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A HORTOBAGYI FEKETE ES FEHER RACKA GENETIKAI
STATUSZA
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OSSZEFOGLALAS

A hortobagyi racka a magyar sziirkemarha és a mangalica sertés mellett Magyarorszag egyik
nemzeti jelképe. E racka juhok genetikai leirasat teljes genomvizsgalattal végeztik el. A racka ju-
hok genetikai helyzetének meghatarozasa, ill. mas fajtdkhoz vald hasonlitadsa béviti a ritka fajtakra
vonatkozé ismereteinket. A fajtan bellli valtozatok genetikai jellemzése segitheti a tenyésztdket a
jelenlegi és jovdbeli gazdalkodasi dontésekben. A Geneseek Ovine SNP50 BeadChip segitségével
126 fekete és 128 fehér racka juh genomjat vizsgaltuk. Osszehasonlitas céljabél 134 magyar merin6t
hasznaltunk, és tovabbi 3345 allatot vettlink gércsé ala 81 kiildnb6zé fajtabol. A f6komponens-ana-
lizis (Principal Component Analysis, PCA) azt mutatta, hogy a fehér és fekete rackak jol elkllonalé
csoportokat képviselnek a tdbbi juhfajta kdzott. Az ROH (Runs of Homozygosity) szegmensek
szama és teljes hossza azonban hasonlé volt mas juhfajtakéhoz, kivéve a soay fajtat. A fekete és
fehér racka beltenyésztési egyltthatdja 0,147 és 0,133 volt. A PCA és keveredési elemzések, vala-
mint a vizsgalt 84 populacié genetikai tavolsaganak 6sszehasonlitdsa alapjan azt javasoljuk, hogy
a racka szinvéltozatait genetikailag differencialt fajtaknak tekintsiik. A fekete és fehér racka-vari-
ansok kozott a legnagyobb eltérést mutatd markerek szamos génre mutatnak ra, kdztiik a HTR5A
(5-hidroxitriptamin receptor 5A), az INSIG1 (inzulin indukalt 1. gén), a CDK5 (ciklinfliggé kinaz 5)
és az MC1R (melanokortin 1 receptor) génekre. E tanulmany eredményei el6segithetik a racka juh
egyedulallé genetikai eréforrasként valé felismerését.

SUMMARY

Zsolnai, A. - Egerszegi, I. - Rézsa, L. - Mezészentgydrgyi, D. - Anton, I.: GENETIC STATUS OF
LOWLAND-TYPE RACKA SHEEP COLOUR VARIANTS

Lowland-type Racka is an indigenous sheep breed which beside Hungarian Grey cattle and
Mangalitza pig is one of the national symbols of Hungary. However, the genetic description of Racka
sheep has not yet been conducted based on whole-genome screening. By using the Geneseek
Ovine SNP50 BeadChip we have sampled the genome of 126 Black and 128 White Racka sheep. For
comparative purposes, we used 134 Hungarian Merinos and further 3345 animals from 81 different
breeds have been included from an available database. Performance of a multidimensional scaling
plot showed that White and Black Rackas represent well-separated groups among other sheep
breeds and clustered separately from each other. However, the number and total length of ROH
(Runs of Homozygosity) was similar to other sheep breeds, except Soay. The inbreeding coefficient
(method-of-moments relatedness F coefficient) of Black and White Racka were 0.147 and 0.133,
respectively. Based on multidimensional scaling and admixture analyses and on comparisons of
genetic distances of the investigated 84 populations, we suggest considering the colour variants
of Racka as genetically differentiated breeds. The most differentiated markers between Black and
White Racka highlight several candidate genes including HTR5A (5-Hydroxytryptamine Receptor
5A), INSIG1 (Insulin Induced Gene 1), CDK5 (Cyclin Dependent Kinase 5) and MC71R (Melanocortin
1 Receptor). The results of this study help the recognition of Racka as a unique genetic resource
among sheep and pave the way of application of genome screens to guide the resolution of questions
arising among breeders.
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BEVEZETES

A csigas szarvat visel§ gyimesi racka kosoktdl eltéréen a hortobagyi racka
V-alaku, hossztengelyében egyenletesen podrott szarvval rendelkezik. A szarvak
atlagos hossza kosoknal korilbellil 60 cm, anyajuhnal 30 cm (Hanké, 1937). Két f6
szinvaltozat létezik, a fehér és a teljes fekete. A fehér barany pofaja és laba altala-
ban barna, a gyapju szine a sététbarnatél a vilagosbarnaig és fehérig valtozik. Az
egyedek lehetnek teljesen feketék is. A fajta els6é magyarorszagi rajzi bizonyitékat
Marsigli publikalta 1726-ban. A hasonlé szarvi késé kdzépkori és oszman kori
juhok a rackakhoz hasonlitanak (Bartosiewicz, 1994, 1995; Voros, 2002). A racka
juhok (Ovis aries strepsiceros hungaricus) eredete ellentmondasos, elsésorban
az Alf6lddn tenyésztették ezt a fajtat (Dunka, 2002). Egyes szerz8k azt feltételezik,
hogy a 9. szazadi magyar bevandorlék a racka éseivel egy(tt érkeztek a Pannon-
medencébe (Gaal, 1966). 1911-re az orszag 7,7 millid juha k6zétt 15 000 racka élt
(Dunka, 2002). 1926-ban a magyar juhokat szinvaltozatai szerint tdbbféle névvel
jelolték (Kovacsy, 1926). Nehany évvel kés6bb mar a fekete és fehér racka elku-
IOnitett tenyésztését népszerlsitették (Hanko, 1937). Példaul a Debrecen varos
korili allomany 21 juhtenyészté k6zott oszlott meg, minden allat fehér volt, és csak
egy tenyésztének volt 150 fekete anyajuha.

1939-ben a magyar kormany kezdeményezte a racka fajta megmentési prog-
ramjat, de a masodik vilaghaborl a magyar szlirkemarhahoz (Zsolnai és mtsai,
2020) és a mangalica sertésekhez (Bélteanu és mtsai, 2019) hasonléan dramai
mértékben visszavetette a tenyésztést. Késébb a racka juhokat sem kimélte a
drasztikus populaciézsugorodas, minddssze 1450 juh maradt tenyésztésben
(Dunka, 2002). Az 1950-es évekre ez a szam 200 korilire csdkkent, beleértve a
fekete és fehér rackat is. A Magyar Juh- és Kecsketenyészté Szdvetség (MJKSz)
alakulasakor 1200 anyajuhot szamlalt (Veress és mtsai, 2002) A tenyésztési tevé-
kenység MJKSz altali 6sztdnzése és koordinacidja kdvetkeztében jelenleg 5591
torzskonyvezett fajtatiszta anyajuh van, melynek 50%-a fekete (Magyar Juh- és
Kecsketenyészték Egyestilete, 2021).

A rackakat szivos allatokként ismerték, és gyakran hasznaltak keresztezésben
kitartasuk és alkalmazkodoképességlk miatt. A fajta harmas célu (hus, tej és gyap-
ju) tenyésztése ellenére jelenleg nem tud versenyezni a modern fajtak magasabb
termelési paramétereivel. Emiatt az allomany a FéldmUvelésiigyi Minisztérium és a
Koérnyezetvédelmi és Terlletfejlesztési Minisztérium kdzos hatarozata (no. 36/1994.
VI. 28.) alapjan védett géntartaléknak mindésul.

Tobb kutaté is foglalkozott a rackak vizsgalataval, beleértve a testosszetételt,
a gyapju minéségét és szinét (Dunka, 2002), a tejtermelési (Nagy és Komldsi,
2005), valamint a hustermelési jellemzéket (Nagy és mtsai, 2004). A fajta surlé-
korral szembeni rezisztenciajat Fésiis és mtsai (2008), szaporodasi paramétereit
Egerszegi és mtsai (2011, 2012) irték le.

Néhany, kiilénb6z6 gazdasagbodl szarmazo allat mikroszatellit-alapu elemzését
is elvégeztliik (Zsolnai és mtsai, 2014), és kllénbségeket mutattunk ki a fehér és
fekete valtozatok kdzott. A vizsgalt populacioktol és mikroszatellit marker meny-
nyiségétdl fliggben az Fst érték 0,042, illetve 0,082 volt. Az elébbi kicsi, az utdbbi
érték kodzepes differencialtsagot jelent. Mas fekete és fehér racka allomanyokon
végzett mikroszatellit elemzéseknél (Kusza, 2019), az Fst érték 0,041-nek adddott.
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Vizsgalatainkban az volt a célunk, hogy i.) mintat vegylnk a racka kosok teljes
meghatarozzuk a fekete-fehér racka populaciok egymashoz viszonyitott jelenlegi
genetikai allapotat és iv.) SNP elemzés alapjan keressuk meg a legdifferencialtabb
genomi régiét a fekete és fehér racka juhok kozott.

A fent emlitett célok kdzott a fekete-fehér racka populaciok 6sszehasonlitasa
tovabbi informacioét biztosit a tenyésztéknek a hazai allomanyra vonatkozéan.
A szinvaltozatok tenyésztésének két iranyzata van vilagszerte. Példaul a shetlandi,
izlandi, kreol, karakul, soay, navajo churro és damara fajtdkat vegyesen tartjak,
mig a heidschnuke, bergshaf és szomaliai (perzsa) fajtak szinvaltozatait kilon
tenyésztik (Enzlin, 1996).

ANYAG ES MODSZER
Mintak és genotipizalas

Szévetmintakat gy(ijtottink fllporebol (N e rase = 1265 N, race = 128, N oover
merns = 134) TypiFixXTM szbvetmintavevével (Agrobiogen GmbH, 2016). Ebben a
vizsgélatban a magyar meriné juhok kontrollcsoportként szerepeltek. Osszehason-
litds céljabol 81 fajta, 3345 egyedének adatait hasznaltuk (Kijas és mtsai, 2012).

Az egypontos nukleotid-polimorfizmusok vizsgalatat (SNP-ket) Ovine SNP50
BeadChip-en (lllumina, San Diego, CA) a Neogen Corporation (Skécia, Egyestilt
Kiralysag) végezte.

A nyers adatok minéségét (Balteanu és mtsai, 2019) az SNP & Variation
Suite v.8.8.1 szoftverrel (Golden Helix, Bozeman, MT, USA) ellendriztik. Azok az
autoszomalis markerek maradtak az adathalmazban, amelyek sikeres tipizalasi
aranya 95% feletti, ill. a kisebb allélfrekvenciaval rendelkez6 allél gyakorisaga 0,05

1. tablazat
Diverzitasi statisztikak a kivalasztott juhpopulaciokra vonatkozéan

Fajta N(1) Frou(@ H,(3) H.(4) F(5)

fekete racka 123 0,092 0,339 0,398 0,147
fehér racka 127 0,077 0,345 0,398 0,133
magyar merind 130 0,031 0,369 0,398 0,071
soay 110 0,185 0,268 0,376 0,286
sakiz 22 0,108 0,335 0,376 0,108
tibeti 37 0,080 0,325 0,376 0,136
changthangi 28 0,085 0,333 0,376 0,113
skot texel 80 0,084 0,352 0,376 0,063

N: vizsgalt minték szama; F.,: az autoszomalis genom homozigéta szegmensek éaltal lefedett

aranya; H : megfigyelt heterozigozitas; H_: vart heterozigozitas; F: beltenyésztettségi egyitthato
Table 1. Diversity statistics calculated over the selected set of sheep populations

number of sampled individuals (1); proportion of the autosomal genome covered by runs of
homozygosity (2); observed heterozygosity (3); expected heterozygosity (4); inbreeding coefficient (5)
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feletti volt. A 95% feletti hasonldsagi értéket mutatd mintakat nem vettiik figyelembe.
A sz(rési lépések utan a vizsgalt allatok végs6 szama a kdvetkezd volt: N
= 123’ Nfehér racka = 127’ N
SNP-t hasznaltunk.

fekete_racka

= 130 (1. tablazat). A szamitadsokhoz 47 969

magyar_merind

Populaciégenetikai vizsgalatok

A f6komponens analizis (PCA), hasonlosagi egyutthaté (IBS), a megfigyelt (Ho)
és a vart (He) heterozigozitas, illetve a rokonsagi egyutthaté értékeinek meghata-
rozasahoz (Fst) a PLINK v1.9 (Purcell és mtsai, 2007) és az SNP & Variation Suite
v.8.8.1 (Golden Helix, Bozeman, MT, USA) szoftvereket hasznaltuk. A belte-
nyésztettségi egyutthatdé szamolasa: (megfigyelt - homozigdta markerek vart
szama) / (genotipizalt markerek szama — homozigéta markerek vart szama). A
homozigéta markerek vart szamata yt_, (1 -2p;q; "'f”) képlettel szamoltuk, ahol

(rj-

L a genotipizalt markerek szama, p és q az allélok frekvenciai, T a sikeresen
genotipizalt markerek szamanak kétszerese a j-ik marker esetében.

A homozigozitasi szegmensek (ROH) hosszanak meghatarozasa a PLINK
v.1.9 szoftverrel tortént (Purcell és mtsai, 2007). Az ROH minimalis hossza 1 Mb,
az SNP-k slrisége egy SNP/100 Kb volt. A szomszédos SNP-k kdzott legfeljebb
1000 Kb tavolsagot engedtiink meg. A szkennelési ablak 50 SNP szélességgel
birt. Az ROH-kat négy csoportba soroltuk: 1-t6l <5 Mb-ig, 5-t6l <15 Mb-ig, 15-t6l
<30 Mb-ig és >30 Mb-ig. Az egyes ROH kategériak esetében a fajtankénti ROH
atlagos 0sszegét ugy hataroztuk meg, hogy figyelembe vettik egy adott egyed-
ben 1évé 6sszes ROH hosszanak 6sszegét a fent leirt kategoriak mindegyikében.
Afajta beltenyésztési egyltthatoja az egyedek atlaga volt, ahol a teljes ROH hosszt
elosztottuk a teljes genom hosszaval.

2. tablazat
A legeltérébb I6kuszok listaja a fekete-fehér racka 6sszehasonlitasaban

Marker neve (1) Kromoszéma | p (BayeScan) | Fst(4) —log, p FDR
és pozicié (2) | (3) (MLMM) (5) (MLMM) (6)

523796.1 4:115291025 | 0,9994 0,500 3,31 >0,02
OAR14_1934876.1 14:1448038 0,9996 0,530 3,20 >0,02
$56439.1 14:12172887 <0,97 0,377 8,41 6,6e-5
s60777.1 14:13512675 | 0,9980 0,466 8,52 7,8e-5
s08817.1 14:14274099 | 0,9990 0,557 12,71 1,1e-8
OAR14_15167099.1 14:14858021 1 0,563 2,03 >0,02

p (BayeScan): BayeScan program altal kiszamolt p értékek; —log, ,p (MLMM): —log, p értékek multi-
I6kusz mixed modell algoritmussal szamolva; Fst: markerek genetikai tavolsaga a racka populaciok
kozott; FDR: hibas felderitési arany

Table 2. List of putative loci under selection in comparison of Black and White Racka

name of the marker (1); chromosome and position (2); p values obtained BayeScan program (3);
-log,, transformed p values obtained by multi-locus mixed-model algorithm (4); genetic distance
value of the marker between the Racka variants (5); FDR= false discovery rate (6)
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Az admixture elemzést az ADMIXTURE v.1.3 szoftverrel (Alexander és mtsai,
2009) végeztik K = 2 és K = 13 értékek kdzott. Az optimalis klaszterszam (K)
meghatarozasa a keresztellenérzési hiba (Alexander és Lange, 2011) minimalis
értéke alapjan tortént.

Harom kil6nbdz6 teljes genomvizsgélatot végeztiink fekete és fehér racka juhok
kdzott: i.) BayeScan 2.1 szoftver alkalmazasaval (Foll és Gaggiotti, 2008) az alap-
értelmezett bedllitdsokkal, ii.) a markerek Fst tAvolsaganak meghatarozasaval, és
iii.) a multi-lékusz vegyes modell alkalmazasaval (Segura és mtsai, 2012; Zsolnai
és mtsai, 2020). Az Oar3.1 genomot felhasznalva (GCA_000298735.1), az egyes
modszerek legjobb talalatainak (p értékek, Fst, -log, P és FDR alapjan) kérnyezetét
vizsgéltuk meg (2. tablazat).

EREDMENYEK
Autoszomalis diverzitas és populaciészerkezet

A PCA abrakon a magyar merinék a merin6 csoport mellett helyezkednek el,
a hortobagyi rackak pedig jél elklldnilé csoportot képviselnek a Kijas és mtsai
(2012) altal vilagszerte gydjtott 81 fajta kozott. (7. A-B abra) Az elsd, masodik és
harmadik komponens sajatértékei rendre 42,91, 29,05 és 25,32. A fekete-fehér
rackadk PCA analizise kimutatta, hogy ezek a szinvaltozatok Iényegesen kildn-
béznek egymastdl (1. C-E abra). A komponensek sajatertekei 4,86, 1,97 és 1,54.

Osszehasonlitasi okokbél néhany fajtat az 1.A abra ,V” agairél, a merind cso-
portot pedig a ,V” alak aljarol valasztottunk ki. A soay, texel, tibeti és changthangi
fajtak azért kerlltek kivalasztasra, mert szélséséges poziciét foglalnak el az PCA
abran. A tibeti és a changthangi fajta egymas kdzeli rokonai. A sakizt Torokor-
szagban tenyésztik, genetikai helyzete a meriné és a tibeti-csangthangi par k6zott
van (1.B dbra).

A racka-valtozatok és a kivalasztott fajtak leird statisztikainak 6sszehasonlitasa-
ban (7. tablazat) a megfigyelt és a varhat6 heterozigozitasok 0,339-0,398 kdzoitt
mozogtak. A fekete-fehér racka beltenyésztési egyUtthatdja (F koefficiens) 0,147
és 0,133 volt, mig a magyar merin6 esetében ez az érték 0,071 (7. tablazat).
A ROH szegmensek altal lefedett genom legkisebb aranya a magyar merinékban
volt (FROH=0,031). A legmagasabb FROH értéket (0,185) a soay juhok mutattak.

A fekete-fehér racka paronkénti populaciés tavolsaga (Fst) 0,045 volt (S1 ki-
egészitd tablazat, teljes tablazat elérhetd:

https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S1751731120300823#ec0005)

Az admixture elemzéseket K = 2 és 13 kdzott végeztik (S2 kiegészitd abra,
elérhetd: https://ars.els-cdn.com/content/image/1-s2.0-S1751731120300823-
mmc1.pdf). A legvaldszinlibb K-érték (2. abra) 8 volt, amikor a fekete és fehér racka
egyltt szerepelt a vizsgalatban. A szinvaltozatok kilon-kildn torténd vizsgalatakor
a K-értékek 5 és 3 voltak. A magyar merinét hozzdadva a rackak csoportjahoz, az
optimalis K-érték 7-nek adddott.
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1. dbra Fékomponens analizis eredménye
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A.) rackék és egyéb juhok kapcsolatai 82 fajtabdl. C1 = 1. komponens (sajatérték = 43,097), C3 =
3. komponens (sajatérték = 25,341).

B.) Néhany kivalasztott fajta a ,V” &gaibdl és az A dbra ,V” alakjanak aljarol valasztott merind csoport
C.), D.) és E.) a fekete-fehér rackak kapcsolata. C1_racka = 1. komponens (sajatérték = 4,846),
C2_racka = 2. komponens (sajatérték = 1,968), C3_racka = 3. komponens (sajatérték = 1,537)

Figure 1. Multidimensional scaling plot depicting

A.) the relationships of Racka animals and other sheep from 82 breeds. C1=1st component (eigenvalue
= 43.097), C3=3rd component (eigenvalue=25.341).

B.) A few selected breeds from the branches of “V” and the Merino group from the bottom of “V”
shape seen on subplot A.

C.),D.)and E.) the relationship between black and white Racka variants. C1_racka=1st component
(eigenvalue = 4.846), C2_racka=2nd component (eigenvalue=1.968), C3_racka=3rd component
(eigenvalue=1.537)
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2. abra A fekete-fehér racka és a magyar meriné admixture elemzései kiilénbézé kontextusban,
négy sorban bemutatva

fekete racka fehér racka magyar merind

Azon K értékeket (a feltételezett klaszterek szama) abrazoljuk, ahol a keresztellendrzési hibak a leg-
alacsonyabb értéket mutattéak. Minden allatot egyetlen oszlop képvisel, K szines szegmensre osztva.

Figure 2. Admixture analyses of Black and White Racka and Hungarian Merino in different contexts
presented in four rows

K values (the number of assumed clusters) have been selected, where the cross-validation errors
displayed its lowest values. Each individual is represented by a single column divided into K coloured
segments.

Homozigdta szegmensek eloszlasa

Nyolc juhcsoportban jellemeztilk a ROH hosszat és eloszlasat (3. abra). A rackak
genomialis lefedettségének és ROH-szamanak mintazata hasonlé a tébbi fajtahoz,
kivéve a soay-t. ROH szegmensek (tobb mint 450 Mb) észlelhetbk a soay fajta
legtébb egyedében, valamint szamos racka és changthangi egyedben.

Ugyanez a tendencia volt megfigyelheté néhany sakiz és tibeti allatnal. A ROH
kategéridk dsszehasonlitdsakor (4. abra) a changthangi a >30Mb kategéridaban,
a soay pedig a rovid (0-5 Mb) és a kodzepes (5-15 Mb) kategoéridban mutatta a
legmagasabb értéket. A ROH éatlag a magyar merinékban a legalacsonyabb a
kdzépkategodridban (5-30 Mb). A fekete és fehér racka esetében a kiilbnb6z8 ROH
kategoriak atlagértékei hasonléak egymashoz.

Teljes genom vizsgalatok
A BayeScan program 13 szelekci6 alatt allé |6kuszt tart fel (p>0,99), ahol 13

I6kuszbdl 10 a 14. kromoszdman talalhatéd. (Az 6t legjobb talalatot a 2. tablazat
mutatja be). A markerek Fst értékei egyetlen csucsot mutattak ugyanazon a kro-
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3. dbra A homozigéta szegmensek (ROH) szama és teljes hossza a kivélasztott juhpopulaciokban
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Az egyes genomokban becsllt ROH-szamot (y-tengely) az ROH teljes méretéhez viszonyitva
abréazoljuk.
Figure 3. Number and total length of runs of homozygosity (ROH) in selected sheep populations

The number of ROH estimated in each individual genome (y-axis) is plotted against total ROH total
size (i.e. the number of Mb covered by ROH in each genome, x-axis).

4. abra A kivalasztott juhpopuléciékban azonositott homozigdta szegmensek (ROH) osztalyozasa
méretik (x tengely) és ROH atlagos 6sszege (y tengely, megabazisban mérve) alapjan az egyes
ROH kategériakon bellil, fajtanként atlagolva
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Figure 4. Classification of the runs of homozygosity (ROH) identified in selected sheep populations
based on their size (x-axis) and mean sum of ROH (y-axis, measured in megabases) within each ROH
category and averaged per breed.
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moszéman; Az elsé harom l6kusz (Fst>0,500, (OAR14_1934876.1, s08817.1 és
OAR14_15167099.1, (2. tablazat)) a fent emlitett 10 I6kusz koz6tt taldlhatd. Tébb
l6kuszos vegyes modell alkalmazasakor az s08817 lI6kusznak volt a legmagasabb
értéke (-log,,p=12,71, 2. tablazat).

MEGVITATAS

PCA-elemzésink alapjan a rackak egyedulallé klasztert képviselnek a Kijas
és mtsai (2012) altal mintavételezett tobbi fajtahoz képest (1.A-B abra). A racka
variansok kllén analizise feltarta a szinvaltozatok differencialtsagat (7.C-D-E abra).

A racka variansok keveredését magyar merindval egyUtt vizsgaltuk. A rackak
K=2-nél homogén fajtat alkotnak. A harmas érték felett (K>3) elkezdenek szétval-
ni, és finomabb struktirak kezdenek megmutatkozni a két valtozaton belll (S2.A
kiegészitd abra). Az optimalis K-t K=8-nal érjlk el. A fekete és fehér rackavarian-
sok kilon elemzése K = 5 és K = 3 értékeket adott (§2.C-D kiegészitd abra), és
hasonlé mintékat latunk, mint amelyeket a két csoport K = 8-nal mutatott (S2.B
kiegészitd abra). A fent emlitett optimalis K-értékek mintazatait a 2. abra foglalja
Ossze. Amikor mas, nem magyar fajtakat is bevontunk az admixture analizisbe,
a két racka csoport megérizte homogenitasat K=2-r8l K=4-ig. A rackak finom
szerkezete K=8-tdl, illetve K=10-t6I kezdett feltarulni (S3 kiegészitd abra, elérhetd:
https://ars.els-cdn.com/content/image/1-s2.0-S1751731120300823-mmc1.pdf).

A fent bemutatott admixture elemzések eredményei 6sszhangban vannak az PCA
vizsgalattal (7. dbra A-E), és megerdsitik, hogy a racka jél elkilonil a vilag tébbi
fajtajatol, és két kildén csoportra oszthato. A racka a legmegkuilénbdztethetébb
fajtak kdzé tartozott az eurdpai fajtak viszonylataban is (Ciani és mtsai, 2020).

Medfigyeltik tovabba, hogy a racka allatok k6zétt hosszi ROH szegmensek
talalhatok (3. és 4. abra), 6sszhangban a masodik legmagasabb beltenyésztési
ertékukkel (F = 0,147 és 0,143) a soay fajta utan (7. tablazat). E tulajdonsag kulo-
nos figyelmet igényel a tenyésztdktdl a beltenyésztés minimalizalasa érdekében.

Az Fst-értékek alapjan a kllonb6zd fajtak kozotti tavolsagot vizsgalva
mikroszatellitek segitségével a merind és az ile de France 0,046, mig a merind
és cigaja 0,048 értéket mutatott (Zsolnai és mtsai, 2014). Az Fst-k 0,029, 0,028 és
0,023 voltak a gorog orino és lesvos, a torok turcana és az alban ruda (Peter és
mtsai, 2007), valamint a kinai hu és han fajtak (Sun és mtsai, 2010) viszonylataban.

Jelen tanulmanyban az SNP-alapu paronkénti Fst értékek 0,005 és 0,391 kdzott
valtoztak. 3403 parbol 59 alacsonyabb értéket mutatott, mint a fekete és fehér racka
(Fst = 0,045) (S1. kiegészit6 tablazat), beleértve pl. Uj-zélandi texel - német texel,
magyar merind - kinai meriné és tej lacaune - his lacaune parosokat. Fst=0,045
értékeket mértlink a leccese - ausztral merind, a rasa aragonesa - kinai merino, a
leccese - ausztral polled merind, a fehér racka - fekete racka és a churra - castellana
populaciok kozott.

Mind a PCA, mind az admixture-elemzések bizonyitékot szolgaltattak a fekete
és fehér rackak elkiildnulésére. A fekete és fehér rackak genetikai differencialodasi
szintjének meghatarozasa utan ezen értéket 6sszehasonlitottuk mas fajtaparok
értékeivel. 67 olyan fajtapart talaltunk, amely Fst-értéke megegyezik vagy alacso-
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nyabb a fekete-fehér par értékénél. E parok kétségtelentl kiilénb6dzé fajtaknak
tekinthet8k. A szinvaltozatok elkUldnitett vagy egyesitett tartasa (Enzlin, 1996)
mindenképpen a tenyészték dontésétdl fligg. A bemutatott elemzések és mas
fajtakkal-parokkal valé 6sszehasonlitasok alapjan a kiilénbdz6 racka szinvaltozatok
genetikailag differencialt fajtakként vald elismerését javasoljuk.

A racka fajtak viszonylatdban a genomvizsgalataink tébb szelekcié alatt allé
SNP-t tartak fel.

A 4. kromoszdman, az s23796.1 markerhez (2. tablazat) az egyik legkbzelebbi
gén az 5-hydroxytriptamin receptor 5A-t (HTR5A) kddolja. A gén eltéréen metilalodik
stressz hatasara, és 0sszefliggésben all a szarvasmarhak temperamentum-pont-
szamaval (Littlejohn és mtsai, 2020). A fekete racka, annak temperamentum
tesztjeiben, fokozott nyugtalansagot mutatott a fehér rackahoz képest, amelyet a
vér magasabb kortizol és fruktézamin szintje tamasztott ala (Pajor és mtsai, 2017).
A masodik legkdzelebbi gén az INSIG1 (Insulin Induced Gene 1), illetve a HTR5A
a szarvasmarhak tejkoleszterin-tartalmaval kapcsoltak (Do és mtsai, 2018). Juhok
esetében a halolaj taplalékkiegészité altal kivaltott tejdepresszié soran az INSIG1
alacsonyabb mennyiségli RNS-t allit el (Carrefio és mtsai, 2016). Az s23796.1
lehet a fekete és fehér rackak viszonylatdban. A juhokndl a CDK5 részt vesz a
felnéttkori neurogenezisben (Batailler és mtsai, 2016), illetve a CDK5 kiilénb6z6
vemhességi idépontban mért immunpozitiv sejtjeinek terlleti slirlisége eltéré az
agykéregben (Quezada és mtsai, 2020). Egerekben a CDKS5 funkcionalis szerepét
igazoltdk a melanogenezisben és az epidermalis szerkezetben; A CDKS5 alulrepre-
zentaltsaganak eléidézése a szdrzet vilagosabb szinét, a melanin polarizalt eloszlasat

A 14. kromoszoman talaltunk néhany szelekcid altal érintett markert. A harom
moédszerrel kiemelt s08817.1 marker kor(il egy gén erds jelolt a sz8rszin differenci-
aléddsdra rackéban, amely az MC1R (Melanocortin 1 Receptor) fehérjét kddolja. Az
MC1R I6kusz alléljeit a svéd finomgyapjas (Rochus és mtsai, 2019) és a pramenka
(Fontanesi és mtsai, 2012) juhok fekete sz6rszinével tarsitjak.
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