecskefajtak B-laktoglobulin genotipus és allél gyakorisagi értékei

Fajta (1) B-lakotoglobulin genotipus (2) Allél gyakorisag (3)

AA AB BB A B
tejelé magyar (4) 0,88 0,12
karpati (5) 11 71 0,57 0,43
banati fehér (6) 27 46 0,68 0,32
szanentdli (7) 12 62 0,62 0,38
alpesi (8) 18 59 0,58 0,42

Table 14. Genotype and allele frequency of B-laktoglobulin gene

breed (1); B-lactoglobulin genotype (2); frequency of allele (3); Hungarian Milking (4); Carpatina (5);
Banat’s White (6); Saanen (7); Alpine (8)

15. tablazat

Roman karpati, banati fehér, szanentali és alpesi fajtak tejhozam, zsir és fehérje tartalma

Fajta (1) Tejhozam laktacidnként Zsirtartalom (%) (3) Fehérje tartalom
(kg) (2 (%) (4)

karpati [a] (5) 348,2+1,61 3,92+0,45 3,85+0,18
banati fehér [b] (6) 561,4+1,43 3,74=0,31 3,67+0,64
szanentali [c] (7) 923,0+2,28 3,79+0,17 3,59+0,41
alpesi [d] (8) 1028,5+ 1,92 3,80+0,27 3,63+0,21
Fajtak kozti kiilonbség

avs. b *kx * *
avs. ¢ *hk * >
avs. d *kk * *
bvs.c xxx ns *
bvs. d il ns *
cvs.d ** ns *

Table 15. Milk production and milk fat and protein content in Carpatina, Banat’s White, Saanen,

Alpine goat breeds

breed (1); milk yield per lactation (kg) (2); fat content (%) (3); protein content (%) (4); Carpatina (5);
Banat’s White (6); Saanen (7); Alpine (8)

A vizsgalt roman kecskefajtak esetén is azt talaltuk, hogy a tejhozam szigni-
fikdnsan (p<0.001) figg a fajtatol (15. tablazat). Eredményeink mind a tej meny-
nyiségét mind &sszetételét tekintve hasonlbak voltak a Palhiere és mtsai (2014)

altal kapottakhoz.

SNP alapu vizsgalat
Az elvégzett vizsgalatainkban a KASP-PCR modszerrel a mintak 94,81%-a
sikeresen genotipizalhaté volt. Ez hasonl6 sikeressségi arany, mint masoknal és
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bizonyitja a mdédszer kdltséghatékony voltat (Semagn és mtsai, 2014; Landoulsi
és mtsai, 2017).

A vizsgalt 48 SNP-bdl 13 bizonyult polimorfnak (27,08%), amelyekkel
Osszefliggésvizsgalatot végezhettlink (16. tablazat). Ezek a kovetkezé géneken
talalhatok: CAST, CLEC4E, DES, GHRHR, HSP90AAT1, IL15RA, IL1RN, IL8, MITF,
PPRC1, SOCS3, TNF és TNFSF13. Kett6 kozUllk intron (rs660778229- HSP90AAT
és rs635583012- SOCS3), kettd 3'UTR (rs671256096- DES és rs664283580-
MITF), és egy upstream varians (rs669986850- CLEC4E), mig nyolc misszensz
szubsztitlcid (rs666806435- CAST, rs671391101- GHRHR, rs635969404- IL15RA,
rs640582069- IL1RN, rs665173888- IL8, rs671509714- PPRC1, rs661165283- TNF
és rs669561078- TNFSF13).

A homozigéta genotipusok sokkal nagyobb gyakorisaglak, mint a heterozi-
gotak, a legtdbb esetben. Egyedll az alpesi fajta esetében, a g.62894878A>G
l6kuszon (rs671391101) (p<0,05) nem volt Hardy-Weinberg egyensulyban (HWE).

16. tablazat
Polimorf SNP-k és genotipus gyakorisagok roman szanentali és alpesi kecske fajtakban

Genotipus gyakorisag (1)
SNP (2) Allél szubsztiticié | Genotipus | szanentali (5) alpesi (6) Osszesen (7)
@) (4)
rs666806435 C>T CcC 0,72 0,91 0,81
CT 0,24 0,09 0,17
TT 0,04 0 0,02
N 25 22 47
rs669986850 C>T TT 0,83 0,53 0,70
TC 0,17 0,47 0,30
CC 0 0 0
N 24 19 43
rs671256096 C>T CC 0,83 0,96 0,89
CT 0,17 0,04 0,11
TT 0 0 0
N 24 22 46
rs671391101 A>G AA 1,00 0,89 0,95
GG 0 0,11 0,05
AG 0 0 0
N 25 18 43
rs660778229 A>G AA 0 0,10 0,04
GG 0,76 0,66 0,72
AG 0,24 0,24 0,24
N 25 21 46
rs635969404 C>T CC 0,24 0,59 0,40
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Genotipus gyakorisag (1)
SNP (2) Allél szubsztiticié | Genotipus | szanentali (5) alpesi (6) Osszesen (7)
@) (4)
TC 0,44 0,32 0,38
TT 0,32 0,09 0,22
N 25 22 47
rs640582069 G>T TG 0,40 0,50 0,45
GG 0,52 0,37 0,45
TT 0,08 0,13 0,10
N 25 24 49
rs665173888 A>G AA 0 0,05 0,02
GG 0,80 0,69 0,75
AG 0,20 0,26 0,23
N 25 19 44
rs664283580 C>T CcC 0,92 0,96 0,94
TC 0,08 0,04 0,06
T 0 0 0
N 25 24 49
rs671509714 A>G GG 1,00 0,91 0,96
AG 0 0,09 0,04
AA 0 0 0
N 25 21 46
rs635583012 G>T TG 0,68 0,50 0,60
GG 0,16 0,18 0,17
T 0,16 0,32 0,23
N 25 22 a7
rs661165283 A>T AA 0,12 0 0,06
AT 0,40 0,25 0,33
TT 0,48 0,75 0,61
N 25 24 49
rs669561078 A>G AA 0,84 0,85 0,84
AG 0,16 0,15 0,16
GG 0 0 0
N 25 20 45

N = mintaszam

Table 16. List of polymorphic SNPs and genotypes frequencies in Romanian Saanen and French
Alpine goat breeds

genotype frequencies (1); SNP (2); allele substitution (3); genotype (4); Saanen (5); Alpine (6); total
population (7)
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SNP-k, melyek 6sszefiiggést mutatnak

Szanentdli (1)

S S
\% © =} - \%
c | 2 = > ° - 2
© 2] ) g < S 9 2
c 2| g £ < ® 5 5
G | 2 o g K 5 g u,
@ > o N, < 3 3
< G| £ = S L S 2
o 2 = ® F 2
P4 ) )
] O (O]
rs671391101 | GHRHR | AA | 1.00 | 874.32+36.81* | 3.83+0.03 | 3.62+0.03 | 4.19+0.01 0.89
GG 0 0.11
AG | 0 0

rs635969404 | IL15RA | CC | 0.24 | 859.83+71.34% | 3.79+0.07% | 3.6+0.06° | 4.2+0.072 0.59

TC | 0.44 | 829.9+52.69** | 3.8+0.05° | 3.59+0.04% | 4.2+0.05° 0.32

TT | 0.32 | 946.25+61.78* | 3.8+0.06° | 3.67+0.05° | 4.16+0.06° | 0.09

rs640582069 | IL1RN | TG | 0.40 | 907.2+55.26° | 3.88+0.06° | 3.61+0.04% | 4.21+0.042 0.50

GG | 0.52 |821.92+48.46* | 3.78+0.05% | 3.61+0.04% | 4.19+0.04% 0.37

TT | 0.08 |1050.5+123.56% | 3.89+0.13% | 3.75+0.1 | 4.1+0.1* 0.13

rs635583012 | SOCS3 | TG | 0.68 |875.35+44.23*| 3.8+0.04* | 3.61+0.03% | 4.17+0.03? 0.50

GG | 0.16 | 868.00+£91.19% | 3.89+0.12 | 3.62+0.08? | 4.23+0.072 | 0.18

TT | 0.16 | 876.25+£91.19% | 3.87+0.12 | 3.66+0.08% | 4.24+0.07* 0.32

A kuldnbozé felsé indexd (kisbetll) oszlopok atlagai szignifikansan kilénbdznek p<0,05 mellett,
ugyanazon SNP-n belul

Ugyanazon tulajdonsag kulonféle fels6 index( (nagybetl) sorszamai szignifikdnsan kilénbdznek
p<0,05-nél, a fajtak kdzoétt genotipuson beldl

Table 17. List of SNPs found to be associated with milk yield and composition in Saanen and
French Alpine goats

Saanen population (1); Alpine population (2); total population (3); SNP (4); gene (5); genotype (6);
genotype frequencies (7); milk yield (kg) (8); milk fat (%) (9); milk protein (%) (10); milk lactose (%) (11)

Osszefliggés vizsgalatot végeztiink tejnozam, a tejosszetétel, és a genotipusok
kdzott. Négy SNP - rs671391101 (GHRHR), rs640582069 (IL1RN) rs635583012
(SOCS3) és rs635969404 (IL15RA) — szignifikans hatassal van a tejtermelésre,
tejfehérje, zsir és lakt6z tartalomra, az alpesi fajta esetén (17. tablazat). Ugyanakkor
nem talaltunk szignifikans 6sszefliggést a szanentali fajta esetén. A tejhozam és
tejzsir szazalék egyik vizsgalt fajta esetében sem mutatott szignfikans dsszeflg-
gést a genotipussal.

A két fajta egylittes elemzése esetén a g.46353777T>G SNP az ILIRN génben
Osszefliggést mutatott a tejtermeléssel; a g.62894878A>G SNP a GHRHR génen, a
g.10354813C>T SNP az IL15RA génen és a g.46353777T>G SNP az ILIRN génen
pedig s tejzsir szazalékkal (P<0,05); mig a 9.46353777T>G SNP az IL1IRN génen
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a tejhozammal és osszetétellel a vizsgalt fajtakban

17. tablazat

Alpesi (2)

Osszesen (3)

Tejhozam (kg) (8)

Tejzsir (%) (9)

Tejfehérie (%) (10)

Tejcukor (%) (11)

Genotipus gyakorisag (7)

Tejhozam (kg) (8)

Tejzsir (%) (9)

Tejfehérie (%) (10)

Tejcukor (%) (11)

1039.06+46.018

3.74+0.04°

3.63+0.032

4.17+0.012

938.61+31.04°

3.80+0.03°

3.63+0.022

4.18+0.012

963.5+130.152

4.02+0.13°

3.89+0.1°

4.12+0.05°

963.5+130.15%

4.02+0.13°

3.89+0.10°

4.12+0.05°

975.15+48.472

3.8+0.05%

3.66+0.04°

4.23+0.04°

938.73+28.83°

3.79+0.04%

3.64+0.04°

4.22+0.04°

1096.14+66.05%®

3.67+0.07°

3.62+0.052

4.25+0.06°

933.44+61.16°

3.75+0.05°

3.61+0.04°

4.22+0.04°

1150.00+123.572

3.97+0.13°

3.8+0.112

4.17+0.122

987.00+52.40°

3.92+0.06°

3.70+0.05°

4.16+0.022

1021.08+50.442

3.73+0.05*

3.65+0.04%

4.24+0.04°

969.31+33.96%

3.80+0.05%

3.63+0.04%

4.23+0.03*

1005.33+58.24%

3.72+0.06°

3.58+0.052

4.14+0.052

896.95+46.05°

3.76+0.03°

3.60+0.022

4.17+0.022

1080.33+100.89°

3.95+0.112

3.81+0.08°

4.46+0.08

1068.40+50.53°

3.93%£0.11°

3.79+0.08°

4.32+0.15°

1060.00+54.99%8

3.81+0.06°

3.66+0.04°

4.19+0.04°

947.89+41.80°

3.81+0.04°

3.62+0.032

4.18+0.012

1068.75+91.192

3.71+0.12

3.64+0.082

4.09+0.072

968.37+64.10°

3.80+0.072

3.65+0.072

4.16+0.04°

950.28+68.932

3.75+0.072

3.68+0.06*

4.39+0.05°

929.09+35.472

3.80+0.042

3.68+0.04*

4.34x0.09°

a tejfehérje szazalékkal (P<0.05); és a g.52626440T>G SNP a SOCS3 génen a
laktéz szazalékkal. Az alpesi fajtaban a 9.52626440T>G (rs635583012) SNP az
SOCS3 génen és a g.46353777T>G (rs640582069) SNP az ILIRN génen &ssze-
flggést mutatott a laktdz szazalékkal; a g.62894878A>G SNP a GHRHR génen
€s ag.46353777T>G SNP az IL1IRN génen pedig a fehérje szazalékkal (p<0,05).

Génmegdrzésre iranyuld vizsgalatok juh fajtakban

A szekvenciak illesztése utan a mtDNS kontroll régid 526 bp hosszu szakaszaval
dolgoztunk tovabb. Huszonharom haplotipust azonositottunk a fajtakban. Négy
haplotipust mind a két fajtaban (Hap1, 2, 18 és 25) kimutattuk. Mind a haplotipus
diverzitas (Hd) mind a nukleotid diverzitas (w) értékek magasak voltak (78. tabldzat).

Az eredményeink 6sszhangban vannak Peter és mtsai (2007) altal korabban
kozolt eredményekkel, akik megallapitottak, hogy a délkelet-eurépai zackel
(pramenka alcsoport) egy ,genetikai forrd pontot” (azaz a genetikai sokféleség
magas szintjét) képvisel, és ezeket a populacidkat, fajtakat a juhok genetikai
varianciajanak értékes forrasaként kell kezelni, érizni.

Az AMOVA vizsglat azt mutatta, hogy a variancia 98%-a a populacion belil
van, gyenge genetikai strukturat jelezvén.
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18. tablazat
F6 mtDNS CR diverzitas mutaték a gyimesi racka, curkana fajtakra és a teljes adathalmazra

Fajta (1) Elemszam | Polimorf helyek | Haplotipusok | Haplotipus Nukleotid
2 szama (3) szama (4) diverzitas (5) diverzitas
(6)
Gyimesi racka (7) 40 23 23 0,950+0,000 0,005
Curkana (8) 32 22 23 0,807+0,003 0,005
Osszesen (9) 72 42 42 0,953+0,731 0,004

Table 18. Main indices of mtDNA CR variability of Transylvanian-Gyimesi- Racka, Turcana and
total dataset

breed (1); number of individuals (2); number of polymorphic sites (3); number of haplotypes (4);
haplotype diversity (5); nucleotide diversity (6); Transylvanian—Gyimesi- Racka (7); Turcana (8);
overall (9)

Hasonlé eredményt — nagyfokl genetikai hasonlésagot - kapott Kawecka és
Piorkowska (2011) két 6shonos lengyel zackel tipusu fajtat vizsgalva (podhale
és szines hegyi). Ugyancsak a két vizsgalt fajta kozeli kapcsolatat mutatta az
alacsony genetikai tavolsag érték (0,004) Kimura 2-parameter modellt hasznalva.

A curkéna 7, a gyimesi racka 2 Okotipusat kulén elemzve is azt kaptuk, hogy
nagyon kozeli genetikai kapcsolat van a két fajta k6z6tt, valojaban egy hataron
atnyulo fajtarél beszélhetlink.

Betegséggel (CAE) szembeni ellenalloképesség bioldgiai hatterének fejlesztése
kecske fajtakban

Vizsgalataink kezdetekor a Dr. Gabriella Ruff vezette kutatécsoport eredmé-
nyeibdl terveztiink kiindulni, azonban akkor még nem tudtuk, hogy ezen tech-
nologia reprodukalhatésaganak alacsony szintje miatt a csoport abbahagyta a
vizsgdlatait. Helyette mikroszatellit vizsgalatokat inditottak, a DRBP1 l6kuszon.
Az MHC | osztalyban levd Bel allél egyUtt 6roklédik az MHC Il DRBP1 213 bp-
nal elhelyezkedd allélllal és a svajci szanentali allomanyban, ebben az esetben
megjelenik a betegség egyik klinikai tiinete, mig a Be7 alléllal (196bp) nem jelenik
meg az arthritis (Ruff, 2003).

A vizsgalataink sorozata erre az elsé kdz0s munkara épult fel, ami akkor nagyon
is elére mutato volt.

A szerologiai eredmények azt mutattak, hogy a magyar kecske allomany 30%-a
fertézott CAE virussal (CAEV).

A DRBP1 genotipus meghatarozas soran a kiildnb6z6 allomanyokban ésszesen
négy allélt hataroztunk meg. Ezen allélok nevei és hosszUsaguk a kdvetkezdk:
Be7 — 196-204 bp; Bel - 208-222bp; A - 205-207 bp; B - 223<bp.

A vizsgalt egyedek genotipusait az 19. tablazatban mutatjuk be.

A kllénb6z6 allélok eléfordulasa, valamint azok gyakorisagi értékei a klildnbdz6
fajtakban hasonléan alakultak (20. tablazat). A legnagyobb aranyban a Bet allél
(208-222bp) fordult el a magyar nemesitett fajta kivételével, melyben a B allélt
(223<bp) talaltuk a legmagasabbnak. Majd ezt kévetéen a Be7 (196-204bp),
A (205-207bp) és B allélokat talaltuk a legnagyobb gyakorisagunak. A magyar
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19. tablazat
Genotipusok a vizsgalt kecske fajtakban

Fajta (1) Genotipus | Be7/ | Be7/ | Be7/A | Be7/B | Bel/ | Bel/B | AA| A/ | AB| BB
2 Be7 Bel Be1 Be1

magyar tejeld barna 12 13 1 5 25 8 2 5 1 12
@)

magyar tejelé tarka 1 7 1 4 21 10 4 0 0 3

(4)

magyar tejel6 fehér 13 20 0 7 74 15 3 5 0 6

(6)

szanentali (6) 15 33 1 13 93 29 2 2 1|7

keresztezett (7) 1 14 0 1 0 1

parlagi (8) 0 2 0 0 0 1

magyar nemesitett 0 9 8 0 0 1|13
9)

Table 19. Number of genotypes in the studied goat breeds

breed (1); genotype (2); Hungarian Milking Brown (3); Hungarian Milking Multicolour (4); Hungarian
Milking White (5); Saanen (6); SaanenX Alpine crossbred (7); Hungarian Native (8); Hungarian
improved (9)

nemesitett fajtdban a B allélt a Be7, Bel és A allél kdveti. Figyelemre méltd, hogy
a Be7 és A allélok a parlagi fajtaban nem voltak jelen, bar ezen fajta vizsgalt
egyedszama nagyon alacsony volt (5 egyed).

20. tablazat
Allélgyakorisagi értékek a vizsgalt kecske fajtakban

Fajta (1)  Allél (2) Be7 Be1 A B

magyar tejel6 barna (3) 0,26 0,45 0,06 0,23
magyar tejeld tarka (4) 0,13 0,58 0,09 0,2
magyar tejeld fehér (5) 0,18 0,66 0,04 0,12
szanentali (6) 0,2 0,64 0,02 0,14
keresztezett (7) 0,21 0,6 0,03 0,16
parlagi (8) 0,6 0,4
magyar nemesitett (9) 0,27 0,26 0,01 0,46

Table 20. Frequency of alleles in the studied goat breeds

breed (1); allele (2); Hungarian Milking Brown (3); Hungarian Milking Multicolour (4); Hungarian Milking
White (5); Saanen (6); SaanenX Alpine crossbred (7); Hungarian Native (8); Hungarian improved (9)

A 21. tabldzatban a vizsgalt egyedek szeroldgiai eredményei a genotipusokon
belll lathatdak.

A parlagi fajtaba tartozé 5 egyednek nem alltak a rendelkezésiinkre a szeroldgiai
eredményei. Ez alapjan egyik fajta esetében sincs szignifikans dsszefliggés a
szerolégiai eredmény és a DRBP1 genotipus kdzott. Tehat a DRBP1 mikroszatellit
genotipus nem befolyasolja a szerologiai eredményt.
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21. tablazat
Szerologiai vizsgalatok eredménye a genotipusok és a fajtak k6zott

Fajta (1) magyar | magyar | magyar | szanen- | keresz- magyar
Genotipus (2) tejelé tejel6 tejel6 tali () tezett | nemesitett
barna (3) tarka fehér (5) (7) 8)
(4)
Be7/Be7 szeropozitiv 5 1 2 14 2 1
szeronegativ 7 0 11 1 0 6
Be7/Bet szeropozitiv 8 7 4 30 6 0
szeronegativ 5 0 16 3 1 2
Be7/A szeropozitiv 0 1 0 1 0
szeronegativ 1 0 0 0 0 0
Be7/B szeropozitiv 5 2 2 13 3 1
szeronegativ 0 2 5 0 0 8
Be1/Bet szeropozitiv 10 17 22 86 13 0
szeronegativ 15 4 52 7 1 8
Bel/B szeropozitiv 7 0 5 28 6 1
szeronegativ 1 10 10 1 0 5
AA szeropozitiv 2 2 1 2 0 0
szeronegativ 0 2 2 0 0 0
A/Bet szeropozitiv 3 0 2 2 0 0
szeronegativ 2 0 3 0 1 0
AB szeropozitiv 0 0 0 1 0 0
szeronegativ 1 0 0 0 0 1
BB szeropozitiv 7 3 1 6 1 1
szeronegativ 5 0 5 1 0 12

Table 21. Serological results in the genotypes and goat breeds

breed (1); genotype (2); Hungarian Milking Brown (3); Hungarian Milking Multicolour (4); Hungarian
Milking White (5); Saanen (6); SaanenX Alpine crossbred (7); Hungarian improved (8)

A fenotipus és a DRBP1 genotipusok kozétti 0sszefliggés kimutatasat gatolta
az atény, hogy Magyarorszagon a mintavételi idészakban és allomanyokban nem
talaltak egyetlen olyan kecskét sem, ami a CAE barmely klinikai tlinetét (izlleti
gyulladas, agyvelégyulladas, tiddgyulladas, kemény tégy) is mutatta volna. Ezért
Dr. Jaroslaw Kaba segitségével Lengyelorszagbdl kaptunk CAE tlineteket mutato
és nem mutatd szeropozitiv kecskéktdl vérmintakat. Osszesen 27 db arthritist
nem mutatd szeropozitiv, és 31 db arthirites kecskét vizsgaltunk meg. A kapott
allélgyakorisagi értékeket az 22. tablazatban mutatjuk be.

Amint az a tablazatbol is latszik, eredményeinkkel nem szignifikansan tamasz-
tottuk ala a svajci szanentali fajtaban kapott eredményt, miszerint a Be1 allél
jelenléte és az arthritis megjelenése kozott 6sszefliggés lenne.
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22. tablazat
DRBP1 allélgyakorisagok arthritis tiineteket mutat6é és nem mutaté szeropozitiv lengyel

mintakban
tinet (1) allél (2) Be7 Be1 A B
arthritis 0,49 0,27 0,16 0,08
nincs arthritis 0,28 0,33 0,19 0,2

Table 22. DRBP1 allele frequency values in seropositive Polish goat with and without arthritis
Symptoms

symptoms (1); allele (2)

KOVETKEZTETESEK ES JAVASLATOK

Az eléz6ekben ismertetett eredményeink jelenthetik a jové hazai kiskérédzé
genomikai vizsgéalatainak elézményeit, amely vizsgalatok korszer(i genomikai
modszerekkel torténd ismétlése és folytatasa is indokolt.

Ezek azok a kutatasi terliletek, amelyekre mar ma is piaci igény mutatkozik,
azonban ez korant sem teljes, valamint a k6zeljové kihivasai is a kliszdbdn vannak,
melyek esetében mar most meg kell kezdeni a kutatasi tevékenységet, hogy a
problémak megjelenésekor reagalni tudjunk azokra.

Ezen Uj kihivasok egyik legjelntésebb csoportjat a klimavaltozas gydijtéfogalom
alatt szoktuk 6sszefoglalni. Az atalakulo klimatikus viszonyok Gsszetett valtozasokat
indukalnak az ellenalloképességgel és az alkalmazkoddképességgel 6sszefliggés-
ben, az allati genomban. Ez kihatassal van a populaciok genetikai szerkezetére,
valamint az egyedek termelékenységére, allatjoléti allapotara, parazita- és betegség
rezisztenciajara, a termékmindségre, a termelés gazdasagossagara. Mindezeken
keresztll pedig a piaci és gazdasagi kornyezetig kigy(r(izik a hatasuk.

Masik oldalrél pedig folyamatosan valtoznak a fogyasztéi igények is, melyre rea-
galni kell. Példaul a tejfehérje allergia kutatasa izgalmas és eredményekkel szolgalod
kutatasi terllet a szarvasmarha fajban, a kiskérédz6k ezetében ugyanakkor még
lemaradas tapasztalhatd. Azonban akar funkcionalis élelmiszerek, specialis termékek
fejlesztésére is sziikség lehet a hazai agazat megerGsitése érdekében. A korszer(
genomikai médszerek lehetévé teszik a felsorolt kihivasokkal 6sszefliggésben a
genetikai alapok vizsgalatat és fejlesztését. Ezt felismerve, partnerként jelenleg is
érintettek vagyunk hazai gazdalkoddk genotipus fejlesztéseiben, melyben a piaci
igények alapjan megfogalmazott kdvetelményekre és biotechnoldgiai moédszerekbdl
szarmazé eredményekre alapozva, genomikai modszerek alkalmazasaval jeloljik
ki a tenyészallatokat és alakitjuk ki a parositsi terveket.

A magyarorszagi kiskérddzg, azon belll is a juhtenyésztési agazatrol 6sszes-
ségében megallapithatd, hogy az teljes vertikumaban fejlesztésre szorul. Ameny-
nyiben a termelési mutatok javulasa nem kdvetkezik be, ha a takarmanyozasi és a
tartastechnolégiai médszerek nem kdvetik a vilag tendenciait a juhtenyésztésnek
nincs perspektivaja Magyarorszagon.

Az eszkdzOk, a modszerek, amelyek a javitast szolgaljak sokfélék és alkalmazkod-
nak a feladatok sokszin(iségéhez. A tenyészkivalasztasban alkalmazhaté korszerU
modszerek és eszkdzrendszerek rendelkezésre allnak mind a populacié-, mind a
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molekularis genetika tertletén. Felhasznalasuk korabban nem latott mérték( és
sebességl fejlédést tesz lehetdvé, és ezt a hazai kiskérédzé agazat sem hagyhatja
figyelmen kivl.

Ha csak a jelen tanulmanyban bemutatott eredmények gyakorlati hasznositasra
kerlinének, akkor meggy6zddésiink szerint a magyar juh- és kecske tenyésztés
kozelebb lenne a nemzetkdzi szintekhez a versenyképesség és hatékonysag
vonatkozasaban. A Debreceni Egyetem juhtenyésztéssel foglalkozo kutatoi altal
elért eredmények (szaporodasbiloldgiai, fajtadsszehasonlitasi, genetikai, takarma-
nyozasi, alapozé- és alkalmazott kuatasi eredmények) gyakorlatba Ultetése a jovo-
ben felgyorsithatja a magyar juhagazat felzark6zasat is az eurépai szinvonalhoz.
Ahogy a bevezetében is emlitettiik mar, a kor megkdveteli a mulidiszciplinaris és
gyakorlatorientalt megkdzelitést. Ezért a debreceni kutatasi eredmények 6kono-
miai érvekkel alatamasztottak, ezaltal megkdnnyitve a gazdalkoddk szamara az
Uj, molekularis genetikai vagy genomikai technolégiak alkalmazasaval kapcso-
latos dontések meghozatalat. Csak ez adhatja meg a kell§ magabiztossagot a
gazdalkoddk szamara a tenyészkivalasztasban Uj szempontok alkalmazasara,
a kllénbo6z6 érteknoveld gének gyorsabb elterjedésének elésegitsére, a jobb
vagodllat és husminbség, a kedvezdbb zsirsav dsszetétel, a tejtermelés néve-
kedésének elérésére, és az aszezonalitas kihivasainak kezelésére. Ezek azok a
legfontosabb terlletek, ahol mar eredményekkel rendelkezlink, és megoldasokat
kinalunk. Az agazat fenntarthatésagat vizsgalva pedig egyértelmd, hogy nincs
mas Ut, mint a tudas alapu, intenziv és precizids alapokon nyugvé tenyészetek
kialakitasa és mUkodtetése. A mar meglévd tudomanyos eredményeket be kell
épiteni a gyakorlatba, és Uj kutatasok éltal tovabb kell 1épni az innovacio Gtjan,
mert a versenytarsaik j6 része mar megtette ugyanezt.
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