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Jelen tanulmanyunkban célunk volt, hogy a magyar merin6t a meriné eredet( juhfajtak kozott
pozicionaljuk, feltarjuk a fajtan beluli genetikai hasonldsagi halézat jellemzdit, és kiemeljik a napi
sulygyarapodashoz kapcsolddé egypontos genetikai polimorfizmusokat. A magyar merinét (n=138)
Ovine SNP50 Bead Chip-en (lllumina, San Diego, CA) genotipizaltuk, majd 30 merind, illetve merino-
bol szarmazd fajta kdzé soroltuk (n=555). A populécio jellemzdit PLINK, SVS, Admixture és Treemix
szoftverek alkalmazasaval hataroztuk meg, a fajtan beluli genetikai halézatot python networkx 2.3
konyvtarral elemeztik. A magyar meriné napi sulygyarapodasat 60 napra standardizalt értékkel
jellemeztiik, mely a Magyar Juh- és Kecsketenyészték Szdvetsége adatbazisabdl allt rendelke-
zéslnkre. A napi sulygyarapodashoz kapcsolédo lokuszok azonositasara tobb lI6kuszos vegyes
modellt alkalmaztunk. A fajta irott torténetét alatdmasztva a magyar merinéhoz legkdzelebbi fajtak
az estremadurai merin6 és a rambouillet (francia féslismerin¢) voltak (paronkénti F_ értékek 0,035
és 0,036). A magyar merind esetében a paronkénti hasonlésagi értékek haldzatelemzése egy erésen
centralizalt kapcsolddasi mintazatot mutatott ki, ahol a kozponti csomoépontban 1évé allat 0,936-nak
megfelel§ kdzpontossagi értéket mutatott. A napi sulygyarapodas vizsgalata a magyar merindban
Ot kapcsolodo I6kuszt tart fel. Kozlluk kettd, az OAR8_17854216.1 és az s42441.1 a 8. és 9. kromo-
szoéman (-log, p>22; téves felfedezési arany<5,5e-20) és egy l6kusz a 20. kromoszoman, s28948.1
(-log,,p=13,46; téves felfedezési arany =4,1e-11) helyezkedik el. Ezek a I6kuszok kdzel voltak a mas
kutatocsoportok altal beszamolt markerekhez, melyek a napi sulygyarapodassal, a hat hénapos
sullyal és az elvalasztas utani gyarapodassal voltak kapcsolatban. Meghatarozasra ker(lt a magyar
meriné helyzete a meriné fajtacsoporton belll. Leirtuk a mintazott egyedek hasonlésagi haléjat, és
meghataroztunk néhany, a magyar meriné napi sulygyarapodasanak ndvelésére alkalmas markert.

SUMMARY

Zsolnai, A. — Egerszegi, . - Rézsa, L. - Mezészentgydrgyi, D. — Anton, I.: POSITION OF HUNGARIAN
MERINO AMONG OTHER MERINOS, WITHIN-BREED GENETIC SIMILARITY NETWORK AND
MARKERS ASSOCIATED WITH DAILY WEIGHT GAIN

In this study, we aimed to position the Hungarian Merino among other Merino-derived sheep
breeds, explore the characteristics of our sampled animals’ genetic similarity network within the breed,
and highlight SNPs associated with daily weight-gain. Hungarian Merino (n=138) was genotyped on
Ovine SNP50 Bead Chip (lllumina, San Diego, CA) and positioned among 30 Merino and Merino-
derived breeds (n=555). Population characteristics were obtained via PLINK, SVS, Admixture, and
Treemix software, within-breed network was analysed with python networkx 2.3 library. Daily weight
gain of Hungarian Merino was standardised to 60 days and was collected from the database of the
Association of Hungarian Sheep and Goat Breeders. For the identification of loci associated with
daily weight gain, a multi-locus mixed-model was used. Supporting the breed’s written history, the
closest breeds to Hungarian Merino were Estremadura and Rambouillet (pairwise F; values are
0.035 and 0.036, respectively). Among Hungarian Merino, a highly centralised connectedness has
been revealed by network analysis of pairwise values of identity-by-state, where the animal in the
central node had a betweenness centrality value equal to 0.936. Probing of daily weight gain against
the SNP data of Hungarian Merinos revealed five associated loci. Two of them, OAR8_17854216.1
and s42441.1 on chromosome 8 and 9 (-log, ,p>22, false discovery rate<5.5e-20) and one locus on
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chromosome 20, s28948.1 (-log, ,p=13.46, false discovery rate=4.1e-11), were close to the markers
reported in other breeds concerning daily weight gain, six-month weight, and post-weaning gain. The
position of Hungarian Merino among other Merino breeds has been determined. We have described
the similarity network of the individuals to be applied in breeding practices and highlighted several
markers useful for elevating the daily weight gain of Hungarian Merino. (https://doi.org/10.5713/
ab.21.0459)

BEVEZETES

A merind vilagszerte elterjedt finom gyapjut termel juhfajta, amely a vilag
juhallomanyanak korilbelll egynegyedét képviseli (Szabd és mtsai, 2016). Az
elsé eurdpai finomgyapjas juhok megjelenése Spanyolorszag déli régiojaban és
Olaszorszagban az i.e. |. szdzadra nyulik vissza. Ezeket az allatokat helyi és im-
portalt arab juhokkal keresztezték (Diez-Tascon és mtsai, 2000), ami valdszin(lileg
egy olyan fajtat eredményezett, amely a merind korai ésének tekinthetd. Ciani
és mtsai (2015) szerint a merind fajta ibériai eredetl, melyet egyéb mediterran
fajtakkal kereszteztek. 1760-ig a merindk Spanyolorszagbdl térténé exportérté-
kesitése tilos volt. Ettél kezdve kis allomanyokat tébb eurdpai orszagba expor-
taltak (Eber, 1996). Az els6 nyaj 1765-ben érkezett Magyarorszagra Maria Terézia
osztrak csaszarné (Nagy és mtsai, 2011) rendelete nyoman. Ezt a behozatalt két
masik kovette 1773-ban és 1775-ben (Kovacsy, 1923). Az utolsé merinéexportot
Spanyolorszagbdl Magyarorszagra 1802-ben jegyezték fel.

Az ipari forradalom Nagy-Britannidban a termelékenység jelentds javulasat
eredményezte. A gyapju- és textilipar fejlédése megndvelte a gyapju iranti globalis
keresletet. A gyapju mennyiségére és min8ségére vonatkozé szelekcié szamos
merind valtozatot hozott létre vilagszerte (Javorka és mtsai, 2014). A magyar fésUs
merind fajtat import merindkbdl, a helyi racka fajtabdl és német juhokbdl tenyész-
tették ki (Schandl, 1966). A magyar fajta fejlédéséhez hozzajarult a franciaorszagi
rambouillet juh (1816) és az észak-német fésus juh importja is (Kovacsy, 1923). Az
elsé magyar térzskdnyvet 1859-ben vezették be, ebben az idészakban a merin
eredet( juhok a magyar juhpopulécié 31,5%-at képviselték (Eber, 1996).

A XIX. szdzad végén Magyarorszagon a nyugat-eurdpai hushasznositasu
irdnyzat ellenére tovabbra is a gyapjueléallitas volt a f6 termelési cél (Veress
és mtsai, 1982). Az |. és Il. vilaghdboru utén a keresztezések finom és rovid
gyapjas populaciét eredményeztek, amely a précoce és rambouillet kosok
tenyésztésével homogénebbé valt (Kovacsy, 1923; Veress és mtsai, 1982). Az
1950-es években a fajtat az egykori Szovjetunidbdl szarmazé finom gyapjas
valtozatokkal (aszkan, kaukazusi, sztavropoli és groznij merind) formaltak at.
Ez a dontés a fajta testtdmegének és gyapjutermelé képességének jelentds
névekedéséhez vezetett (Vahid és Kobori, 2002). Az 1960-as években a fajta
hustermelési potencidljanak javitasa érdekében francia précoce-t és német
hdsmerinét importaltak Magyarorszagra. Az 1970-1980-as években szamos
kisérlet tortént a meriné allomanyok termelési paramétereinek és szaporoda-
sanak javitasara. E célbol kerllt be Magyarorszagra a kent, a corriedale és az
ausztral booroola meriné (Féstlis és mtsai, 2002). Ezek a keresztezések jobb
izmoltsagot és gyapjumindséget eredményeznek (Szabo és mtsai, 2016;Vahid
és Kobori, 2002).
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Az 1980-as években a gyapjutermelés hattérbe szorult, a magyar merinét kettés
hasznositasu (hus- és tejtermeld) fajtanak tekintették (Horn, 1995). 1989-ben az
egykori szocialista rendszer atalakulasat az agrartdmogatasok drasztikus valto-
zasa kovette. Ebben az idészakban az exportalt baranyhus valt a juhtenyésztés
f6 termékévé, a baranyok atlagos napi sulygyarapodasa kérilbelll 250 g/nap
volt (Javor, 2005).

A 2010-es években a tenyésztési tevékenység jelentés visszaesése miatt a
magyar merin6 veszélyeztetett kategériaba kerult. Ezt kbvetéen a magyar kormany
egy 0sszehangolt génmegd&rzési program keretében tdmogatja a fajta tenyésztését.
2023-ban a magyar merind allomany 8217 anyajuhbdl allt. A 2004-ben feljegyzett
39 magyar genealégiai vonalbdl minddssze 11 |étezett (Szabd és mtsai, 2016).

Vizsgalataink soran harom célt tlztiink ki magunk elé:

1.) Mivel a magyar meriné genetikai helyzete SNP markerek alapjan még nem
ismert, Ciani és mtsai (2015) adatbazisat hasznaltuk fel a fajta genetikai helyze-
tének meghatarozasara a merind fajtacsoporton belll.

2.) Bér léteznek génhaldzattal (Megdiche és mtsai, 2019), vagy a fajtak kozotti
genetikai 6sszefliggésekkel (Addo és mtsai, 2019) foglalkozé publikacidk, mi a
magyar merino fajtan bellli genetikai hasonldsagi haldzat sajatossagait kivantuk
feltarni.

3.) Mivel a vizsgalatok elvégzésekor a magyar juhtenyésztés legfontosabb para-
métere a baranyok sulygyarapodasa volt, gy dontéttiink, hogy olyan markereket
kereslink, amelyek alkalmasak a baranyok napi sulygyarapodasanak javitasara.

Vizsgalatunk atfedésben van tébb, méas juhfajta ndvekedési és histermelési
jellemz8inek vizsgalataival (Zhang és mtsai, 2013; Wang és mtsai, 2015; Lu és
mtsai, 2020; Zang és mtsai, 2021), és ravilagit a juhgenom azon régidira, amelyek
nem csak a magyar merind, hanem mas fajtdk szamara is hasznalhatok.

ANYAG ES MODSZER
Mintak és genotipizalas

A vizsgdlatba 138 magyar merind anyajuhot vontuk be és 10 év adatait ele-
meztlk. A 60 napra standardizalt stlygyarapodast a kdvetkezéképpen hataroztuk
meg: 60 x testtémeg, ,./nap, ahol a testtémeg, . a barany 30 és 80 napos kora
kozott mért testtdmege, nap a szlletés utani napok tényleges szama a mérés
napjan. A 138 magyar meriné a teljes allomany 6sszes vonalat reprezentalja.

A fllminta vételeket a TypiFixTM (Agrobiogen GmBH, Hilgertshausen, Németor-
szag) szévetmintavevd rendszerrel (Internet1, 2021) végeztik. Az sszehasonlitd
vizsgalatokhoz Ciani és mtsai altal kozzétett adatbazist hasznaltuk (2015). A magyar
merinok SNP tipizalasat a Neogen Corporation (Ayr, Egyesllt Kirdlysag) végezte
Ovine SNP50 Bead Chip (lllumina, San Diego, USA) segitségével.

Az adatok min8ség-ellenérzése magaban foglalta a térképezett és polimorf
markerek sz(irését; a kisebb frekvenciaju allélek gyakorisaga > 0,05 feletti volt
0,95-nél nagyobb genotipizalasi arannyal. A genotipusok sikeres tipizalasi aranya
0,95 feletti volt az 0sszes magyar merind mintdban. Az egyeztetett adatbazis,
amely a Sheep Consortium (Ciani és mtsai, 2015) és a magyar adatokat is tartal-
mazta, 0sszesen 31 fajtat, 693 allatot (7. tablazat) és 22265 SNP-t tartalmazott.
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A magyar merindn bellli halézat- és asszociaciés elemzések esetén az adat-
szlrést kovetéen 46906 SNP-t tartottunk meg.

Populaciégenetikai vizsgalatok

A megfigyelt és varhatd heterozigozitas (Ho, He), a beltenyésztési egyltthatd
(F,), a genetikai tavolsag (F_) és a fékomponens analizis (PCA) kiszamitasat az
SNP & Variation Suite 8.1.1 programmal (GoldenHelix, Bozeman, US) végeztik.

A beltenyésztési egyltthaté = (megfigyelt - homozigéta markerek varhaté
szama) / (genotipizalt markerek szama - homozigéta markerek varhatd szama).

L G |
A homozig6ta markerek varhatd szama = 21:1 (1 —2p;q; (Tj-1)

(ahol L a genotipizalt markerek szama; p és g az allélgyakorisagok; a T a j-ik
marker nem hidnyzé genotipus szamanak kétszerese.)

Az F_ becslésenek algoritmusa Weir és Cockerham (1984) munkajaban ta-
lalhaté. A f6komponens analizis soran a legmeghatarozébb komponenseket a
standardizalt kapcsolati matrixbdl hataroztuk meg (Patterson és mtsai, 2006).

Az Admixture szoftvert --cv opcidval hasznaltuk a legvalészin(ibb klaszterszam
(K) meghatarozasara az egyes K értékeknél meghatarozott keresztellenérzési
hibainak értékeibdl (Alexander és Lange, 2011). Az elemzés elétt a genotipusokat
PLINK segitségével transzformaltuk a --recode12 opcio segitségével.

A dendrogram kiszamitasahoz a Treemix 1.13 (Pickrell és Pritchard, 2012) szoftvert
alkalmaztuk; A blokk mérete 500, az ismétlések szama 1000. A Bootstrap értékeket
a Phylip 3.697 programcsomag segitségével hataroztuk meg (Felstein, 1989).

A magyar merind egyedek kapcsolatara vonatkozé halézatelemzés a parok
SVS programmal (GoldenHelix, Bozeman, USA) szamitott IBS (Identity By State,
hasonlosagi érték) értékén alapult. Barmely két egyed kdzotti hasonlésag: ((a
két allélt megoszté markerek szdma + 0,5 * az egy allélt megoszté markerek
szama)/markerek szama).

Fajtan beliili halézat és kapcsoltsagi vizsgalatok

Az IBS értékek alapjan a magyar meriné mintak halézati tulajdonséagait, mint az
atmérd és a kdztes centralitas, Python 3.6 szoftverrel szamitottuk ki networkx 2.3
és matplotlib 3.1.1 kdnyvtarak segitségével. Az &tmérd a csomdpontparok kdzott
megfigyelt legnagyobb tavolsag vagy masképpen, a két legtavolabbi csomdpont
kdzotti tavolsag (Barabasi, 2017).

Egy adott allat/csomépont kdzotti kdztes centralitas = ¥ “utfe

v —
SEVEL
Tzt

(ahol v a csomopontok szama; o, az s csomoponttdl induld legrovidebb utak
szama; t csomoponthoz és o, azon utaknak a szama, amelyek athaladnak a v
csomoponton.)

A kapcsolatok er6sségét (vagy az élek sulyat) a parok IBS értéke hatarozza
meg. Azon IBS értékeket, melyek az eloszlas 85 szazaléka feletti vannak, vastag
fekete vonalakkal jeldltik.
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A napi sulygyarapodashoz kapcsolddo Iékuszok azonositasara tobb ldkuszos
vegyes modellt alkalmaztunk (Segura és mtsai, 2012). A modell a kbvetkez6 volt:

y=XB+Zu+e

(ahol y a napi sulygyarapodas; X a fix hatadsok matrixa, amely 46906 SNP-bdl
és kovariansokbol all (szlletési datum és hely); Z a kapcsolddé el6fordulasi matrix
véletlenszer(i hatasa minden egyedre, amely identitds matrixsza valik, egyeden-
kénti egy fenotipusos mérés alapjan (Thomson és mtsai, 2018); e a rezidudlis
hatasokat jeloli; B és u pedig a rogzitett és véletlenszerl hatasok egytitthatoit
reprezentald vektorok.) A vegyes linearis modellekkel kapcsolatos tovabbi rész-
leteket lasd itt: (Internet2, 2021).

EREDMENYEK
Populaciok diverzitasa és strukturaja

A megfigyelt heterozigozitas 0,262 (cordobai spanyol merind) és 0,392 (rasa
Aragonesa) kozott volt, a vart 0,397-es érték alatt (1. tablazat). A megfigyelt és
varhato heterozigota értékek alapjan a fajtak beltenyésztési egytthatéja 0,013
és 0,193 koz6tt mozgott (1. tablazat), kivéve a legmagasabb F_ ertékkel (0,341)
bird cordobai spanyol merinét. A magyar merinéban ez az értek 0,054 volt. Az
F., szamitas paronkénti értékei a 0,004 (ausztral merind vs. ausztrél arutermeld
merino) - 0,313 (spanyol cordobai merind vs. szlrke szarvalt heathen) tartomany-
ba estek. A magyar meriné F_ értékei a tébbi fajtahoz viszonyitva 0,035 (spanyol
estremadura merino) és 0,184 (spanyol cordobai merind) k6z6tt alakultak (2. tab-
lazat). Az éllatok paronkeénti IBS értékén alapuld f6komponens-analizis (1A-D abra)
a magyar meriné populaciét a vizsgalt populaciok kiilsé peremére, a rambouillet
és a kinai merin6 kozelébe helyezte.

Az admixture analizissel vizsgalt 31 fajta esetében a legvaldszinlibb klaszterszam
tizenkilenc volt (K=19, 2. abra). Amikor K egyenld volt a vizsgalt fajtak szamaval, a
magyar merinok tdbbsége rambouillet-vel mutatott keveredést (S1 kiegészitd abra,
Zsolnai és mtsai, 2023). A fajtak filogenetikai dendrogramjan a magyar merinét a
rambouillet-vel, a kinai merinéval, a merinizzataval és az spanyol estremadura
merinoéval kerlilt kozds agra. (3. abra, S2 kiegészité abra, Zsolnai és mtsai, 2023).

Hasonldsagi haldzat és sulygyarapodassal kapcsolt markerek

Az egyedek genetikai halojanak megjelenitéséhez 0,73 feletti IBS-értékeket
(éleket) hasznaltunk. Az elemzett sokasagban ez az érték az 6sszes csomdpont
(egyed) egybefliggd haldzatanak meglétét biztositotta. Az élek szama 341, az
atlagos fokszam 5,014, a hal6 atmérdje 4 (4A. abra). Az 6t legmagasabb kdztes
centralitas értéke 0,936, 0,035, 0,034, 0,029 és 0,023 volt. Amikor a legmagasabb
értékkel (0,936) rendelkezd egyedet eltavolitottuk, az dsszekapcsolt halézat 108
allatot és 199 élt tartalmazott (4B. abra). Ebben az esetben az atlagos fokszam
3,682 lett, a hald atmérdje pedig 10-re bévilt. A legmagasabb 6t kdztes centralitas
értéke 0,744, 0,261, 0,235, 0,185 és 0,141-re mddosult.
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1. tablazat

A vizsgalt juhpopulaciok megfigyelt és varhaté heterozigozitasai (Ho, He) és beltenyésztési

egyitthat6i (F)

Fajta (1) Mintaszam (2) Ho He Fis

Rasa Aragonesa 20 0,392 0,397 0,013
Castellana 22 0,386 0,397 0,028
Ojalada 24 0,383 0,397 0,035
Estremadurai spanyol meriné 13 0,381 0,397 0,041
Comisana 24 0,379 0,397 0,046
Ausztral szarvatlan merind 24 0,377 0,397 0,051
Ausztral arutermeld merind 24 0,377 0,397 0,051
Appenninica 24 0,376 0,397 0,053
Merinizzata 20 0,376 0,397 0,054
Magyar merind 138 0,376 0,397 0,054
Kinai meriné 23 0,373 0,397 0,061
Sopravissana 24 0,373 0,397 0,062
Churra 24 0,371 0,397 0,065
Laticauda 24 0,371 0,397 0,067
Skot blackface 24 0,370 0,397 0,069
Meriné landschaf 21 0,369 0,397 0,070
Gentile di Puglia 24 0,369 0,397 0,071
Ausztral merin6 24 0,365 0,397 0,080
Szardiniai fehér 24 0,364 0,397 0,083
Massese 24 0,361 0,397 0,090
Leccese 23 0,356 0,397 0,103
Rambouillet 24 0,356 0,397 0,105
Veluwe heathen 0,355 0,397 0,107
Drenthe heathen 0,350 0,397 0,118
Finnsheep 24 0,348 0,397 0,123
Bentheimer 0,341 0,397 0,141
Schoonebeker 0,324 0,397 0,183
Fehér szarvalt heathen 0,324 0,397 0,184
Arawapa 24 0,323 0,397 0,186
Szlirke szarvalt heathen 4 0,320 0,397 0,193
Cordobai spanyol meriné 7 0,262 0,397 0,341

Table 1. Observed, expected heterozygosities (Ho, He) and inbreeding coefficients (F ) calculated

on the 31 sheep populations

breed (1); number of samples (2)
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2. tablazat

A magyar merind és a vizsgalt merinoéfajtak kozotti genetikai differencialtsagi egyiitthatok

(F,,) értékei

Fajta (1) Magyar meriné (2)
Magyar merin6 0,000
Spanyol estremadura merin6 0,035
Rambouillet 0,036
Rasa Aragonesa 0,038
Kinai meriné 0,040
Sopravissana 0,042
Merinizzata 0,043
Ausztral merind 0,045
Ausztral arutermeld merind 0,047
Ausztral szarvatlan merind 0,050
Ojalada 0,050
Castellana 0,053
Merin6 landschaf 0,055
Leccese 0,058
Churra 0,063
Laticauda 0,064
Comisana 0,065
Gentile di Puglia 0,068
Appenninica 0,071
Szardiniai fehér 0,076
Massese 0,080
Fehér szarvalt heathen 0,087
Finnsheep 0,094
Arawapa 0,098
Drenthe heathen 0,098
Skot blackface 0,099
Bentheimer 0,100
Veluwe heathen 0,103
Schoonebeker 0,117
Szurke szarvalt heathen 0,124
Spanyol cordobai merind 0,184

Az dsszes par Fg - értékei és hétérképe: Zsolnai és mtsai (2023) dolgozatanak kiegészitd S1 tab-

lazataban (3)

Table 2. Pair wise coefficients of genetic differentiation (F;) values between Hungarian Merino

and the investigated Merino breeds

breed (1); Hungarian Merino (2); for values and heat-map of all pairwise Fg; values, see Supplementary

Table S1 in Zsolnai et al. (2023) work
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A napi sulygyarapodas értékei 261,6 és 494,7 gramm kdz6tt mozogtak. A tobb
I6kuszos vegyes modell elemzés soran tobb lokuszt azonositottunk, amelyek
Osszefliggésbe hozhatdk a napi sulygyarapodassal (3. tablazat). A legmagasabb
értékkel rendelkez6 I6kuszok (-log, p>10) a 2., 3., 8., 9. és 20. kromoszéman
helyezkedtek el, a téves felfedezések aranya alacsonyabb, mint 4,1e-11.

MEGVITATAS

A magyar merin6 medfigyelt és varhat6 heterozigozitasabol szamitott F,_ érték
0,055 alatti. A 31 vizsgalt fajta kozll tiznek kicsi az F_ ertéke, ami azt jelzi, hogy
nincs lényegesen tobb beltenyésztett allat a vartnal.

Megallapitottuk, hogy a magyar merind mas fajtakkal mutatott genetikai tavol-
sagai, illetve a f6komponens-analizisben és a filogenetikai fan elfoglalt helyzete
alatdmasztja a rambouillet (Kovacsy, 1923) magyar merind6 genomjahoz valé
nagymérték( hozzajarulasat.

Loukovitis és mtsai (2022) mikroszatellit vizsgalatok alapjan hat hazai magyar
meriné allomany elemzésekor alacsony genetikai differencialédast tapasztaltak
(F,=0,036). Ceccobelli és mtsai (2023) a merino, ill. meriné eredetd fajték filo-
genetikai elemzése soran genetikai hasonlésagot allapitottak meg a lengyel és
magyar merin6 allomanyok kdzott, ami megerdsiti Peter és mtsai (2007) korabbi
megfigyeléseit.

A kinai meriné és a rambouillet hasonlé helyzete a PCA abran és a dendrogramon
a két fajta szoros kapcsolatara utal. Az adatbazisban szereplé spanyol fajtak ko-
z(l az estremadura meriné all a legkdzelebb a magyar merinéhoz, ami a fajtara
gyakorolt legerdsebb hatasat mutatja (2. tablazat). A spanyol cordoba és a ma-
gyar merino fajta F_, érteke volt a legmagasabb (F_=0,184), ami kizarja a spanyol
cordoba merinét a magyar merind szarmazasi korébdl. A filogenetikai vizsgalatban
arambouillet van a legktzelebb, az estremadura merind a negyedik legkdzelebbi
fajta a magyar merinéhoz képest (S2 kiegészit6 abra, Zsolnai és mtsai, 2023).

Az Admixture elemzésben a legvaldszinlibb klaszterszam (K) 19 volt (2. dbra, S1
kiegészitd abra, Zsolnai és mtsai, 2023), azonban a magyar meriné rambouillet-vel
vald keveréke K=29 és 31-nél volt lathato (S1 kiegészité abra, Zsolnai és mtsai, 2023).

Az egyedek haldzatelemzése (4A. abra) kiilléskerék szerkezetet tart fel (Barabasi,
2017), amelyet valészinlileg a preferalt egyed, illetve utdédainak kiterjedt haszna-
lata idézett el6. Amikor a genetikai hasonldsagi haléban a legnagyobb koztes
centralitdssal rendelkez6 allatot eltavolitottuk, a kerékszerkezet eltlint, és tovabbi
kapcsolati részletek derdltek ki. A 4B. abran olyan allatokat azonosithatunk, ame-
lyek a tobbiekhez képest er6sen befolyasoljak a fajtadsszetételt. A haldzati adatok
alapjan a tenyésztdk kivalaszthatjak az optimalis tenyésztési sémakhoz megfelel
allatokat. Az élerésségek (mas néven paronkénti IBS értékek az allatok kdzott)
megjelenitése elésegiti a kdzeli rokon allatok kdnny(i felismerését (4. abra). Ezzel
elkertilhetd a heterozigozitas gyors csdkkenése, a beltenyésztési depresszid és a
gazdasagi teljesitmény romlasa. A genetikai hasonlésagok vizualis megjelenitésé-
nek (4. abra) fejlesztése tovabb javithatja a halozati elemzés alkalmazhat6sagat.
Javulas érhetd el interaktiv, felugré ablakokkal, amelyek kereszthivatkozasokat
tartalmazhatnak a tenyészt6kre, a gazdasagokra, az életkorra, az 8sdkre vonatko-
z6an. Az 6sszefliggések idében valtozé megjelenitésével, amely kdveti a frissen
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1. dbra. A fékomponens analizis eredménye
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A = f6komponens-elemzés, amely a vizsgalt allatok kdzotti kapcsolatot mutatja, a szinkédokat 14sd
az abra mellett (1); B-D = az A részen lathat6é egyedek fajta szerinti atlagai. C1 = 1. komponens
(sajatérték = 6,969), C2 = 2. komponens (sajatérték = 3,432), C3 = 3. komponens (sajatérték =
3,304) (2)

Figure 1. Multidimensional scaling plot depicting

A = principal component analysis displaying the relationship between animals coloured by their
corresponding breed, see colour codes beside this plot (1); B-D = means of the animals on part
A belonging to different breeds. C1 = 1st component (eigenvalue = 6.969), C2 = 2nd component
(eigenvalue = 3.432), C3=3rd component (eigenvalue=3.304) (2)

ellett és selejtezett allatokon keresztil valtozé populacié genetikai valtozasat, a
tenyésztdk id6ben képet kaphatnak a populéacidban végbemend folyamatokrol.

A napi sulygyarapodashoz 6t er6sen kapcsolt I6kuszt taldltunk (3. tablazat)
138 allat felhasznéalasaval. Bar a mintaszam kisebb a Zhang és mtsai (2013) vagy
a Lu és mtsai (2020) altal publikaltnal, azt tapasztaltuk, hogy egy multigénes
tulajdonséag fébb markerei 138 allat felhasznalasaval is meghatarozhatéak. Az 6t
altalunk megtalalt marker kdzul kettd (OAR8_17854216.1 a 8-as kromoszéman
és s42441.1 a 9-es kromoszéman) Zhang és mtsai talalataihoz -1,3 és +4,8 millié
bazis tavolsagra volt. (Zhang és mtsai, 2013). A csoport altal beszamolt markerek
a napi sulygyarapodashoz, a hat hénapos sulyhoz és a valasztas utani sulygya-
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2, abra. A legvaldsziniibb K-értékre vonatkozé Admixture eredmények
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Figure 2. Admixture results concerning the most probably K value

3. abra. A merind és a merindbdl szarmazé fajtak filogenetikai faja TreeMix és Phylip programmal
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Figure 3. Phylogenetic tree of Merino and Merino-derived breeds constructed with the TreeMix
and Phylip programs
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4. abra. A.-B.) A magyar merindk halézati abrézoldsa a paronkénti IBS értékek alapjan.
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A legnagyobb koztes centralitdssal rendelkezé allatok, amelyeket nagyobb piros pontok abrazol-
nak, olyan genetikai részleteket hordoznak, amelyek kilénb6zé részhalmazai mas egyedekben
is megtalalhatok. B.) Az egyedek haldzata az A. dbran lathatd kdzponti dllat eltavolitasa utan.
A legmagasabb koztes centralitas értéki 0,936 az A. és 0,744 a B. &bran.

Figure 4. A.-B.) Network representation of the Hungarian Merinos based on their pairwise identity-
by-state values

The animals with the highest betweenness centrality values, depicted by larger red dots, carry sets
of genetic material whose different subsets can be found in other individuals connected by lines
between the nodes/animals. B.) Network of individuals after removing the central animal seen on
plot A. The highest betweenness centrality values are 0.936 and 0.744 on plot A and B., respectively.

rapodashoz kapcsolddnak. A harmadik ismertetett marker (s28948.1) 11,7, illetve
1,5 millié bazisra volt a-valasztas utani sulygyarapodassal (Zhang és mtsai, 2013),
illetve a valasztasi sullyal (Lu és mtsai, 2020) kapcsolt markertdl. A fent emlitett
harom marker mas kutaték altal azonositott markerekhez val6 kdzelsége (Zhang és
mtsai, 2013; Lu és mtsai, 2020) a magyar és a kinai merin6 nagy hasonlésagaval
magyarazhatd, amelyet a fkomponensek (1. dbra), a paronkénti genetikai tavol-
sag (2. tablazat, S1 kiegészitd tablazat) és a dendrogram (3. dbra, S2 kiegészitd
abra) analizisek mutatnak be. Mas kutatasok még nem szamoltak be a 2. és 3.
kromoszdéman azonositott (OAR2_137539806.1 és OAR3_188812728.1), illetve az
azokkal szomszédos markerek és a sulygyarapodasi mutatok kapcsoltsagarol.

E tanulmany ralatast nydjt a magyar merin6 helyzetére a merin6 fajtacsoporton
belll. Az eredmények hasznosak lehetnek a merindbél szarmazé fajtak szélesebb
kérén végzett egyéb kutatasokban is.

Az éllatok genetikai hasonlésagan alapuld, fajtan bellli halézatelemzése és
annak megjelenitése intuitiv eszkdzt jelenthet barmely faj tenyésztéjének, hogy
kénnyen bepillantast nyerhessen a populécié genetikai szerkezetébe és azono-
sithassa a legnagyobb hatasu egyedeket. Tobb fajta szerkezetének elemzésével
lehet6vé valik kiildnb6zé orszagok eltérd tenyésztési gyakorlatanak ésszeha-
sonlitasa, igy informaciot nyerhetlink a tenyésztési modszerek fajtaszerkezetre
gyakorolt hatasarél.
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3. tablazat
A magyar merin6 napi sulygyarapodasaval 6sszefiiggé I6kuszok listaja
marker Chr:pozici6 | -log,,)p | FDR ASE Marker Delta bp (6)
Q) @) ®) (4) vagy
Chr':pozicié
(tulajdonsag);
publikacio
n (5)
OAR2_137539806.1 | 2:129172257 | 19,87 |1,6e-17| 0,506 2:206466290 77,294,034"
+0,021 (testsuly);
Lu és mtsai (2020);
460

OAR3_188812728.1 | 3:175738965 | 17,41 |4,6e-15| 0,506 3:118519704 -57,219,261"
40,026 | (valasztasi suly);
Lu és mtsai (2020)

460
OAR8_17854216.1 | 8:15960500 | 22,70 |2,4e-20| 0,527 | OAR8_16297646.1 | -1,302,115
+0,017 (napi
sulygyarapod.,

6-hdénapos suly);
Zhang és mtsai
(2013)
329

s42441.1 9:81626179 | 23,36 |5,5e-21| 0,505 | OAR9 91721507.1 | 4,779,602
10,016 | (val. uténi sulygy.);
Zhang és mtsai
(2013)
329

528948.1 20:27936473 | 13,46 |4,1e-11| -0,333 §72649.1 -11,699,128
10,024 | (val. uténi sulygy.);
Zhang és mtsai
(2013)

329

20:26410829 -1,525,644"
(valasztési suly);
Lu és mtsai (2020)
460

Chr = kromoszéma szama (1); —log, p = -log,, transzformalt p értékek (2); FDR = hamis felderitési
arany (3); ASE = allél helyettesitési érték és standard hibdja (4); n = allatok szama és a referalt iro-
dalom (5); delta bp = a Zhang és mtsai (2013), vagy Lu és mtsai (2020) altal talalt markerek tavolsaga
ajelen tanulmanyban talalt markerekhez képest (6); * = az OAR2_137539806.1, OAR3_188812728.1
és s28948.1 az Oar4.0 koordinatakhoz igazitott pozicid, melyek igy 6sszehasonlithatéak a Lu és
mtsai (2020) eredményeivel (7)

Table 3. List of loci associated with daily weight-gain of Hungarian Merinos

chromosome number (1); -log,, transformed p values obtained by multi-locus mixed-model algorithm
(2); false discovery rate (3); allele substitution effect and its standard error (4); number of animals
in the referred literature (5); distance of the markers found by Zhang et al. (2013) or Lu et al. (2020)
relative to the markers found in this study (6); * = positions of OAR2_137539806.1, OAR3_188812728.1
and s28948.1 were adjusted to Oar4.0 coordinates to make it comparable to the work Lu et al. (2020)



18 Zsolnai és mtsai: A magyar meriné helye a meriné fajtacsoporton beldl

Az itt ismertetett standardizalt napi sulygyarapodashoz kapcsolddd I6kuszok
némelyike nagyon kozel allt mas kutatécsoportok altal, nagyobb egyedszamon
végzett vizsgalatokban bemutatott markerekhez (3. tabldzat). Ezen markerek gya-
korlati alkalmazasa javithatja a baranyok napi sulygyarapodasat, ami azért fontos,
mert a baranyexport tovabbra is jelentés bevételt jelent a tenyészték szamara.
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