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ROVIDITESEK JEGYZEKE

A: Adenin

BL_A: Brown egg layer A = barna tojo hibrid A vonal
BL_C: Brown egg layer C = barna toj6 hibrid C vonal
BL_D: Brown egg layer D = barna tojo hibrid D vonal

BP: Bazispar

BRA: Brakel

BRD_A: Brojler dam line A = hus hibrid, anyai A vonal
BRD_D: Brojler dam line D = hus hibrid, anyai D vonal
BRS_A: Brojler sire line A = hus hibrid, apai A vonal
BRS_B: Brojler sire line B = htis hibrid, apai B vonal

C: Citozin

DNS: Dezoxi-ribonukleinsav

EDTA: Etilén-diamin-tetraecetsav

EKFEH_G: Fehér erdélyi kopasznyakta Godolld
EKFEK_G: Fekete erdélyi kopasznyakt G6dollé

EKK_G: Kendermagos erdélyi kopasznyaka Godollé
EKK_H: Kendermagos erdélyi kopasznyaki HodmezGvasarhely
ENSZ: Egyesiilt Nemzetek Szervezete

FAO: Food and Agriculture Organization = Elelmezési és mezégazdasagi szervezet
FM_G: Fehér magyar G6dol1l6

FRH: Friesenhuhn = friz tyuk

G: Guanin

GDA: Genetic Data Analysis = Genetikai adatelemzés
GLP: Green Legged Partridge = z61d 1abu fogolyszini tyuk
HCL: Hidrogén-klorid

HH1: Hus hibrid 1

HH2: Hus hibrid 2

HIC: Hungarian Indigenous Chicken = magyar éshonos tytk
HSP: Heat Shock Protein = hdsokk fehérje

HWE: Hardy-Weinberg Egyensuly

ICL: Iceland Landrace = Izlandi tyuk

JAE: Jaerhoens



KAS: Kastilianer = Kasztiliai tytk

KHCOj3: Kélium-hidrogén-karbonat

KM_G: Kendermagos magyar G6do116

KM_H: Kendermagos magyar Hoédmezdvasarhely

MAR: Marans

MEK: Marker Estimated Kinship

MtDNS: mitokondrialis DNS

NaCl: Natrium-klorid

NCBI: National Center for Biotechnology Information = Biotechnologiai
Informaciok Nemzeti Kézpontja

NH4Cl: Ammoénium-klorid

ORL: Orloff

PAD: Padovai tytk

PCR: Polymerase Chain Reaction = polimeraz lancreakcio

PIC: Polymorphic Information Content = polimorfizmus informacio tartalom
RAPD: Random Amplified Polymorphic DNA = random amplifikaldédott polimorf
DNS: Dezoxi-ribonukleinsav

RNS: Ribonukleinsav

rRNS: riboszomalis RNS

RFLP: Restriction Fragment Length Polymorphism = restrikcios fragment hossz
polimorfizmus

SM_G: Sarga magyar Godollo

SM_M: Sarga magyar Mosonmagyardvar

SNP: Single Nucleotide Polymorphism = pontmutacio

SSR: Single Sequence Repeat = egyszerli szekvenciaismétlés

T: Timin

TH: Toj6 hibrid

tRNS: transzfer RNS

VNTR: Variable Number of Tandem Repeats = valtozo szamt tandem ismétlddések
WEDS: Weighted Equal Drift Similarity

WL_A: White egg layer A vonal = fehér tojo hibrid A vonal

WL_C: White egg layer C vonal = fehér toj6 hibrid C vonal



1. BEVEZETES

Haziallatfajtaink, mint genetikai eréforrasok a Fold biologiai sokféleségének részét képezik,
¢s mint olyanok, kulcsfontossagu szerepet toltenek be a biologiai egyensuly megdérzésében és az
emberi élelmezésben. Védelmiik tehat az emberiség egészét érintd globalis kérdés. A
koztenyésztésben (koztermesztésben) 1évo novény- és allatfajtdk szdma rohamosan csokken a
nemesitéi munka, a szaporitd — ¢&s tenyészanyag forgalmazéds vilagszerte megfigyelhetd
koncentracioja miatt. A 2000-ben koriilbeliil 6300, FAO-ba regisztralt fajtabol tobb mint 1300 tiint
el, vagy a kihalas veszélye fenyegeti. Ezen kiviil nagyon sok fajtat nem azonositottak és ugy
tlinhetnek el, hogy még felismerni, megvizsgélni sem allt médunkban. Eurépéban a legmagasabb a
kihalt, vagy veszélyeztetett fajtak szazalékos aranya, emlésoknél 55%, madaraknal 69% (SCHERF
2000).

A veszélyeztetett, kiszoruléban 1évé Oshonos fajtdk védelme az intenziv tenyésztés
koncentral6dasaval napjainkban egyre nagyobb jelentdségli. Az intenziv fajtak kiszoritjak azokat a
genotipusokat, amelyek nagy fenotipusos variabilitdssal és egyediilalld tulajdonsagokkal
rendelkeznek. Egyre nehezebb az olyan fajtakhoz, genotipusokhoz hozzaférni, amelyek kiszorultak
az arutermelésbdl. Ez azért okoz nagy problémat, mivel a nemesités alatt all6 genotipusok
génkészlete a szelekcid, a homogenizalasi torekvés miatt folyamatosan sziikiil, variabilitisa
csokken. Ez természetes velejar6ja a nemesitésnek, mivel abban alapvetd cél, hogy a fajtadban
eléforduld legkivalobb genotipusokat, valtozatokat szaporitsuk fel a tobbi rovasara. A génkészlet
besziikiilése miatt azonban egyre nehezebb a genetikai eldrehaladast biztositani, tenyészcélt valtani,
vagy modositani, annak ugyanis alapvetd feltétele az dllomanyon beliili variancia, valtozatossag
megléte. Ennek hijan természetesen egy 1d0 utdn nincs mit kivalasztani, megsziinik a nemesitd
mozgastere.

A ritka, kiilonleges genotipusok szerepe nagyban felértékelddhet, ami az eurdpai
baromfitenyésztés fejlodésében is megfigyelhetd. Az olcsd tomegaru mellett egyre novekvd az
1gény a specialis mindséget nyujto, kiilonleges technologiaval (szabadtartasos, 6kologiai, markazott,
organikus stb.) elballitott baromfi termékek irant. Ezek természetesen gyokeresen -eltérd
technologiai feltételeket, ezért alapvetden mas genotipusokat is igényelnek, mint az iparszer(i, zart
rendszerekre nemesitett fajtak. Lévén ezek a technologiak jelentdsen befolyasoltak a természetes
kornyezet altal, az 1) genotipusok koziil is leginkabb a helyi, még fellelhetd fajtak
alkalmazkodhatnak hozza a legkonnyebben, hiszen a specifikus genotipusokat eredményezé gének
egyedi kombinacidja kialakithatja a kornyezethez vald adaptalodast (CRAWFORD 1990).
Manapsag nagyon kevés specializalodott tytkalloméany adja a kiilonb6z6 kereskedelmi tenyésztd

programok bazisat, igy tovabbi jelentésége lehet a régi fajtaknak az agrar-kornyezetvédelmi



programban, mint a hazai kornyezethez adaptalodott genotipusoknak. Sziikség van tehat a ritka
genotipusokra, mivel a dominald fajtak szdmos olyan génvaltozatot nélkiiloznek, amelyek fontosak
lennének, és a kiveszében 1évé fajtdkban jelen vannak. Ilyenek a kiilonb6z6é mindségi jellegek,
betegség rezisztencia gének és szamos mas tulajdonsag.

A probléma globalis méretiivé valt, a folyamat megallitasa 0sszefogast és egyiittmiikodést
igényelt. Ennek tudatdban dolgozta ki a biologiai sokféleségrol szold egyezményt az ENSZ 1992-
ben Rio de Janeiroban, ahol tobbek kozott elfogadasra keriilt az a tétel, hogy a haziallatok is
hozzatartoznak a vildg biologiai sokféleségéhez. Magyarorszagon mar az 1960-as években
megkezdddtek a torekvések a hivatalos génmeg6rzési programok inditasara, melyek eleinte csupan
a létszamfenntartasra szoritkoztak. Napjainkban keriilt sor a ritka értékes genotipusok
elszaporitasara (pl.: faluprogramok), valamint a génvaltozatok gyakorisaganak, a genotipusok
tavolsagbecslésének tudomanyos feltarasara.

Az allattenyésztési genetika egyik fo célkitlizése a termelési értékmérdk kialakuldséban
fontos szerepet jatszo6 gének, génvaltozatok egyszeriien detektdlhaté markereinek keresése. Ez a
kutatbmunka rengeteg DNS markert tart fel kiilonboz6 fajokban, amelyek kisebb — nagyobb
mértékli polimorfizmust mutatnak, ¢és alkalmasak lehetnek egyedek, allomanyok genetikai
jellemzésére is. A fenotipusos jegyeken kiviil igen nehéz meghatarozni egy — egy populacio
genetikai értékét, azaz hogy milyen mértékben térnek el mas genotipusoktdl és mennyire
tekinthet6k egyedinek. A génmeglOrzést szolgald tenyésztés egyik fo feladata a ritka allélok
megOrzése, ami igen nehéz feladat, mert a genetikai dllomany tulnyomo része nem fejezddik ki
fenotipusosan. A molekularis genetikai markerek jO lehetdséget nyljtanak a genetikai
Osszehasonlitdsokhoz a kiilonboz6 tytkfajtakban, illetve segitséget adnak a génbanki allomanyok
tenyészkivalasztasaban. A  molekularis genetikai analizisek révén nyert informécidok
génmegdrzésben vald kdzvetlen hasznélata koriil ma még nincs teljes konszenzus, kérdéses, hogy a
DNS markerek 6nmagukban mennyire elegenddek egy fajta vagy egy éallomany értékeléséhez,
hiszen a gének expresszidjaban jelentds kiilonbségek lehetnek, ami mar érinti a genom mitkodési —

szabalyozasi folyamatat is.

1.1. Célkitiizés

Munkam soran a Kiséllattenyésztési Kutatointézet és Génmegdrzési Koordinacidos Kozpont
(KATKI) baromfi génbankjaban és az orszag masik két tenyészetében (Szegedi Tudomanyegyetem
Hodmezdvasarhelyi Foiskolai Kar - Hodmezdvasarhely, Nyugat - Magyarorszagi Egyetem -

Mosonmagyarévar) fenntartott hazai 6shonos tyukfajtak genetikai dsszehasonlitasat végeztem el.



Munkam soran kitiizott célok:

s

» 6 hazai 6shonos tyukfajta 9 populacidjanak eredet vizsgalata mitokondrialis DNS alapjan

» tyukfajtaink genetikai diverzitasanak vizsgalata, 0sszehasonlitasa kereskedelmi, illetve mas

europai orszagok dshonos genotipusaival mikroszatellit markerek alapjan

» annak bizonyitasa molekularis genetikai Uiton, hogy az azonos szinii fedett és kopasznyaka

allomanyok nem csupan egymas valtozatai, hanem 6nall6 fajtak

» az azonos fajtahoz tartoz6, 4am hosszl idon keresztiil (30-40 év) Magyarorszag kiilonb6zo

tenyészeteiben fenntartott fajtak molekularis genetikai 0sszehasonlitasa

» Oshonos magyar tyukfajtaink genetikai diverzitasanak tovabbi vizsgalata pontmutaciok

segitségével

Habar néhany europai 6shonos és kereskedelmi tytkfajtat vizsgaltak mar tobb tanulmanyban is
(pl.: LIU et al. 2006, TADANO et al. 2007, MUCHADEY!1 et al. 2008, GONGORA et al. 2008,
WILKINSON et al. 2011), a kelet-europai (és hazai) 6shonos tyukfajtak eredetét és genetikai

diverzitasat még nem mérték fel, ezért is bir nagy jelentdséggel ez a munka.
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2. IRODALMI ATTEKINTES

2.1. A hazityuk eredete, haziasitasa, elterjedése

A hazityuk szarmazasarol hossza ideig megoszlottak a véleménynek (SZALAY 2002).
Egyesek monofiletikus, azaz egy 6stél szarmazo6, masok polifiletikus, azaz tobb 6stél szarmazo
fajnak tartottak.

A monofiletikus eredet hirdet6i (Darwin, Diirigen, Brehm) egyetlen kzos 6sként a bankiva
tyakot (Gallus ferrugineus) jelolték meg, amely El6 — és Hatso — Indiaban, valamint Borneo
kivételével a mai Indonézia szigetvilagaban Oshonos. Szerintik a monofiletikus szarmazas
bizonyitékai, hogy a bankiva tyuk rendkiviil valtozékony, konnyen képez fajtakat, s hogy a ma €16
tyukfajtak tollazatanak, illetve a bor — és 1ab, valamint a fiillebeny alapszinezddése, valamint
hangjuk hasonlésaga felfedezhetd a bankiva tytk esetében is.

Az Gjabb keletli vizsgéalatok a hazityuk polifiletikus eredetére utalnak. Az elmélet hirdet6i a
hazityik 6seként négy 6si fajt emlitenek (HORN 1976):

e bankiva vagy vords dzsungeltyuk

e ceyloni dzsungeltyuk (Gallus lafayetti)

e sziirke dzsungeltyuk (Gallus sonneratti)

e javai — villasfarka — dzsungeltyuk (Gallus varius)

CSUKAS (1955) szerint a polifiletikus eredet elsésorban azzal magyarazhatd, hogy a
tyukfajtak alakjaban, szinében és testnagysagéaban til nagy a valtozatossag ahhoz, hogy egy 6stdl
szarmazzanak. Mindezekbdl arra a kovetkeztetésekre juthatunk, hogy a hazityuk Osei az emlitett
vadfajok, illetve alfajok keresztezOdéseibdl szarmaznak, melynek hazaja Dél — és Kozép — India,
Burma, Ceylon, Szumatra, Java és a tdvol — keleti szigetcsoport volt. Nem vitathato tehat, hogy a
tavol — keleti tyukfélék keresztezddéseinél 1ényeges szerepe volt a kordbban egyetlen kozos dsként
emlegetett bankiva tyuknak, azonban az eredet ma mar nem allapithaté meg egyértelmiien pontos
feljegyzések hianyaban.

Az eredet megallapitdsdban Oriasi segitséget nydjtanak a molekuldris genetikai markerek,
igy az anyai agon 06rokl6d6 mitokondridlis DNS. A kilencvenes évek ilyen irdnyl vizsgalatai még a
hazityak egyetlen Osének a voOrdos dzsungeltyik egy indokinai populacidjat tartottdk
(AKISHINONOMIYA et al. 1994, 1996), majd kb. 10 évvel késébb modosult ez a nézet Gjabb
azsiai haziasitasi centrumok megjelolésével (LIU et al. 2006).

A hazityuk haziasitdsdnak négy oka lehetett: valldsi kultusz, kakasviadalok, kedvtelés és
gazdasagi haszon. A domesztikacidé az i1ddszamitdsunk eldtti III. évezredre tehetd. Ezt latszik

igazolni Strobel ¢€s Jeitteles asatdsi anyaga (tyukcsontok). A legkorabbi leletek az Indus folyo
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mentén feltart lel6helyekrdl (Mohanjodaro, Harappa) keriiltek eld. Ennek alapjan tartjak az
archeoldgusok leginkdbb bizonyitottnak a bankiva tyuk i. e. IIl. évezredben torténd haziasitasat.
Irodalmi forrasok szerint Délnyugat — Azsidban az i. e. IX. — V. szdzadban honosodott meg a tyuk,
és a Perzsa Birodalom idején terjedt egyre nyugatabbra. Igy jutott el az dkori Gorogorszagba is,
nem véletlentil hivtak a gérogok annak idején ,,perzsa” vagy ,,méd” madarnak, és aldozati allatként
hasznaltdk. A gorogok bevitték Kis — Azsidba, ahol gyorsan el is terjedt j6 gazdasagi
hasznositasanak kdszonhetden.

A keltdk és a germanok mar a romai csaszarsag eldtt ismerték a hazityukot, a foniciaiak

pedig joval idészamitasunk eldtt tenyésztették és szaporitottak. A tyuk az okorban keriilt Azsiabol
Eurépaba. Az els6 irasos feljegyzések Theognia és Arisztophanész (i. e. 500 — 400) gordg irdktol
szarmaznak. Az Alpok északi lejtdin viszont csak a romai uralom idején tlint fel a tyuk.
Kronacher valosziniinek tartja, hogy Kozép — Eurdpaba nem Italiabdl jutott el a tyuk, hanem a
keltak hoztdk magukkal. A rémai korbol joval tobb informacid all rendelkezésre a hazitytkrol. A
fehér tyak és kakas aldozati allatként szerepelt, de a tobbi szinvaltozatot tomték, hizlaltak,
szelektaltak, keltették, kezdetleges allategészségligyi eljarasokat alkalmaztak (baromfitetli irtasa).
Bar megtiltottdk a hizlalt tyukok fogyasztasat i. e. 161-ben, mégis nélkiilozhetetlen haziallat lett a
tyuk a romaiaknal (MATOLCSI 1975).

2.2. Oshonos magyar tyiikfajtiink kialakulasanak torténete

A hazank teriiletén talalt &satdsi leletek nagyobb testli tyuktdl szdrmaznak, mint a
népvandorlas kori avar sirokbdl eldkeriilt hazityukoké, melyrél a rémai kori csontmaradvanyok
tantiskodnak. A magyar parlagi tylkok Oseinek eredete a meglévd régeészeti leletek alapjan nem
tisztazhato (MATOLCSI 1975).

A magyar ¢és erdélyi kopasznyakl fajtakat altalaban egymas szinvaltozataiként irjak le, és
sajnos annak ellenére, hogy ezek ma mar hivatalosan elismert 6nallo fajtak, a mai napig akadnak
tenyeésztok, akiknek meggydzddésiik, hogy az erdélyi tytk csupan egy kopasznyaku valtozata a
magyar tyuknak. A kopasznyakl tyltkot eldszor ,,Szeremley — tytk” — ként emlitettek elso
tenyésztdjiik, Szeremley Lajos, erzsébetvarosi tanfeliigyeld6 nyoman. Erdélybdl nagyon gyorsan
elterjedt ez a fajta orszagszerte, illetve Nyugat — Eurdpaban is az 1875-6s bécsi baromfi kiallitast
kovetden, ahol nagy feltiinést keltett az un. csorényaku tyuk (GRUBICY 1895).

Torténelmi és archeoldgiai adatok alapjan azt mondhatjuk, hogy mig a hézityik az Egei —
tengeren keresztiil érte el Gorogorszagot és Olaszorszagot, addig a Koézép — Europaban 1évo
6shonos tyukfajtak valoszintleg kettés eredettel rendelkeznek (PETER 1913). Az egyik lehetséges
szarmazasi teriilet észak, a Fekete — tenger fel6l (PETER 1913), a masik irany pedig Kina keleti
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része, Oroszorszagon at (WEST és ZHOU 1988). WINKLER (1921) és BAKOSS (1931) szerint a
ma ismeretes magyar tyuk 6sét a IX. szdzadban hoztik be Azsiabol a Karpat-medencébe. Késébb
ezeket az allatokat valoszintileg keresztezték keleti és mediterran madarakkal, amellyel kialakult a
magyar tyuk ma ismert formaja, és idOvel genectikailag is adaptalodtak a kiilonb6z6é magyar
gazdasagi rendszerekhez. A Magyarorszagon is beindul6 ipari tenyésztés kezdetéig ezeket a fajtakat
nemcsak a relative jo tojastermelésiik, hanem kitind hiismindségiik és robusztussaguk miatt is
kedvelték. A fehér és a fogolyszinli magyar fajtakat az Alfoldon, a sarga és a kendermagos magyar
tytkokat a Dunantilon, Erdélyben pedig a fekete, fehér és kendermagos kopasznyaku fajtakat
preferaltak.

A Kisallattenyésztési Kutatointézet és Génmegdrzési Koordinaciés Kozpont (KATKI)
elddje egy nagyszabasu tenyésztési programot inditott a 30-as évek elején. BALDY és munkatarsai
(1954) céltudatos tenyésztéi munkajanak koszonhetden a jo kettds hasznositast (tojas és hus)
magyar tyukfajtak orszagszerte elterjedtek.

A masodik vilaghdbort soran e baromfik nagy részét kiirtottdk. Godollén BALDY és
munkatarsai  (1954), Mosonmagyarovaron BISZKUP, BEKE valamint kollegai (1951)
szisztematikus tenyészt6i munkdajanak koszonhetéen a magyar Oshonos tylUkfajtdkat nemcsak
megovtak, hanem széles korben el is terjesztették az 50-es évekre.

A 60-as évek elején, az intenziv tenyésztés elterjedésével a magyar fajtdkat hus és tojo
tipusu hibridek valtottak fel, még a kisebb gazdasagokban is. Azdta a magyar és erdélyi fajtakat
génbankokban tartjak fent. Génmegdrzési program keretében 1973-ban a sarga magyar tyukot
Mosonmagyarovaron tenyésztették tovabb, mely 4allomanybdl 1991-92-ben Kanaddbol
visszaszarmaztatott sarga magyar populacidval keresztezve hoztak 1étre a godollér allomanyt. A
kendermagos tyik génbankjat 1976-ban a Duna-Tisza kozén talalt fajtatiszta allomanyokbol
Hodmezdvasarhelyen hoztak létre. Ugyanebben az évben hoztdk Godolldre a fekete erdélyi
kopasznyaku tytikallomanyt a konstanzai génbankbol, a fehér és kendermagos erdélyi kopasznyaku
fajtak tenyésztése mar 1953-ban elindult. Fehér magyar tyukallomany Makon maradt fonn 1978-ig,
melybdl Godollon alakitottak ki egy génbanki allomanyt (SZALAY 2002).

Harom intézetet vontak be tehat ebbe a génmegorzési programba, ahol ezek a helyi fajtak kis
létszamban megtalalhatok. Az egyik a Nyugat — Magyarorszagi Egyetem Mosonmagyardvaron,
ahol a sarga magyar fajta egy 4llomanya talalhatd, masik a Szegedi Tudomanyegyetem
Mezdgazdasagi Foiskolai Kara Hoédmezdvasarhelyen, ahol a kendermagos magyar, és a
kendermagos erdélyi kopasznyaku fajtakat tartjak, és végiil a Kisallattenyésztési Kutatointézet és
Génmegérzési  Koordinacios Kozpont (KATKI), ahol minden &shonos magyar fedett és
kopasznyaku fajta fellelheté a mai napig. Ezen kiviil ma mar szép szammal akadnak jelentkezok,

akik dshonos magyar tyukfajtak tartasara adjak a fejiiket.

13



Mivel viszonylag kis 1étszamu populaciokrol van szo, az allomanyokat csaladtenyésztéssel,
fajtanként 10-10 csaladdal tartjdk fenn. A csaladok létszama atlagosan 20-30 tojo és az 1:7-€S
ivararanynak megfeleld kakas. Az egy csaladtol szarmazo utédok alkotjdk a kdvetkezd generaciot
ugy, hogy a tojok az eredeti csaladban maradnak, mig a kakas rotacioszertien a kovetkezd csaladba

keriil at, igy elkertilvén az allomanyok beltenyésztetté valasat.

2.3. Oshonos magyar tytlikfajtak (SZALAY 2002)
2.3.1. Fehér magyar

A csor csontfehér, a szem narancsvoros, a taraj, arc, all — és fiillebeny vérpiros. A 1ab és a
labujjak eredetileg husszintiek, idosebbeknél csontfehérek, de a nemesités soran kialakult sarga szin
is ma mar megengedett. Tollazata tiszta fehér, ragyogo, eziistés zomancu, kakasoknal idésebb
korban sargés arnyalatba hajlo lehet. Naposcsibéik sargasfehér pelyhiiek, a tojasok altalaban krém
vagy vildgosbarna szinliek. Elssorban az Alfold és a Duna — Tisza kdze tyukja volt, mivel fehér

szinével az arnyék nélkiili tartast, a tiz0 napsugarakat a legjobban viselte.

1. dbra: Fehér magyar (Foto: Dr. Hidas Andras)
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2.3.2. Sarga magyar

A vildgosabb ¢és sotétebb szinarnyalatban eléforduld sarga magyar tyukok kozil a
vildgosabb, élénksarga szinli egyedek szaporitasa a kivanatos. A csOr sarga, a szem narancsvords, a
taraj, arc, all — és fiillebeny vérpiros, a 1ab, labujjak, illetve a kormdok sargdk. A tollazat alapszine
fiatal tytkoknal élénksarga, az id6sebbeknél némi fakulds megengedhetd. A nyaktollak végei, a
szarny evezobtollai és a farktollak végei kismértékben barnas feketék (cirmos vagy kormos), a
sarlotollak zdldes arnyalatba hajlo feketék. A naposcsibék €s a tojasok egyszinii vildgosbarnak. A
sarga magyar a Dunantulon, valamint az Alf6ld és a Duna — Tisza kdze egyes részein volt elterjedt.
Egy idore hattérbe szorult, majd az 1940 — es években Mosonmagyardvaron ismét felkaroltdk és

nemesitették ezt a fajtat (BISZKUP és BEKE, 1951).

2. abra: Sarga magyar (Fot6: Dr. Hidas Andras)

15



2.3.3. Kendermagos magyar

A csOr csontfehér, a szem narancsvords, a taraj, arc, all — és fiillebeny vérpiros. A 1ab és a
labujjak husszintiek, csontfehérek, de a sarga ennél a fajtandl is megengedett. A kdrmok fehérek
vagy sargak. Mindkét ivar tollazatanak alapszine kékessziirke. A sotét, fekete szinhatasu, keskeny
keresztsavok valtakozo elhelyezkedése idézi el a jellegzetes ,.kendermagos™ szint. Kakasoknal a
szin vilagosabb, mig a tyukokndl sotétebb, ami a ,Z” ivari kromoszomén elhelyezkedo,
savozottsagot okoz6 gén (B) homozigdta formaban torténd megjelenésének kdszonhetd. A tollak tal
vildgos vagy tal sotét, illetve tal finom vagy tal durva rajzolata kifogasolhatd. Naposcsibéik
sotétsziirke — fekete pelyhiiek, a kakascsibéknél a has tajékan és a fejen vilagosabb arnyalatokkal.
Tojasaik vildgosbarna vagy barna szinliek. Rejtézkddd szine miatt elsésorban az orszag északi
részén, altaldban a szarnyas ragadozok altal jobban veszélyeztetett teriileteken kedvelték, de az

egész orszagban elterjedt fajta volt.

3. abra: Kendermagos magyar (Fot6: Dr. Hidas Andras)
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2.3.4. Az erdélyi kopasznyaku tyukfajtak

JellemzGje, hogy nyaka, részben melle, valamint hasi része is tollatlan, illetve a fejtetén
kevés toll talalhat6. A fajtara jellemz06 kopasznyakusagot egyetlen autoszomalis gén hatarozza meg.
A tulajdonsag a fedett nyakusdgot meghatarozd génnel szemben dominans. Homozigédta
kopasznyaku esetében a nyak teljesen csupasz, un. csoérényak, mig a heterozigdta egyedek esetében
elol, a nyak kozépsd részén tollpamacs taldlhatd (naposcsibéken jol megfigyelhetd), melynek
semmilyen koriilmények kozott nem szabad a nyak hétsé részére terjednie, vagy a nyakat
koriilfognia. Tobb szinvaltozata fordul eld, korabban legelterjedtebb a fehér volt. Testalkata hasonlit
a magyar tyukéra, de anndl nagyobb torzsii, hosszabb és tojasdad alaku, melle kerek, mint a
vadmadaraké, szarnya hosszabb és hegyesebb. Az erdélyi kopasznyaku tyukfajtakat a XX. szazad
elsd felében még elsorendi gazdasagi tytkként tartottdk szdmon. Rendkivill edzettek, erdsek és
ellenalloak, gyorsan fejlédnek és gyorsan tollasodnak. Szdmukra megfelelé kdrnyezetben kitlind
tojastermeldk. A tojasok altaldban barna vagy krémsziniiek, de eléfordulhat fehér héju is. Kotlasi
hajlama gyenge. Egyes vidékeken kivalo téli tojoként tartottdk. Godollon az 1950 — es évek elejétol
sarga, kendermagos és fehér szinben nemesitették. Mai génbanki adlloményainkban fehér, fekete és
kendermagos szinben 6nallo fajtaként Orzik és szaporitjak. Mindhdrom szinvéltozatara jellemzo,
hogy az arc, all — és fiillebeny, a taraj és fej (kiilondsen annak hétsé része) vérpiros, a tojonal —
kivéve a fej hatsod részét, mely mindig vérpiros — kissé halvanyabb arnyalati. Kivanatos, hogy
minden szinvaltozat, de kiilondsen a fekete kopasznyakuak szeme narancspiros ¢€s tiizes legyen, a
sotét szem keriilendd. A fekete, egészen sotét szinli kopasznyaktak csdre sotét palaszinii, a tobbi,
vilagosabb szinvaltozaté fehér, sarga, vagy test — azaz rdzsaszinli. A fekete kopasznyaktiak 1ab — és
labujjszine sotét palaszinii. Eredetileg a fehér €s kendermagos tollazatiaké rdzsaszinli, de ma mar a

sarga is elfogadott.
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4. abra: Fekete erdélyi kopasznyaku (Foto: Dr. Hidas Andras)

-

5. abra: Fehér erdélyi kopasznyakt (Fot6: Dr. Hidas Andras)
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6. abra: Kendermagos erdélyi kopasznyaku (Foto: Dr. Hidas Andras)

2.4. Oshonos magyar tyukfajtak fenntartasanak jelentosége

A régi magyar baromfifajtdk kozott tartjuk szamon azokat a szarnyasféléket, melyek
évszazadok folyaman Oseink vagy idegen népek altal a Karpat - medencébe behozott fajtakbol
alakultak ki, alkalmazkodtak hazank kornyezeti és éghajlati viszonyaihoz, s igy dshonos vagy
honosult fajtakka valtak. Ezek kozé soroljuk tobbek kozott a magyar €s az erdélyi kopasznyaku
tyak tobb szinvaltozatat is. Régi magyar allatfajtdinkat, koztilk a baromfiféléket is, nemzeti
kulturalis 6rokségiink részeként kell kezelniink. A kendermagos ¢€s erdélyi kopasznyaku tyukfajtak
jellegzetes emlékei a régi, hagyomanyos paraszti gazdasdgoknak, ¢él6 muzedlis targyaknak
tartjak szdmon. Ezek a fajtak a hazai multifunkciondlis mezdgazdasag kialakitasdban ¢és
fenntartdsaban is nélkiilozhetetlenek. Azok a kiilonleges termékek, melyek hungarikumként
Magyarorszag mezdgazdasaganak hirét Sregbithetik vilagszerte, els6sorban régi, hagyomanyos,
6shonos éllatfajtainkkal termeltethetok. E fajtakat igényli mind a fejlesztési célok kozott szerepld

faluturizmus, mind az érzékeny természeti teriiletek mezogazdasaga.
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2.5. A populaciogenetika fogalma és a variabilitast befolyasol6 mechanizmusok

A populéciogenetika a populaciok genetikai Osszetételét, illetve az azt megvaltoztatd

mechanizmusokat vizsgalja. Alapja a populacion beliili és azok kozotti variancia, ami az
allélgyakorisaggal mérhetd. Egy idedlis populacidban, a sziilok és az utddok allélgyakorisaga
azonos (Hardy-Weinberg térvény), ahol az egyedek véletlenszeriien parosodnak (panmixis).
Az idealistol eltéré populacioban azonban, a genetikai variabilitast olyan tényezdk befolyasoljak,
mint a genetikai sodrodas, mutacio, migracié (génaramlas), a szelekcio (természetes, mesterséges),
a kiilonboz6 parositasi rendszerek (pl. panmixis, beltenyésztés). A genetikai variabilitasért
tobbnyire ezek egylittes hatasa a felelés (HARTL és CLARK 1989).

Genetikai drift-nek (genetikai sodrodas) nevezziik azt az evolucids folyamatot, amikor az
allélgyakorisdgok valtozdsat véletlenszerii események hatarozzak meg, foként kisméreti
populacidkban jelentkezik. Lényege, hogy bizonyos allélok homozigdta formaban fixalodnak, mig
mas allélok elvesznek, és csak lassu mutaciok altal potlodnak. Nem csupan egyes, esetleg nem
kivéanatos gének kikiiszobolését jelenti, hanem teljes genotipusok tlinhetnek el.

A genetikai drift mellett a populaciokban folyamatosan mutdciok 1épnek fel, ami a DNS
nukleotid sorrendjének, vagy azok szamanak orokletes megvaltozasat jelenti. A mutacio
gyakorisagat a mutacios rata fejezi ki. Ha ennek értéke kisebb, mint 10°°, akkor a mutacio
szorvéanyos, ha 10 és 10 kozott van, akkor kozepes, és altaliban generacionként ismétléds, ha 10
4 feletti az érték, akkor pedig labilis. Pontmutacio esetében a DNS nagyon kis szakaszanak, egyetlen
nukleotidjanak vagy bazisparjanak megvaltozasardl van szo6, kromoszéma mutacio esetében a gén
nukleotid szerkezetében vagy sorrendjében kovetkezik be a valtozas.

A migrdcio keveri a kiillonb6zé populaciokban talalhato allélokat, igy azok
differencialodasat akadalyozza. Két tipusa van, az emigrdcio, amikor az allélok/gének
kivandorolnak a populaciobol, és az immigrdcio, amikor allél/gén bevandorlasa torténik a
populécidba. A migraci6 az allélgyakorisagot legjelentdsebb mértékben megvaltoztatd tényezo.

A szelekcional megkiilonboztetiink természetes és mesterséges szelekciot. A természetes
kivalasztodas egészen addig tart, amig nem hatarozunk meg szelekcios kritériumokat (mesterséges
szelekcio). Emellett viszont egy bizonyos mértékii folyamatos természetes szelekcio tovabbra is hat
az allomanyokra. Egy szelekcionak kitett populacidban az allélgyakorisagok a szelekcios
kritériumoknak megfeleléen alakulnak. Minél tovabb van két populacidé egymastdl izolaltan, a

genetikai kiilonbség annal nagyobb lesz koztiik (DOHY 1999).
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2.6. Molekularis genetikai markerek, DNS polimorfizmusok

A DNS marker altalaban egy révid, a genom legtdbbszor ismeretlen funkcidju szakasza, a
kromoszéma olyan lokusza, amely a kiilonbdzd genotipusokban eltéré szekvencidkat hordoz
(JEFFREYS et al. 1985, WEBER ¢és MAY 1989). A molekularis genetikai markerek két csoportra
oszthatok, az 1. és II. tipusu markerekre (O’BRIEN 1991).

2.6.1. I tipusui markerek

Az 1. tipusi markerek a gének fehérjét kodold régioi. Alacsony mutacios rata jellemazi,
hiszen a fehérjék mikodéséért felelds szakaszrol van szd, melynek valtozasara érzékenyen reagal a
szervezet, legtobbszor szelekcios hatranyt okoz. Az 1980-as évek elején a restrikcids fragmenthossz
polimorfizmus (RFLP = Restriction Fragment Length Polymorphism) volt a leggyakrabban
alkalmazott mdédszer DNS polimorfizmusok kimutatasara és igazsagiigyi DNS azonositas céljara
(BOTSTEIN 1980). Alapja, hogy restrikciés endonukleaz enzimekkel hasitva a kiilonb6z6 DNS
mintakat, majd detektalva a 1étrejott mintazatot, eltérések talalhatok ott, ahol azok az enzim hasitési
helyén eltéré szekvenciat tartalmaznak. Detektalasara altalaban radioaktivan jelolt probaval végzett
Southern hibridizaciot alkalmaznak.

Ma mar inkdbb a PCR alapi RFLP technik4t hasznaljak, miszerint a vizsgalni kivant
szakaszt specifikusan felsokszorozzak, majd a termékeket restrikcidos enzimmel emésztik, igy az
allélok egyedi mintazatot produkdlnak. Ezt a modszert foként ismert mutdcidk azonositasara

alkalmazzak (direkt géntesztek) (FESUS et al. 2000).

2.6.2. II. tipusu markerek

ismeretlen funkcioju valtozatai, melyek alkalmasak lehetnek az egyedek, fajtdk, populaciok
megkiilonboztetésére. Legtobbszor a DNS fehérjéket kodold szakaszain kiviil helyezkednek el, igy
nincsenek szelekcids nyomas alatt. Legnagyobb eldnyiik, hogy nagy szdmban fordulnak eld és
magas polimorfizmust, valtozatossagot mutatnak (TAUTZ 1984).

A polimorf markereken beliill megkiilonboztetiink repetitiv  és  nem  repetitiv
szekvenciajuakat.

A nem _repetitiv szekvencidju markerek csoportjaba tartoznak a RAPD (Random Amplified

Polymorphic DNA) markerek (WILLIAMS 1990), melyek a genetikai diverzitas és a szarmazas
ellendrzés vizsgalata szempontjabol jelentdséggel birnak (APOSTOL et al. 1996; PLOTSKY et al.
1995; ZHANG et al. 1995; ROMANOV ¢és WEIGEND 2001). Nagy elénye, hogy a
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polimorfizmusok akkor is kimutathatok, ha nem ismert a szekvencia, viszont nagyon érzékeny a
reakciokoriilmények, a kornyezet valtozasaira, a mintdzatot erdsen befolyasolhatja a templat DNS
mindsége. Hatranya, hogy a savok dominans jellegick (WEIGEND 1999). A RAPD-hoz hasonl6an
véletlen primerek hasznalatan alapuld moédszer az AP-PCR (Arbitrarly Primed PCR) annyi
kiilonbséggel, hogy hosszabb szekvencidji (20 oligonukleotid) primerekkel, magasabb
hémérsékleten és ciklusszammal torténik a PCR reakcié (HAJOSNE 1999). Az AFLP (Amplified
Eragment Length Polymorphism) az RFLP-hez hasonld, kromoszomalis eredetii restrikcios
fragmentek detektalasara alkalmas. A fragmentumok meglétének, avagy hianyadnak meghatarozasa
PCR amplifikacioval torténik, akarcsak a RAPD markerek esetében, dominans oOroklodést
mutatnak, viszont joval tobb 1okuszt lehet velilk detektalni (HAJOSNE 1999). A FluoMEP
(Eluorescent Motif Enhanced Polymorphism) ugyancsak a RAPD modszeren alapul, 1ényege, hogy
egy fluoreszcens jeldléssel ellatott kozds primer, és a RAPD rovid, 10 oligonukleotid hosszisagu
primere amplifikal, igy lehetévé téve a polimorfizmusok gyors és hatékony detektalasat (CHANG
et al. 2007).

Populaciogenetikai szempontbol tobb és megbizhatobb informaciot nyujtanak a repetitiv

szekvencidju DNS motivumok. Az eukaridta genom nagy mennyiségben tartalmaz sokszorosan

ismétlddd szekvencia csoportokat, melyek altaldban nem irodnak &t fehérje nyelvre. Aranyuk a
genomban fajra jellemz6. Elhelyezkedésiik alapjan két nagy csoportba sorolhatdk: az egyikben az
ismétlodések folyamatos sorozatot alkotnak (tandemly repeated DNA), mig a masik esetben egy
adott szekvencia a genomban elszortan fordul el (interspersed repetitive DNA).

Markerként a tandem ismétlédések hasznalata terjedt el, melyek a VNTR (Variable Number
of Tandem Repeats = valtoz6 szamu tandemismétlédések) markerek elnevezést kaptak (JEFFREYS
et al. 1985). Az ismétlédo egységek sorozatat hosszuk, illetve az egységek mérete alapjan harom
nagy csoportba osztottak: midi-, mini- és mikroszatellitek (MARIAT et al. 1992). Legnagyobb

jelentdséggel a mikroszatellit markerek birnak.

2.6.2.1. Mikroszatellitek és felhasznalasuk a tyuktenyésztés teriiletén

Az 1-4 bazispar hosszl ismétlédések sorozatat mikroszatelliteknek (SSR = Short Sequence
Repeat), nevezziikk (TAUTZ 1984, LITT és LUTTY 1989). A mikroszatelliteket hatdrold6 DNS
szekvencidk altaldban egy adott faj esetében konzervativak. Ezek ismeretében a konzervativ
hatarold régidkhoz tapadd primerek segitségével a kozrees0 mikroszatelliteket a faj valamennyi
genotipusara PCR-rel amplifikalni (Sequence Tagged Site-PCR), és gélelektroforézissel detektalni
lehet. A modszerrel a kiilonbozd hosszisdgu fragmentumok révén az eltérd ismétlddésszamot

tudjuk kimutatni (WEBER és MAY 1989).
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Elénye, hogy egy lokuszon a heterozigdcia is detektalhatdé (kodominancia) és a
populédcidkban tobb allél is eléfordulhat, ami a DNS replikacio soran bekovetkezd hiba eredménye.
A kiilonbdzé allélok, a megismételt egységek eltérd szamabol jonnek létre, a mutacios ratat 107 és
5%x10°-ra becsiilik (EDWARDS et al. 1991). A mikroszatellitek konnyen izolalhatok, ezért
azonositasuk az eukaridta genomban viszonylag egyszerti (TAUTZ 1989). A vizsgalando anyag
kovetelményei nem szigoriak, kis mennyiségli vérbdl, szdvetbodl izolalt DNS sziikséges hozza
(BRUFORD et al. 1993).

Hatranya, hogy az egyes lokuszokra specifikus primerszekvencidkat kell tervezni, aminek
elofeltétele, hogy szekvencia ismerettel rendelkezziink a genom mikroszatelliteket hordozo
fragmentjeir6l (BECKMAN és SOLLER 1990). Azonban megfelel6 kombinaciok hasznalataval
kiilonb6z6 specifikus primerekkel egy PCR reakcioban (Multiplex PCR) tobb mikroszatellit marker
is amplifikalhatd. Ennek lehetdsége az elemzést takarékosabbd teszi mind idd, energia és koltség
szempontjabol is.

A gerincesek genomjaban a leggyakoribbak a 2 bp hosszu ismétlédések (dinukleotid tipusu
mikroszatellitek), ezek koziil is a CA/TG és CT/AG szekvencidk meglehetésen gyakoriak, am a
CG/GC ismétlédés kevésbé fordul el6 (ROHRER et al. 1994). A tri- illetve tetranukleotid formak
joval ritkabbak, azonban metodikai szempontbél értékesebbek (HAJOSNE 1999).

A mikroszatellitek viszonylag egyenletesen oszlanak el a genomban, ami igen jo lehetdséget
nyGjt a géntérképezéshez, a nagy variabilitast pedig igen jol lehet hasznositani egyedi, illetve
fajtaazonositasban és genetikai Osszehasonlitasokban is (pl.. CROOIJMANS et al. 1996,
TAKAHASHI et al. 1998, ZHOU és LAMONT 1999, ROMANOV ¢és WEIGEND 2001).

A szarmazas ismerete az allattenyésztésben alapvetd fontossagu, hiszen e nélkiil nem
allapithatd meg az utdédok Oroklott tulajdonsagaiban a sziillok befolyasa, mely a genetikai
elérehaladast is gatolja (ISRAEL et al. 2000). A baromfitenyésztés teriiletén egy egyed
szarmazasanak ellendrzése tobbnyire mikroszatellitekkel torténik (TAKAHASHI et al. 1998,
VANHALA 1998, PONSUKSILI et al. 1999). Ot, meglehetésen informativ (PIC = 0,25-0,50)
mikroszatellit marker variabilitdsa esetén a valosziniisége, hogy két rokon egyednek azonos a
genotipusa, 6 x 107 (BRUFORD et al. 1993). A szarmazésellendrzés nemcsak azért bir nagy
jelentdséggel, mert be tudjuk azonositani az allatokat, hanem a beltenyésztés elkertilése érdekében
is tudjuk azokat alkalmazni. Szamos leirast talalhatunk az irodalomban erre mas allatfajok esetében
is, példaul a szarvasmarha, 16, juh, méh, stb. (MACHADO et al. 2003, CANON et al. 2000,
CRAWFORD et al. 1991, NEUMANN et al. 1999, stb.).

A mikroszatellit markerek alapjan végzett diverzitas vizsgalatok megbizhat6é informaciot
nygjtanak a tyukallomanyokon beliili €s azok kozotti genetikai variabilitasrol, rokonsagokrol,

kiilonbségekrol (ZHOU és LAMONT 1999, ROMANOV ¢és WEIGEND 2001). A populacion beliili
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genetikai variancia kiilondsen fontos szerepet jatszik a domesztikalt haszonallat-fajtakban, melyeket
hosszl idon keresztiil egylitt tartottak (CABALLERO és TORO 2002). Tovabba, a genetikai
diverzitds vizsgalatok informdlhatnak minket arr6l, hogy mely tyukfajtdk érdemesek
génmegOdrzésre. Altalaban ilyen jellegli adatokat a genetikai tavolsagok meghatarozasaval
nyerhetiink (NEI 1972, REYNOLDS et al. 1983). A populaciok kozotti rokonsagbol (EDING és
MEUWISSEN 2001) készithetiink olyan statisztikdkat, melyek kozvetlentil a genetikai varianciahoz
kapcsolodnak. Az egyedek populacioba vald sorolasaval - azok genotipusa alapjan - (PRITCHARD
et al. 2000) meg tudjuk hatarozni a fajtak kozotti kapcsolatokat barmiféle elézetes feltételezés
nélkiil.

Mivel a mikroszatellitek a legalkalmasabbak a kiilonb6z6 (tyuk) populaciok jellemzésére,
szamos tanulmanyt talalunk a szakirodalomban, ezért csak néhanyat ragadnék ki koziiliik. Az egyik
legfontosabb ilyen populaciogenetikai vizsgalat az AVIANDIV projekt keretén beliil tortént
(WEIGEND et al. 1998-2000; http://aviandiv.tzv.fal.de), amikor is 52 tytk populaciot vizsgaltak

meg a FAO altal javasolt 30 mikroszatellit marker alapjan
(http://aviandiv.tzv.fal.de/primer_table.html). A g6dolléi New Hampshire kisérleti allomanya, és a

fekete erdélyi kopasznyak fajta is részt vett a programban. Ezt a market szettet — vagy ezek koziil
valasztott markereket — szamos mas tanulmany is alkalmazta és alkalmazza a mai napig (pl.:
HILLEL et al. 2003 ¢és 2007, MUCHADEY!I et al. 2007, MWACHARO et al. 2007, CHEN et al.
2008, GRANEVITZE et al. 2009, CUC et al. 2010, WILKINSON et al. 2011, ELTANANY et al.
2011). Azonban a legnagyobb szabast tanulmany egy nemrég zarult nemzetkozi projekt, a
GLOBALDIV (2007 — 2011; http://www.globaldiv.eu), mely tobbek kozott az AVIANDIV
markerkészletbél kivalasztott 25 mikroszatellit marker segitségével 163, mar genotipizalt tyuk

populécio egylittes analizisét végzi.

2.6.3. A mitokondridlis DNS, mint genetikai marker

A mitokondrium a citoplazmaban talalhat6 sejt szervecske, a sejt ,,energiagyaranak™ foghat6
fel. Egy cirkularis, kor alaka kromoszomaja van, ez a mitokondrialis DNS (mtDNS).
Sejttipusonként eltérd szamu mitokondrium talalhatd, ezek genetikai alloméanya eltéré lehet. A
mtDNS atlagosan kb. ezer példanyban talalhato egy-egy szomatikus sejtben, de petesejtekben akar a
100 000 kopiat is elérheti (CHEN et al. 1995). A magas kopiaszamnak koszonhetéen a stlyosan
degradalodott, bomlott mintak (pl. csontmaradvanyok, szérképletek) elemzése soran is képes annyi
informéaciot nyujtani, mely nukledris DNS esetén mar nem elérhetd.

Az éllati mtDNS kb. 16000 nukleotidbdl all, fehérjéit 37 gén kodolja: 22 gén tRNS-t, 2 gén
rRNS-t, 13 gén pedig elektron transzport lancban résztvevo fehérjéket kodol. A mtDNS nem kodolo
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része az Un. kontroll régio, melyet D-loop szakasznak is neveznek. Mivel ez a rész nem kodol
fehérjét, kis szelekcios nyomas alatt van, ezért képes az uj nukleotid varidciokat megdrizni, ezaltal a
polimorfizmus mértéke 1ényegesen nagyobb (hipervariabilis), mint a kodold régioban. Emiatt, €s
mert a mitokondrium kisebb mértékii DNS javitd mechanizmussal rendelkezik, a D-loop régionak
kb. tizszer nagyobb a mutacids rataja, mint a sejtmagi DNS-nek, melynek eredményeképpen
jOhetnek létre a kiillonb6zO varidaciok az egyébként azonos anyai vonalakbol. Kizardlag
maternalisan, anyai agon 6roklodik, és nem rekombinalodik (HAYASHI et al. 1985). A mtDNS
alkalmazasanak jelentésége rendkiviili mértékben megndtt az utobbi években bizonyos vizsgalati
teriileteken.

A tytk mitokondridlis genom teljes szekvencidjat el0szor 1990-ben tette kozzé
DESJARDINS ¢és MORAIS. Azo6ta mar a mtDNS-t széles korben alkalmazzék a tyuk fajban is —
mint molekularis genetikai marker — rokonséagi kapcsolatok vizsgdlatira fajok kozott és azokon
beliil (ZHANG ¢s SHI 1992), valamint kiilonb6z6 szarmazasellendrzési és populacié genetikai
vizsgalatokra baromfi illetve mas fajokban is (tyok: AKISHINONOMIYA et al. 1994,
AKISHINONOMIYA et al. 1996, LIU et al. 2006, méh: FRANK et al. 2001).

2.6.4. Pontmutdacio

A szekvencia szintli valtozatossag legegyszeriibb esete a pontmutacio vagy SNP (Single
Nucleotide Polymorphism). Becslések szerint az emberi genomban tobb mint 2,8 milli6 SNP
talalhatd, amelyek géntérképezéshez, betegségek vizsgalatdhoz, illetve szdrmazds ellendrzéshez

crer

létezik, azonban az adott valtozat és szekvencia kornyezetének pontos ismerete sziikséges (KWOK
¢s CHEN 2003).

A pontmutacio alatt értjiik egy nukleotid kicserélédését egy masikra, illetve egy, esetleg
ket allél van jelen. Kovetkezésképpen az informacid tartalom SNP markerenként kevesebb, mint a
mikroszatellit markereknél, ami egy multiallélos rendszer. Ot SNP informécié tartalma felel meg
egy mikroszatellitének, ami azt jelenti, hogy egy genetikai térképen 1évé specifikus SNP-k
szamanak nagyobbnak kell lenniiik, mint a legslirlibb, ma elérheté mikroszatellit térkép. Ezért a
nagy teljesitményli technologidkhoz nagyszamu SNP meghatarozasara van sziikség (BEUZEN et al.
2000).

Az elébbiek ismeretében felmertil a kérdés, miért is alkalmazzak ilyen széles korben ezt a
kétallélos rendszert, mint molekuldris genetikai marker. Nos, ennek egyik f6 oka éppen a

stiriségiikben rejlik, példaul embernél megkozelitéleg minden ezredik bazis SNP. Ezen kiviil, ha
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megfeleld mennyiségben detektaljuk Oket a szekvencidban, sokkal informativabb markereket
nyUjtanak egy-egy lokuszon, vagy azok kozelében, mint akar a mikroszatellitek (LANDEGREN et
al. 1998).

Vannak olyan SNP-k, melyek a kodolé régioban helyezkednek el, igy kézvetleniil hathatnak
bizonyos fehérje funkciokra, ezaltal feleldsek lehetnek a fontos tulajdonsagokban eléfordulod
variaciokért az egyedek kozott. Oroklddés szempontjabol a pontmutaciok sokkal stabilabbak, ami
alkalmassa teszi azokat hossz( tavii marker szelekciora is. Szamos modszer 1étezik azonositasukra,
melyek koziil emlitésre méltoak a hagyomanyos, gél alapi megkdzelitések, mint példaul a
szekvenalas, PCR, restrikcios emésztés, és a gélelektroforézis egyéb formai (PARSONS és
HEFLICH 1997).

Mivel az SNP a legmegfelelobb alap a nagy teljesitményli genetikai analizisek elvégzésére,
hamar elterjedt a DNS microarray (SNP chip) hasznalata, mellyel egyszerre nagy mennyiségii
(40000) pontmutacioé elemezhetd egy idében (LIPSCHUTZ et al. 1999). Felhasznalasuk ezért bir
nagy jelent6séggel, a 60K SNP chipet (Illumina) mar hasznaltak a tytk fajban is (GROENEN et al.
2011).
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3. ANYAG ES MODSZER

A vizsgalatokban hat 6shonos magyar tyukfajta vett részt: sarga, fehér, kendermagos
magyar, valamint a fekete, fehér és kendermagos erdélyi kopasznyakt fajtak. Az egyedeket
Magyarorszdg harom kiilonb6z6é teriiletén, zart populacidkban tartottak: Godollo -
Kisallattenyésztési Kutatointézet ¢és Génmegdrzési Koordindcios Kozpont (sarga, fehér,
kendermagos magyar, fekete, fehér és kendermagos erdélyi kopasznyaku fajtak), Mosonmagyarovar
- Nyugat-Magyarorszagi Egyetem (sarga magyar), valamint Hodmez6vasarhely - Szegedi
Tudomanyegyetem hoédmezévasarhelyi féiskolai kara (kendermagos magyar és kendermagos
erdélyi kopasznyaku).

Munkam soran tehat 9 magyar Gshonos populacid genetikai analizisét végeztem el,
melyekbdl 3 fajta (sarga, kendermagos magyar, és a kendermagos erdélyi kopasznyakt fajtak)
azonos, csupan az imént emlitett kiillonb6z6 tenyészetekbdl szarmaznak (1. tablazat). Ezeket az
alloméanyokat a késobbiekben parhuzamos populdcidknak neveztem, melyek tehat egy fajtabol

szarmaznak, csupan 30-40 éve kiilon, zart populacidban tartottak oket.

1. tdblazat: A kisérletben szerepld magyar 6shonos tytkallomanyok

Populacié neve Rovidités Mintavétel helye
Sarga magyar Godolld SM_G Godolld
Sarga magyar Mosonmagyarovar SM_M Mosonmagyardvar
Fehér magyar G6dollo FM_G Godollo
Fehér erdélyi kopasznyaka G6dolld EKFEH_G Godolld
Kendermagos erdélyi kopasznyakt G6dollé EKK_G Godolld
Kendermagos erdélyi kopasznyakt Hodmezovasarhely EKK_H Hodmezdvasarhely
Fekete erdélyi kopasznyaka G6dollo EKFEK_G Go6dollo
Kendermagos magyar G6dolld KM_G Godolld
Kendermagos magyar Hodmezdvasarhely KM_H Hodmezdvasarhely

A kiilonb6zé molekularis genetikai markerek vizsgalata soran lehetéségem Vvolt
kereskedelmi és mas eurdpai orszagbeli fajta genotipusaival dsszehasonlitani hazai tyukfajtainkat,
ezaltal egy pontosabb képet kapni a magyar fajtak helyzetér6l Eurdpaban (2. tablazat). Az
Osszevetéshez hasznalt fajtak mindegyike az AVIANDIV projektbdl keriilt kivalasztasra, és minden

kereskedelmi vonal minta szarmazasi helye Németorszag.
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2. tablazat: Az 6sszehasonlitdshoz hasznalt kereskedelmi vonalak és eurdpai dshonos allomanyok

Kereskedelmi vonalak Eurdépai 6shonos populaciok

Minta

Populacio Rovidités | Populacio Rovidités
szarmazasi helye

Fehér Leghorn A vonal WL_A |Orloff ORL FAK
Fehér Leghorn C vonal WL_C |Kasztiliai tyak KAS Németorszag
Barna toj6 hibrid A vonal BL A |Friz tyk FRH Németorszag
Barna t0j6 hibrid C vonal BL_C Brakel BRA Németorszag
Barna tojo6 hibrid D vonal BL_D Padovai tyak PAD Olaszorszag
Brojler anyai vonal A BR[; A |Izlandi tytk ICL Izland
Brojler anyai vonal D BRD_D Maransi tytak MAR Franciaorszag
Brojler apai vonal A BRs:A Jaerhoens JAE Norvégia
Brojler apai vonal B BRS B fc)oég:j];;nﬁ tyik GLP Lengyelorszag

3.1. Oshonos tyiikfajtaink eredetének vizsgilata mitokondrialis DNS alapjan
Oshonos magyar tytkfajtdink szdrmazasanak genetikai vizsgalatihoz a mitokondrialis
genom szekvenciapolimorf részét (D-loop régio) nemzetkozi egylittmiikodésben (Dr. Olivier

Hanotte, ILRI, Kenya) vizsgaltam.

3.1.1. Mintagyiijtés és szekvendlds

A mintavétel 6sszesen 90 allat (10 egyed/populacid) szarnyvénajabol tortént, melyeket
Whatman FTA szlir6papiron szaritottam be. A DNS izolalas az FTA kartyadkat gyartdé cég

instrukcioi alapjan tortént  (http://www.whatman.com/FTAElute.aspx) (ILRI = International

Livestock Research Institute). A kisérlet soran a tyak mitokondridlis genom hipervariabilis D-loop
régidja 530 bp hosszl szakaszat analizaltam a GONGORA és munkatarsai altal 2008-ban leirtakkal
megegyezden, mind a PCR reakcid koriilményeit, mind pedig a szekvenalast, illetve az alkalmazott

primereket tekintve.
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3.1.2. Genetikai variabilitas és network analizis

A genetikai diverzitast leird statisztikakat (hasité helyek (S) és haplotipusok (Ht) Szama,
haplotipus (Hd) és nukleotid (x) diverzitas) az Arlequin 3.11 szoftverrel végeztem el (EXCOFFIER
et al. 2005).

A magyar mintakban el6forduld haplotipusok kapcsolatat "median-joining” haldzattal
(Network 4.1.1.2 szoftver; BANDELT et al. 1999) vizsgaltam, ami kifejezetten alkalmas az
egymastol viszonylag kis genetikai tdvolsagra 1évé egyedek, haplotipusok Osszehasonlitdséra.
Kivaltképp arra a kérdésre kerestem a valaszt, hogy a ma él6 6shonos magyar tytkfajtak egy vagy
tobb 6st6l szarmaztathatdak-e. Ehhez segitségiil hasznaltam mtDNS referencia szekvencidkat,
melyek jol reprezentdljdk a kiilonbozd domesztikalt tyukfajtdk haplocsoportjait. Az
Osszehasonlitashoz hasznalt 9 referencia haplotipus: LIUAL (AB114069), LIUB1 (AB007744),
LIUC1 (AB114070), LIUD1 (AY588636), LIUE1 (AB114076), LIUF1 (AF512285), LIUG1
(AF512288), LIUH1 (D82904), LIUI1 (AB009434) (LIU et al. 2006). A szoftver hasznalati
utasitasanak megfeleléen, a transzverziok haromszoros (HIC8), mig az inszerciok és a deléciok
(LIUCY) kétszeres sulyozassal vettek részt az értékelésben a tranziciokhoz képest.

Az NCBI génbankban (ALTSCHUL et al. 1990, http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi)

talalhato Osszes valamely haplotipushoz annotalt D-loop szekvenciat letoltottem és ehhez
hasonlitottam a magyar allomanyokban azonositott haplotipusokat. A szekvencidkat a Geneious 5.3

programban illesztettem (DRUMMOND et al. 2010).

3.2. Oshonos tyiikfajtaink genetikai diverzitasanak vizsgalata mikroszatellit markerekkel

3.2.1. Mintavétel és DNS izoldlas

Populacionként 30-30 (20 tojo, 10 kakas) allat szarnyvénajabol gyiijtottem vérmintat
antikoaguldns hozziad4saval, a vér és a Na-citrat aranya 1:1 volt. Osszesen 270 egyedbdl izolaltam
DNS-t a hagyomanyos kis6zasos modszerrel (MILLER et al. 1988), melyet az alabbiak szerint
modositottam a tyuk fajra. A vérmintakat felszuszpendaltam 1 ml sejt lizis pufferben (0.15M
NH,CI, 0.01M KHCO3, 1mM EDTA, pH 7.4), majd centrifugalast kovetéen 300 pl mag lizis
pufferben (1M Tris-HCI, 0.4M NaCl, 1ImM EDTA, pH 8.2) inkubaltam 10%-0s SDS hozzaadasaval.
Ezutan 100 pl taltelitett NaCl oldatot adagoltam minden cs6éhoz, majd vortexelés és centrifugalas
utan, 300 pl izopropanolban csaptam ki a DNS-eket. A mosashoz 500 ul 70%-0s etanolt
hasznaltam, majd beszaritds utan 37°C-on, 60 pl desztillalt vizben oldottam vissza az 6rokito
anyagot, végiil -20°C-on fagyasztva taroltam. Felhasznalas el6tt a DNS-ek mennyiségét és

mindségét spektrofotométerrel mértem, majd 20 ng/ul koncentraciora egalizaltam.

29


http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi

3.2.2. Genotipizalas

Az egyedeket 29, az AVIANDIV projektbdl kivalasztott mikroszatellit markerrel
genotipizaltam. 28 ezek koziil a markerek koziil a FAO (2004) altal javasolt 30 mikroszatellit
markert tartalmazo listdbol vald, melyeket a tytk faj genetikai diverzitdsanak vizsgalatara
hasznalnak. Mig az altalam alkalmazott MCW0080-as 16kusz nincsen a FAQ altal javasolt listan, az
azon 1évé MCWO0284 ¢és LEIO192 1d6kuszokat nem vettem bele kisérletbe a konnyebb
multiplexalhatésag érdekében. fgy jott ki tehat a 29 mikroszatellitbél allé markerkészlet (2. sz.
melléklet).

A DNS-t hét multiplex PCR reakcidban amplifikaltam fel az AVIANDIV projekt honlapjan
(http://aviandiv.tzv.fal.de/primer_table.html, WEIGEND et al. 1998-2000) megtalalhat6 primer

tapadasi homérsékleteknek megfelelden.

A PCR termékeket fluoreszcens festékkel (IRD700 és IRD800) megjelolt primerekkel
generaltam, és 8%-0s poliakrilamid (akrilamid:biszakrilamid 19:1) gélen, LICOR LongReadIR
4200 félautomata DNS szekvenator (LICOR Biotechnology Division, Lincoln, Nebraska, USA)
segitségével detektaltam. Az elektroforegram ¢és allélméretek meghatdrozasa az RFLP scan

szoftverrel (Scanalytics, Billerice, USA), standard alléllétrak hasznalataval tortént.

3.2.3. Mikroszatellit markerek informdcio tartalmanak (PIC) meghatdrozdsa

A PIC (Polymorphic Information Content) értékek jelzik markereink hasznossagat, azaz azt,

hogy mennyire informativ egy 10kusz. Meghatarozasa a kovetkez6 képlet szerint tortént:

PIC =13 p? —25. 3 pip;
i=1

i=1 j=i+1
n = allélok szdma; p; = i allél gyakorisaga; p; = j allél gyakorisaga

A PIC értéke fligg a detektalhato allélok szdmatdl, azok gyakorisaganak eloszlasatol, és
szamol a kiilonb6z6 markerek esetleges kapcsoltsagaval is. BOTSTEIN (1980) leirasa alapjan a
marker nagyon informativ, ha PIC > 0,50; meglehet6sen informativ, ha 0,25 < PIC < 0,50 és
kevéssé informativ, és ha PIC < 0,25. A PIC értékeket a Microsatellite Toolkit program (PARK S.
D. E. 2001) hasznalataval szamoltam Ki.
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3.2.4. Populacion beliili és azok kozotti genetikai diverzitas felmérése

3.2.4.1. Altalanos diverzitismutatok

Populacion beliili genetikai diverzitds mérése céljabol a Microsatellite Toolkit program
(PARK S.D.E. 2001) segitségével meghataroztam az allélfrekvenciakat, az allélszamok atlagat
(MNA), a vart (Hg) és tényleges (Ho) heterozigozitast. A vart (Hg) és tényleges (Ho)
heterozigozitas értékeket nemcsak allomanyokra, hanem lokuszokra nézve is kiszamoltam, hogy

informaciot nyerjek azok heterogenitasarol.

3.2.4.2. F-statisztika és genetikai tavolsag

Az F statisztika értékei Fir, Fst és Fis, fixacids indexekbdl allnak, melyekkel megbecsiilhetd
a strukturalt populaciok differencialtsaga. Az Fir a teljes allomanyra vonatkozd valtozatossag, az
Fsr az allomanyok kozotti valtozatossag, az Fis pedig a populacion beliili, egyedek kozotti
valtozatossag, beltenyésztettségi koefficiensként is emlegetik. Az értékekkel a heterozigota
veszteség hatarozhatdo meg (HARTL és CLARK 1989).

Az Fsr a szubpopulaciok genetikai differencidjanak tekinthetd. Ha értéke 0,05-nél kevesebb,
a differencialtsagot csekély mértékiinek itélhetjiik, 0,05 — 0,15 kozott enyhe, 0,15 — 0,25 kozé esd
értékek nagymértékii, végiil a 0,25 feletti Fst értékek igen nagymértékii izolaciora, fajon beliili
fragmentalodasra utalnak (WRIGHT 1978, HARTL és CLARK 1989).

Az Fir és Fis értékek alkalmasak a Hardy-Weinberg Egyensulytol (HWE) valo eltérés
meghatarozasara a szubpopulacion és teljes allomanyon beliil. Amennyiben pozitiv értéket kapunk,
akkor az a heterozigota egyedek hianyara, ha negativ értéket, az heterozigota tobbletre utal
(HEDRICK 2000).

A l6kuszokra és populdcidkra vonatkozé fixacidés indexeket (Fir, Fst, Fis) (WEIR és
COCKERHAM 1984), valamint azok szorasait és a szignifikancia szinteket az FSTAT szoftver
(GOUDET 2001) hasznalataval szamoltam ki. Ezt kovet6en a kapott értékeket 6sszehasonlitottam 9
kereskedelmi és 9 eurdpai helyi fajtaéival (2. tablazat).

Az egyes magyar populaciokat paronként (Fst) is dsszehasonlitottam a GENEPOP szoftver
(RAYMOND ¢és ROUSSET 1995) alkalmazasaval.

Ebbdl aztan konnyedén meg tudtam hatdrozni a REYNOLDS (1983) féle genetikai

tavolsagokat is az alabbi képlettel:
DR = 'LN/l'FST
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Az adatok szemléletessé tétele céljabol a PHYLIP programmal (FELSENSTEIN 1993)
Neighbour-Joining dendrogramot készitettem. Ennek a jelentdsége abban all, hogy a késébbiekben
is alkalmaztam a PHYLIP programot mas jellegii adatokbol valé dendrogram felallitasara, és az

azonos szoftverrel készitett filogenetikai fak jobban 0sszevethetdek egymassal.

3.2.5. Klaszteranalizis

Oshonos tytkfajtaink osztalyozasat a STRUCTURE szoftverrel (PRITCHARD et al. 2000)
végeztem el (admixture model). Az analizis 1ényege, hogy az egyedek allél mintazatait hasonlitja
Ossze paronként 50.000 iteracidoban, és sorolja a genotipusokat azonos, illetve kiilonb6zo
csoportokba mindenféle eldfeltételezés nélkiil. Ehhez a Markov Chain Monte Carlo (MCMC)
modszert alkalmazza a program, amely olyan Markov lancot (valdszinliségi valtozok sorozata,
melyek minden tagjdnak valoszinlisége csak az eldtte 1€votdl fiigg) generdl, amely konvergél a
kivant eloszlashoz. A konvergenciat gyorsitja, ha a kezdd allapot valoszinlisége a kivant eloszlasban
nagy, igy egy un. burn-in fazis utan vessziik a mintakat. Jelen vizsgalatban 20000 burn-in 1épést és
50000 iteraciot allitottam be Granevitze 2009-ben leirt STRUCTURE beallitasok tesztelési
eredményei alapjan.

A K-értekek jelentik a csoportok szamat, melyeket én hataroztam meg, jelen esetben 2 <K <
9. Minden egyes K-értéknél 100 futast inditottam, melyeket paronként Gsszevetettem hasonlosagi
indexeik alapjan a SIMCOEFF program segitségével (ROSENBERG et al. 2002). Azok a futasok,
melyek hasonlosagi indexe 0,95 felett van, azonosnak tekinthetok, ezek a leggyakrabban el6fordulo
megoldasok.

Az EVANNO modszert alkalmaztam a legvalosziniibb csoportositas meghatarozasara, mely

rrrrrr

(EVANNO et al. 2005), és a DISTRUCT szoftverrel vizualizaltam azt (ROSENBERG 2004).

3.2.6. Marker Estimated Kinship (MEK)

A rokonsagi kapcsolatok vizsgélatara az ugynevezett Marker Estimated Kinship (MEK)
modszert alkalmaztam.

A populacion beliilli és azok kozotti rokonsdgi értékek kalkulacigjat EDING és
MEUWISSEN (2001) szamitasai alapjan végeztem el a MEKSAFE32 programmal. A WEDS
(Weighted Equal Drift Similarity) index (OLIEHOEK et al. 2006) segitségével korrigaltam az
allélokat (IBS = identical by state, 1000 bootstrap). A kapott MEK matrixot rokonsagi tavolsagokka

(D(i, j)) konvertaltam az alébbi képletet hasznalva:
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ahol Ty és 1?,-,- 1 és j populacion beliili rokonsagat, f; pedig i és j populaciok kozotti rokonsagat
jelenti (MATEUS et al. 2004).

Az értékeket kontarabrazolassal (Excel) és dendrogramon (PHYLIP szoftver,
FELSENSTEIN 1993) is szemléltettem, igy vizualizalva a populaciok kozti hasonldsagot.

Rokonsagi értékeik (MEK) alapjan 6shonos magyar fajtainkat Osszehasonlitottam 9
kereskedelmi, illetve 9, mas eurdpai orszdgokbol szarmazd Oshonos allomannyal is, melyek
sz¢leskoriien reprezentaljak Europaban a tyuk faj genetikai diverzitasat (GRANEVITZE et al. 2007,
2. tablazat). A MEK tavolsagokat hasznalva (mar a 27 allomanyra vonatkozoan), a magyar
populéciok, a kereskedelmi vonalak €s az eurdpai helyi fajtak kdzotti rokonsagot egy filogenetikai
halozattal (network fa) szemléltettem a SPLITSTREE szoftver segitségével (HUDSON és
BRYANT 2006).

3.2.7. A magyar dshonos tyukfajtak relativ genetikai diverzitisa

Az egyes magyar populaciok relativ fontossagat, azaz azt, hogy egy-egy magyar fajta milyen
mértékben jarul hozza a teljes, 9 magyar 6shonos allomany genetikai diverzitasahoz, ,,core set”
analizissel, egyediségének mértékét a kereskedelmi és eurdpai 6shonos allomanyokhoz viszonyitva
,safe set” analizissel hataroztam meg. Az analizisek elvégzésére a MEKSAFE32 szoftvert
alkalmaztam, melybe programozva vannak azok a szamitasok (THAON D’ ARNOLDI et al. 1998,
EDING et al. 2002), melyekkel egy adott populacié sszdiverzitasa kalkulalhato rokonsagi értékek
(MEK) alapjan. Ezekkel az elemzésekkel tehat egy populacio relativ genetikai diverzitasat,
fontossagat, egyediségét lehet szamszerlsiteni.

A core set analizis soran arra kerestem a valaszt, hogy a kilenc magyar tytikallomany — jelen
esetben ez a core szett — 9sszdiverzitasanak kialakitasaban milyen mértékben vesznek részt az azt
alkot6 egyes magyar populaciok.

A safe set analizis esetében két kiilonbozo szettet (safe set) alakitottam ki, egyet a kilenc
kereskedelmi, egyet pedig a kilenc mas europai 6shonos allomanybol (2. tablazat). Azt vizsgaltam,
hogy a szamunkra kitiintetett fajtak — jelen esetben a kereskedelmi, illetve az eurdpai 6shonosok —
Osszdiverzitdsdhoz milyen mértékben jarulnak hozzd az egyes magyar populaciok, melyek tehat

nem képezik részét a safe szetteknek.
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3.3. Oshonos tyiikfajtaink genetikai diverzitasanak vizsgalata pontmutaciok alapjan
3.3.1. Vizsgalni kivant gének kivdlasztdasa

A pontmutéciok vizsgalatakor igyekeztem olyan géneket valasztani, melyek irodalmi adatok
alapjan nagy valtozatossagot mutatnak, és fontos biologiai funkciokat toltenek be. Az egyik ilyen, a
HSP90 fehérjét kddold gén, melyet a citoplazma legnagyobb mennyiségben eléforduld stressz
fehérjéjeként tartanak szamon, s mint ilyen, a citoplazma 6sszfehérje mennyiségének akar 1 —3 % -
at is kiteheti. Szerepe a karosodott fehérjék megkotése, am a tobbi fehérjével ellentétben nem egy,
hanem t6bb ko6téhelyet tartalmaz, igy emellett peptideket, RNS — és mas nukleotid darabkakat is
képes megkdtni (CSERMELY et al. 1998).

A masik két gén egy korabbi tanulmany alapjan keriilt kivalasztasra, amikor is génekben
vagy azokhoz kozel elhelyezkedd 25 SNP alapjan vizsgaltak meg 20 tyukfajtat (TWITO et al.
2007). Mindkét gén vizsgalt mutacidja kodold régioban van, de nem okoz aminosav cserét,
szinonim SNP-krdl van sz6.

Az egyik a Gallus gallus PIT54 nevezeti génje (NCBI génbanki azonosit6: BAB39761.1),
mely specifikus a madarak osztalyara, és a szabad hemoglobin kotéséért felelés haptoglobin
funkcigjat latja el (IWASAKI et al. 2001).

A masik a GHRL (ghrelin) gén (NCBI génbanki azonosito: D10484.1), mely egy
novekedési hormon kivalasztasat elésegité fehérjét kodol (TANAKA et al. 1992), és SNP lokuszai
tobb fontos, taplalkozassal, ndvekedéssel Osszefiiggd mennyiségi/mindségi tulajdonsaggal mutatott
kapcsolatot.

A leirt eredmények alapjan a vizsgalt 20 tytkfajtdban ez a két gén mutatott a legnagyobb

polimorfizmust, ez indokolja azok kivalasztasat.

3.3.2. SNP meghatdrozds menete

A rendelkezésre 4ll6 pénziigyi €s technikai viszonyokat tekintve a legnagyobb teljesitményii
direkt szekvenalast valasztottam a vizsgalatok eszkozéiil, melyet a BIOMI Kft. végzett el.

A szekvenalashoz Gsszeallitottam egy 96 mintabol allo panelt, amely 8-8 DNS-t tartalmazott
a kilenc dshonos tyukfajtabol (korabbi vizsgalatokban is résztvevd egyedek), valamint
Osszehasonlitas gyanant két fehér brojler (HH1, HH2) és egy barna tojo hibrid (TH) allomany
mintait is tartalmazta ugyanakkora szamban. Az egyes ivarokat 4-4 allat képviselte.

A kivalasztott gének polimorfizmust mutatd szakaszaira specifikus primereket terveztem a
Geneious 5.3 szoftverrel (DRUMMOND et al. 2010), szekvenciait, a PCR soran alkalmazott

tapadasi homérsékleteket, és az amplifikalt fragment hosszat a 3. tablazat tartalmazza:
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3. tablazat: SNP detektalas soran hasznalt primerek

Termék
Gén Forward primer (5'-3") Reverse primer (5'-3") Tm (°C) | mérete

(bp)
HSP90 | TTGCACACCCAGCTACTTCT GACCACCCAATTGTGGAAAC 60 517
PIT54 | CTTCTCCATATTTTGACTTCTTG | AGATGGACTTCTGGTCATATAAA 60 398
GHRL | GGTGTGTATTTTTCACTCCTGCT | TCTTCTCCAGTGCTTGTCCA 63 540

A PCR reakciot 15 ul végtérfogatban (4. tablazat), az aldbbi reakciokoriilményekkel
hajtottam végre: 4 perc 95°C denaturalas, majd ezt 30 cikluson keresztiil kdvetett 15 masodperc
95°C, 15 masodperc a megfeleld primerek tapadéasi hdmérsékletével (3. tablazat) és 2 perc 72°C. Az

utolso ciklus utan egy 72°C, 9 perces elongaci6 zarta le a protokollt.

4. tdblazat: A reakcioelegy Osszetétele

Desztillalt viz 7,7 uL
Mg™ Dyna puffer (10x) 1,5uL
Primer F (5uM) 1,5uL
Primer R (5uM) 1,5uL
dNTP mix (2uM) 1,5uL
Dyna Taq polimeraz (2 U/uL) | 0,3 uL
Genomi DNS (20 ng/uL) 1uL

Ezt kovetden keriiltek a mintdk szekvenaldsra a megfeleld primerekkel (3. tablazat) a
BIOMI Kft. jovoltabol. A kapott szekvencidkat a Geneious 5.3 programmal illesztettem, és

kerestem meg a szekvenciak jol olvashatd részeiben a pontmutéaciokat.

3.3.3. Az SNP analizis

A szekvencidk illesztését és az SNP-k meghatarozasat kovetden az adatokat a GDA
szoftverrel (LEWIS és ZAYKIN 2001) elemeztem.

Meghataroztam a lokuszonkénti allélgyakorisdgokat, az allomanyokra vonatkozd alap
diverzitasértékeket, igy a vart (Hg) és tényleges (Ho) heterozigozitast, valamint a populécion beliili

beltenyésztettségi koefficienst (Fs).
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A populaciok differencialtsagat a Wright féle fixacios indexekkel jellemeztem (GDA
szoftver) mind a magyar, mind a kereskedelmi fajtdkra nézve.

A populaciok kozotti Reynolds genetikai tavolsagok (Dr) GDA szoftverrel vald szamitasat
kovetden azokat kladogram formdjaban szemléltettem a SPLITSTREE (HUDSON ¢és BRYANT
2006) program hasznalataval.

Az allélgyakorisagokat génenként, az alap diverzitasmutatokat és egyéb populacidogenetikai
szamitasokat — a detektalt SNP-k és a vizsgalt egyedek kis szamanak kdszonhetden — a harom génre

vonatkozdan végeztem el.
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4. EREDMENYEK

4.1. A mitokondrialis DNS vizsgalatok eredményei
4.1.1. MIDNS D-loop variabilitas

A 74 szekvencidban talalt 17 polimorf lokusz 11 haplotipust (HIC1-HIC11, génbanki
azonositok: GQ258689- GQ258699) definialt. Minden nukleotid csere tranzicid volt, kivéve egy
C/A transzverziot.

A kilenc 6shonos magyar tyukallomany alapvetd diverzitast jellemzd paramétereit, valamint
a haplotipusok szamat és azok eloszlasat az 5. tablazat tartalmazza. A legtobb haplotipust (n=5) és a
szemben egyetlen haplotipust azonositottam a fehér erdélyi kopasznyaki fajtaban, és annak Gsszes
mintaja (n=8) azonos — a teljes populacioban leggyakoribb — haplotipusba (HIC1) tartozott. A HIC8
haplotipust kizarolag a két sarga magyar fajtaban talaltam meg, mig a HIC6 és HIC7 csak a
mosonmagyarovari sarga magyar populacioban fordult el6. A HIC10 haplotipust egyetlen fekete
erdélyi kopasznyaku egyedben detektaltam, mig a HIC4 haplotipus a fehér erdélyi kopasznyaku

kivételével minden kopasznyaku fajtdban mutatkozott.
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5. tablazat: A kilenc magyar allomany mtDNS diverzitas indexei és a haplotipus elé6fordulasok (HIC1-HIC11)

Populaci6 N S Ht Hd m  |HICL HIC2 HIC3 HIC4 HIC5 HIC6 HIC7 HIC8 HIC9 HICI10 HIC11

SM_G 6 1 2 0533 00010 4 2

SM_M 10 2 4 0,733 0,0017| 2 5

FM_G 9 9 2 0222 00038]| 8 1

EKFEHG 8 0 1 0,000 0,0000]| 8

EKK_G 9 4 5 0833 00022 3

EKK_H 8 9 3 0464 00046 6 1

EKFEK G 8 8 3 0464 00041 6 1

KM_G 10 10 3 0,688 0,0086| 5 3

KM_H 6 9 2 0533 00091 2 4
74 17 11 0,626 0,0049 | 44 7 1 9

N = Szekvenciak szama; S = Polimorf l6kuszok szama; Ht = Haplotipusok szama; Hd = Haplotipus diverzitas; @ = Nukleotid diverzitas
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Az NCBI génbankban talalhato 6sszes valamely haplotipushoz annotalt D-loop szekvencia

¢s a magyar allomanyokban azonositott haplotipusok Osszehasonlitasa soran harom szekvencia

(HIC3, HICS8, HIC9) csak a magyar fajtakban fordult el6, és mind kozel vannak az Europaban

leggyakoribb haplotipushoz (LIUE1) (LIU et al. 2006).

A leggyakrabban el6forduldé HIC1 haplotipust alapul véve a szekvencidkban talalt

kiilonbségeket mutatja a 6. tablazat.

6. tablazat: A kiilonb6z6 haplotipusok szerkezete

Nukleotid
pozicio

(bp)

167

199

212

217

225

227

243

246

256

261

310

315

330

347

391

417

447

HIC1 T

HIC?2

HIC3

HIC4

HICS5

HIC6

HICY

HIC8

>| |-

HIC9

' C
HIc1l B

A

T

T

A kiilonb6z6 szinek a harom kiilonbdz6 azonositott haplocsoportot jelolik.
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4.1.2. Median-Joining Network analizis

A magyar mintakban el6fordul6 haplotipusok kapcsolatdinak median-joining haldzattal valod
vizsgalata sordn (7. dbra) megallapitottam, hogy az 6shonos magyar tyukfajtdk harom kiilonb6z6
haplocsoportba tartoznak. Az egyediil a fekete erdélyi kopasznyaku fajtaban el6fordulo HIC10
elkiilonil a HIC11 haplotipus altal reprezentalt csoporttol, illetve a HIC1 centrumu haplocsoporttol.
Ez utdbbit csillagszeriien veszi korbe az azonos haplocsoportba tartoz6 8 kisebb reprezentaltsagu
haplotipus egy-egy mutaciés kiilonbséggel, ami azok kialakuldsanak eredetét mutatja. A harom
csoportot egy feltételezett, a mintdinkban el6 nem forduldé haplotipus kapcsolja 6ssze (mvl). Ez
lehet a viszonylag kevés vizsgalt mintaszam okozta torzulds, vagy utalhat a populaciokbol mara

eltint haplotipusra.

Rty

7. abra: A magyar haplotipusok egymashoz valé viszonya (median-joining halozat)
A korok mérete aranyos a haplotipust alkoté egyedek szamaval, a kiilonboz6 szinek a
kiilonboz6 haplocsoportokat mutatjak. mv1l = median vektor: a magyar mintakban nem el6fordulo,
de valdszintileg 1étez6 haplotipus, mely Osszekapcsolja a harom magyar haplocsoportot. A pirossal

jelzett szamok a mutaciok pozicidira utalnak (Isd. 6. tablazat).
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A magyar 0shonos allomanyok haplotipusait 0sszevetve referencia szekvencidkkal (LIU et
al. 2006) azt tapasztaltam, hogy azok harom, mar korabban leirt referencia szekvencia koré
csoportosulnak: LIUAL, LIUB1 és LIUELl (8. abra). A LIUEl szekvencia azonos a magyar
mintakban el6fordulo leggyakoribb, HIC1 haplotipussal. A LIUAL referencia haplotipus és a HIC10
magyar szekvencia csupan egy mutacioban (1 bp) térnek el egymastol, és csak a fekete erdélyi
kopasznyaku fajtdban talaltam meg. A HIC11l magyar haplotipust pedig 9 allatban azonositottam,
melyben a LIUBL referencia szekvencidhoz képest csupan 1 bp a differencia. A 8. abran tisztan
latszik, hogy a HIC10 ¢és HIC1l a sok mutacionak koszonhetden vilagosan elkiiloniilnek a 6
haplotipustol (HIC1), melyet ugyancsak csillagszeriien vesz korbe csupan 1 bp eltéréssel a tobbi
magyar haplotipus.

A HIC10 és HIC11 haplotipusokat Gjra 6sszevetettem az NCBI génbankban talalhatéo D-loop
szekvenciakkal, és 100% egyezést mutattak a Délkelet-Azsiabol szarmazé haplotipusokkal,
melyeket mar tobben leirtak (MIYAKE 1997, KOMIYAMA et al. 2003, HARUMI et al. 2004,
OKA et al. 2007, GONGORA et al. 2008, SILVA et al. 2009).
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8. abra: A 11 magyar 6shonos, illetve a 9 referencia szekvencia (LIU et al. 2006) 6sszehasonlitasa

crer

A korok mérete aranyos a haplotipust alkotd egyedek szdmaval, a kiilonboz6 szinek az
egyes populacidkat jelolik, kivéve a referencia szekvenciakat, melyek z6ld szine a haplocsoportot
mutatja.

A network szoftver altal generalt median vektor (mv1l, mv2, mv3, mv4, mv5) mutatja azon
"koztes" haplotipusokat, melyek nem voltak jelen a vizsgalt mintakban, viszont valosziniileg
l1éteznek. A halozat csomdpontjain elhelyezkedd szamok a nukleotid mutacidk pozicidira utalnak.

Szinkédok: zold = referencia szekvenciak (LIUAL-LIUIL, LIU et al. 2006), citromsarga =
sarga magyar G0dollo, narancssarga = sarga magyar Mosonmagyarovar, fehér = fehér magyar
G06dollo, piros = fehér erdélyi kopasznyaku G6dollo, ciklamen = kendermagos erdélyi kopasznyaku
Godolls, szirke = kendermagos erdélyi kopasznyaktt HédmezG6vasarhely, fekete = fekete erdélyi
kopasznyaku Godollo, vilagoskék = kendermagos magyar Godolld, sotétkék = kendermagos

magyar Hodmezdvasarhely

4.2. A mikroszatellit alapu populacidégenetikai vizsgalatok eredményei
4.2.1. A vizsgalatban résztvevd mikroszatellit markerek polimorfizmusa

Az Osszes altalam hasznalt marker nagymértékti polimorfizmust (PIC atlag = 0,59) mutatott
(7. tablazat), az MCWO0098 a legkevésbé, és a LEI0234 a leginkabb polimorf markerek.

A heterozigozitas értékek megmutatjak, hogy az allélfrekvencidkbdl szamolva a Hardy —
Weinberg szabaly figyelembe vételével mennyi a heterozigotak aranya.

Az allélok szama 2 és 14 kozott valtozott, ezzel egyenesen ardnyosan a vart €s tényleges

heterozigozitas, valamint a PIC értékei.
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7. tablazat: Az egyes lokuszok heterozigozitasara és informacio tartalmara vonatkozo eredmények a

9 magyar dshonos tyukallomanyra (270 egyed) vetitve

Allélméret Allélok

Lokusz (bp) széma He Ho PIC
MCW0103 266-270 2 0,45 0,43 0,35
MCW0295 90-106 6 0,66 0,53 0,59
MCW0222 220-226 4 0,54 0,50 0,50
ADL0268 104-118 7 0,70 0,59 0,65
MCW0183 296-322 8 0,80 0,57 0,77
MCWO0014 164-178 6 0,47 0,31 0,41
MCWO0067 178-184 4 0,67 0,61 0,59
MCWO0098 263-265 2 0,37 0,30 0,30
LEIO166 356-366 3 0,50 0,42 0,44
MCWO0069 158-176 7 0,63 0,50 0,60
MCWO0081 114-135 7 0,65 0,50 0,60
ADLO0112 124-132 5 0,68 0,52 0,62
MCWO0034 220-242 10 0,82 0,66 0,79
MCWO0111 98-114 6 0,69 0,58 0,64
MCWO0078 135-143 4 0,56 0,49 0,48
MCW0206 223-239 5 0,75 0,59 0,70
LEI0094 249-283 7 0,76 0,60 0,72
MCW0248 215-223 3 0,39 0,32 0,32
LEI0234 217-316 14 0,87 0,74 0,85
MCW0330 258-290 5 0,69 0,51 0,63
MCWO0016 170-204 6 0,73 0,37 0,68
MCW0104 190-226 10 0,75 0,64 0,71
MCW0020 179-197 5 0,70 0,56 0,64
MCWO0165 114-118 3 0,60 0,53 0,53
MCW0123 80-94 7 0,74 0,63 0,70
ADLO0278 114-123 6 0,68 0,62 0,63
MCWOQ0037 154-158 5 0,64 0,54 0,58
MCWO0080 268-280 7 0,66 0,47 0,62
MCWO0216 141-145 4 0,59 0,43 0,54
Atlag (szoras) 579(252) 0,65(0,12) 0,52(0,11) 0,59 (0,14)
He ¢és Ho = lokuszok heterogenitasanak foka; PIC = Iokuszok informacié tartalmanak

szamszerUsitése. Az allélméret a PCR termék méretét jelenti, ami magaban foglalja a mikroszatellit

ismétlddéseket is.
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A munka sordn 5 16kuszon 6 privat, csak a magyar allomanyokban el6forduld, unikalis allélt

talaltam, melyeket a 8. tablazatban foglaltam Gssze.

8. tdblazat: Hazai tyukfajtaink génkészletében talalt privat allélok eléfordulasa populacionként és

abszolut gyakorisaguk (%) a teljes allomanyra nézve

Lokusz Allélméret (bp)  Populacio Allélok szama  Privat aliclok
populacionként gyakorisaga (%)
MCWO0020 197 EKK_G 3 0,56

SM_G 1
FM_G 12

KM_G 1

KM_H 1

EKK_G 5

EKK_H 6

4

4

1

LEI0234 217 4,85

KM_G
MCW0016 204 KM_H
EKK_G

297 SM_M 10 1,85

MCW0183 KM_G 6
322 EKK_H 1

FM_G 1

SM_G 2
1

7

1,67

1,30

ADLO0278 115 2,22

SM_M
KM_G
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4.2.2. Az 6shonos magyar tyukfajtik genetikai diverzitisa populdacion beliil és azok kozott

A populaciokra vonatkozd leird diverzitasmérdket tartalmazza a 9. tdblazat. A magyar
fajtdkban 0sszesen 168 allélt taldltam a 29 mikroszatellit marker alapjan. Az allélszamok atlaga 2,9
(EKFEH_G, EKFEK G) és 4,2 (KM _H) k6zott valtozott.

Ennek megfeleléen alakultak a vart heterozigozitasi értékek (Hg), melytél a tényleges
heterozigozitdas (Ho) értékei némileg eltértek, bar ez nem volt szignifikans. Az Fis
(beltenyésztettségi koefficiens allomanyon beliil) meglehetdsen alacsony értékei is ezt tdmasztjak
ala.

A legmagasabb tényleges heterozigozitast a kendermagos erdélyi kopasznyaku
hodmezovasarhelyi populacidjanal mértem (0,58). A fehér erdélyi kopasznyak esetében a
tényleges heterozigozitads nagyobb volt a vartnal, a fekete erdélyi kopasznyakunal pedig nem volt

kiilonbség.

9. tdblazat: Az dshonos magyar tyukfajtak heterozigozitasa és a beltenyésztettségi mutatoja

Allélszamok .

Populacié itinga He Ho Fis

SM G 3,1+1,16 0,50+0,036 0,51+0,017 -0,021
SM_M 3,1+1,09 0,50+0,034 0,50+0,017 0,001
FM_G 3,9+1,44 0,54+0,033 0,51+0,017 0,051
EKFEH_G 2,9+0,84 0,49+0,032 0,51+0,017 -0,039
EKK_G 3,2+1,18 0,54+0,029 0,53+0,017 0,016
EKK_H 3,7£1,55 0,55+0,032 0,58+0,017 -0,051
EKFEK_G 2,9+0,96 0,44+0,033 0,44+0,017 0,015
KM_G 3,8+1,21 0,55+0,033 0,54+0,017 0,031
KM_H 4,2+1,56 0,56+0,033 0,55+0,017 0,022

“P > 0.05 (nincs szignifikans eltérés)

A heterozigdtak tobbségének, avagy hianyanak kimutatasara alkalmazott F-statisztika
eredményei (10. tdblazat) azt mutatjak, hogy mind lokuszonként az dsszes populaciora nézve, mind
pedig az Osszes 10kuszra és allomanyra nézve sz€p szammal fordulnak eld heterozigdta egyedek a
magyar 6shonos populaciokban. A genetikai kiilonbség (Fst) a magyar 6shonos tyukfajtak kozott 21

% volt, ami magas értéknek szamit a tyuk fajban.
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10. tablazat: A magyar 6éshonos tyukfajtak differencialtsaga és a fixacios indexek (Fir, Fst, Fis) az

egyes lokuszokra nézve

Lokusz F|T (F) FST (9) F|5 (f)
MCWO0103 0,057 0,051*** 0,006
MCW0295 0,208*** 0,160*** 0,057
MCw0222 0,087* 0,124*** -0,042
ADL0268 0,174*** 0,177*** -0,003
MCWO0183 0,306*** 0,266*** 0,054
MCWO0014 0,355*** 0,324*** 0,045
MCWO0067 0,091* 0,144%*** -0,062
MCWO0098 0,214*** 0,229*** -0,020
LEI0166 0,175*** 0,158*** 0,020
MCWO0069 0,240*** 0,257*** -0,024
MCwO0081 0,254*** 0,243*** 0,014
ADLO0112 0,254*** 0,272*** -0,025
MCWO0034 0,205*** 0,203*** 0,002
MCwO0111 0,180*** 0,162*** 0,021
MCWO0078 0,132** 0,191*** -0,072
MCWO0206 0,229*** 0,226*** 0,005
LEI0094 0,238*** 0,244*** -0,008
MCWO0248 0,201*** 0,191*** 0,012
LEI0234 0,166*** 0,191*** -0,032
MCWO0330 0,288*** 0,289*** -0,001
MCWO0016 0,506*** 0,264*** 0,329***
MCWO0104 0,163*** 0,221*** -0,074
MCWO0020 0,222%** 0,236*** -0,019
MCWO0165 0,128*** 0,079*** 0,054
MCWO0123 0,173*** 0,180*** -0,008
ADL0278 0,106** 0,168*** -0,075
MCWO0037 0,170*** 0,236*** -0,086
MCWO0080 0,312*** 0,288*** 0,033
MCWO0216 0,290*** 0,296*** -0,008

Atlag (széras) 0,215%**(0,017) 0,212**%(0,011) 0,003(0,015)

P<0,05* P<0,01** P<0,001***
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A paronkénti Fst (11. tablazat, atlo felett) értékeket, és az azokbdl szamolt Reynolds féle
genetikai tavolsagokat (11. tablazat, atlo alatt) tekintve megallapithatd, hogy legkdzelebb
egymashoz a két kendermagos magyar allomany volt. A legtavolabb a sarga magyar
mosonmagyardvari populacidja és a fekete erdélyi kopasznyaku keriilt egymastol (0,340).

A parhuzamos allomanyok, azaz a két sarga magyar, valamint a fedett és kopasznyaku
kendermagosok genetikai tavolsaga (paronkénti Fsr értékei is) viszonylag kicsi: 0,179, 0,149 és
0,127. Eléfordulnak azonban esetek, amikor teljesen kiilonb6zé fajtaknal kisebb genetikali
tavolsagokat kaptam, mint az eldbb emlitett, parhuzamos populacioknal. fgy példaul a fehér
magyarnak a hédmezdévasarhelyi kendermagos kopasznyakuhoz, vagy a kendermagos magyarhoz

vald viszonya, ahol az értékek 0,166 és 0,140.

11. tdblazat: Paronkénti Fst értékek (4tlo felett) és a Reynolds féle genetikai tdvolsagok (atlo alatt) a

magyar tyukfajtadk kozott

Populaci6 SM G SM_M FM_G EKFEH G EKK_G EKK_H EKFEK G KM_G KM_H

SM_G 0,164 0,250 0,257 0,265 0,201 0,284 0,221 0,173
SM_M 0,179 0,237 0,264 0,279 0,230 0,288 0,212 0,210
FM_G 0,288 0,270 0,150 0,212 0,153 0,268 0,174 0,131
EKFEH_G 0,297 0,306 0,162 0,263 0,213 0,258 0,237 0,174
EKK_G 0,308 0,327 0,238 0,305 0,139 0,227 0,211 0,190
EKK_H 0,224 0,261 0,166 0,240 0,149 0,228 0,178 0,131
EKFEK_G 0,333 0,340 0,312 0,299 0,258 0,258 0,214 0,187
KM_G 0,250 0,238 0,191 0,271 0,237 0,196 0,240 0,120

KM_H 0,189 0,235 0,140 0,191 0,210 0,140 0,207 0,127
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A genetikai tavolsagok (Dgr) alapjan felallitott dendrogramon (9. abra) is egyértelmiien
latszik a fentiekben leirt megallapitas, miszerint az azonos, de kiilonb6z6 tenyészetekbdl szarmazo
(parhuzamos) fajtak viszonylag kozel helyezkednek el egymashoz.

A filogenetikus fa szépen mutatja azt is, hogy a fedett és kopasznyaku allomanyok vilagosan
elkiilontiltek egymastol. Ezt csupan a fehér magyar és a fehér erdélyi kopasznyaku fajtak feltind

kozelsége zavarja meg.

SM M
SM_G
FM_G
EKFEH G
KM G
KM H
EKFEK G

EKK G

9. abra: Reynolds féle genetikai tavolsagok alapjan felallitott dendrogram (1000 bootstrap)

Az abréan 1évd szamok a bootstrap értékek.
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4.2.3. Rokonsagi kapcsolatok vizsgalata MEK modszerrel

A kilenc magyar helyi fajta rokonsagi értékeit (MEK) a 12. tablazatban foglaltam Gssze.
Legkisebb hasonlosagot a kendermagos erdélyi kopasznyaku €s a sarga magyar godolléi populacioi
kozott, a legnagyobbat pedig a fedett és kopasznyaku fehér fajtak kozott kaptam. Utdbbitdl nem
sokban tér el a két sarga magyar alloméany kozotti rokonsagi érték sem (0,232).

Az allomanyok kozotti rokonsagi fok (0,77-0,235) minden esetben alacsonyabbnak
bizonyult az allomanyon beliilinél (0,285-0,427; 12. tablazat, atlo), ami tulajdonképpen egy
beltenyésztettségi mutatoként is felfoghato. Ez alapjan a leginkabb beltenyésztett populaciok a
fekete (0,427) és fehér (0,385) erdélyi kopasznyaku fajtak.

12. tablazat: Oshonos magyar tytkfajtdink rokonsagi értékei (MEK)

Populaci6 SM G SM_M FM G EKFEH G EKK G EKK H EKFEK G KM_G KM_H

SM_G 0,353

SM_M 0,232 0,381

FM_G 0,106 0,140 0,329

EKFEH_G 0,144 0,149 0,235 0,385

EKK_G 0,077 0,0/8 0,124 0,103 0,301

EKK_H 0,143 0,114 0,154 0,138 0,168 0,294

EKFEK_G 0,143 0,145 0,136 0,194 0,175 0,171 0,427

KM_G 0,126 0,154 0,163 0,136 0,107 0,122 0,182 0,304

KM_H 0,172 0,145 0,190 0,189 0,120 0,167 0,201 0,186 0,285

Az atloban feltiintetett értékek az allomanyon beliili hasonlosdgot, az atlo alatti értékek az

allomanyok kozotti rokonsagot jelentik.
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A kapott eredményeket a kontardbrazolas (10. &bra) is nagyon jol mutatja, a sotét szin
nagyobb rokonsagot jelent a populaciok kozott, ahogy vilagosodik a szin, Gigy azok egyre tavolabb

vannak egymastol. Az atlo jelzi az dllomanyon beliili rokonsagot, azaz a beltenyésztettséget.

KM_H
I KM_G
L EKFEK_G

- EKK_H

- EKK_G
‘ EKFEH_G
FM_G

- SM_M

T T T SM_G
SMG SMM FM_G EKFEH G EKK G EKK H EKFEK G KM G KMH
10. abra: Rokonsagi értékek (MEK) kontlrabrazolasa
Az éabra 4tlo feletti és alatti részei tulajdonképpen egymas tiikorképei, csupan a kénnyebb
leolvasast segitik. Minél sotétebb a szin, anndl nagyobb a rokonsag két allomany kozott, ahogy

vilagosodik, ugy egyre kevésbé rokon populaciokrdl van szo.
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A rokonsagi értékek (12. tablazat) alapjan elkészitett dendrogramon (11. &bra) jol lathato,
hogy a fedett és kopasznyakl allomanyok azonos szinvaltozatai vilagosan elkiiloniiltek egymastol.
A kendermagos magyar hédmezdvasarhelyi populacidja némi zavart kelt ebben a képben azzal,
hogy a kopasznyakuak kozé ékelédott. A két fehér allomany ismét meglehetésen kozel keriilt

egymashoz.

EKK G
— EKK H SM M

EKFEK G SM._G

EKFEH G

11. abra: Rokonsagi értékek alapjan felallitott filogenetikus fa (1000 bootstrap)

Az abran feltiintetett szamok jelzik a bootstrap értékeket.

4.2.4. A tyukfajtik klaszteranalizise

Tyukfajtaink STRUCTURE programmal val6 osztalyozasa (12. abra) soran azt tapasztaltam,
hogy a két sarga magyar populacié mar a legalacsonyabb csoportositasnal (K=2) elvalt a tobbitdl és
az analizis végéig egyiitt maradtak.

A kovetkezdkben (K=3) a fedett és kopasznyakt fehér dllomany hatdrolodott el a tobbitdl, a
kendermagos magyar tenyészetek pedig a kopasznyakuakkal maradtak (kivéve EKFEH_G).

K=4 esetén a két kendermagos kopasznyaku populécio alkotott egy ujabb csoportot, melyet
a zold szin megjelenése jelez.

Hogy 100 futasbol hanyszor kaptam ugyanazt a megoldast, azt a K-értékek utani zardjeles

szam jelzi. Ez legmagasabb a K=5 és K=6 esetén lett (n=75). Eldszor (K=5) a fekete erdélyi
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kopasznyaku kiiloniilt el egyediilallo allomanyként, majd (K=6) a két kendermagos magyar valt szét
egymastol.

K=7-nél a két fehér, K=8-nal pedig a két kendermagos kopasznyakt populacié kiiloniilt el
egymastol.

Jol lathat6 az abran, hogy a K=8 ¢s K=9 esetében is ugyanazt az eredményt kaptam, tehat
amikor a programnak 9 csoportba (kilenc kiilonb6z6é szinnel) kellett volna sorolnia az egyedeket,
akkor is csak 8 csoportot hozott 1étre. Ez annyit jelent, hogy a sotétlila szinnel jelolt két sarga

magyar allomany kozott képtelen volt kiilonbséget tenni a program.

SM G SM_M FM. G EKFEH G EKK G EKK H EKFEK G KM_G KM_H

K=9(41)
K =8 (54)
K=7(59)
K =6(75)
K=5(75)
K=444)
K =3 (40)
K =2 (43)

12. abra: Magyar 8shonos tytkfajtdk osztalyozasa STRUCTURE programmal
K jelenti a csoportok szamat, minden egyes K értéknél a kiillonbozo szinek jeldlnek egy-egy
csoportot, a megjelend Ujabb szin egy Ujabb csoportot jelent, amely elkiiloniilt a tobbit6l. A
zarojeles szamok arra utalnak, hogy szdzbol hany futds produkalta ugyanazt az itt lathato,

leggyakrabban eléforduld megoldast. Ertéke minél nagyobb, annal valdsziniibb az a csoportositas.
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Az Evanno modszer szerint a K=5 csoportositas a legvaldsziniibb (13. abra). Ennél a K
érteknél figyelhetd meg a két sarga magyar, a fedett és kopasznyak fehérek, valamint az azonos

fajtak kiilonbozo tenyészeteinek egyiitt vald csoportosulasa is.

Delta K Evanno modszer
ertekek
14

10 K

= N v s
—|
I

b
—
/‘

0 “/\#ﬂ:—%—o—ﬁ

2 3 4 5 6 7 8 9 1011 12 13 14 15 16
K értékek

13. abra: Az Evanno médszerrel szamitott delta K értékeinek abrazolasa a legvaloszintibb
csoportositas meghatarozasara
Ahol a legmagasabb a csucs, az a legvalosziniibb csoportositisa az egyedeknek a STRUCTURE

abran, mely jelen esetben a K=S5.
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4.25. A magyar dshonos tyukallomdanyok osszehasonlitasa kereskedelmi és europai oshonos

fajtakkal

4.2.5.1. A populaciok genetikai differencialtsaganak osszehasonlitasa

A magyar, a kereskedelmi és eurdpai helyi fajtdk Wright féle fixacios indexeit a 13.
tablazatban foglaltam Ossze.

A teljes beltenyésztettségi koefficiens (F;r) értéke a 27 populaciora vonatkozoan
meglehetésen nagy, 0,321 volt. Legmagasabb volt az eurdpai szettben, melyet a kereskedelmi
vonalak, végiil a magyar fajtak kdvetnek.

Az europai allomanyok genetikai kiilonbsége (Fst) valamelyest kisebb, mint a kereskedelmi
vonalaké.
Mind a populaciok kozotti (Fst), mind az azokon beliili (Fs) genetikai variacio értéke legkisebb

volt a magyar fajtaknal.

13. tablazat: A Wright féle fixacids indexek (atlag F1, Fst, Fistszoras) a magyar, a kereskedelmi és

az eurdpai 6shonos tytkallomanyokban

Populicioé Fir+ SE Fst+ SE Fis+ SE
Magyar 6shonos allomanyok  0,215***+ 0,017 0,212***+ (0,011 0,003+ 0,015
Europai helyi fajtak 0,370***+0,018 0,317***+0,017  0,077***+0,013
Kereskedelmi vonalak 0,346***+0,024 0,327***+(0,022  0,028**+0,013
27 populacio 0,321***+0,011 0,297***+0,010  0,034***+0,008

*P<0,05 **P<0,01 ***P<0,001

4.25.2. A magyar O6shonos tyukfajtik helyzete kereskedelmi és eurdpai helyi fajtak

tekintetében

A 9 magyar, 9 kereskedelmi és 9 eurdpai Oshonos fajta egymashoz viszonyitott rokonsagi
kapcsolatait lathatjuk a 14. dbran. A magyar allomanyok vildgosan elhatdrolodtak az eurdpai
populacioktol, kivéve a lengyel fajtat (GLP), és inkabb a kereskedelmi vonalakhoz helyezkednek el
kozelebb. A fehér (WL _A, WL C) és barna (BL A, BL C, BL D) toj6 hibridek, valamint a
brojlerek (BRD_A, BRD_D, BRS_A, BRS_B) kiilon csoportokat formaltak.
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Ha kizarolag a magyar tyukfajtakat nézziik, az lathatd, hogy a fedett és kopasznyaku
allomanyok szépen elkiiloniiltek egymastol. Ez alol kivételt képez a mar sokszor emlegetett fehér

kopasznyaku, amely mindig nagyfoku hasonldésagot mutat a fedett nyakt fehér magyarral.

.JAE

.BRA

.GL'P

14. abra: 27 populacio rokonsagi értékei (MEK) alapjan felallitott network fa
Jelolés: zold kor = kereskedelmi vonalak, kék négyszog = eurdpai 6shonos allomanyok, piros
haromsz6g = magyar dshonos populaciok. A halorajz a lehetséges rokonsagokat jelképezi, minél

hosszabb az ag, annal beltenyésztettebb az adott allomany.
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4.2.5.3. A magyar 6shonos tyukfajtak relativ genetikai diverzitasa

Az egyes magyar Oshonos tyukallomanyok genetikai diverzitdsdnak hozzajarulasat a
magyar, illetve a kereskedelmi €s eurdpai helyi fajtakhoz viszonyitva a 14. tablazat mutatja.

A magyar fajtakbol allo szett (core) diverzitasa kielégit6, 0,840 volt. A fekete kopasznyaku
semmilyen mértékben nem jarult hozza ehhez, mig a kendermagos kopasznyaka g6doll6i
populacidja nagymértékben (C; = 0,274).

Mindkét kitiintetett szett (kereskedelmi, eurdpai) teljes diverzitasa 0,881 volt, ami azt jelenti,
hogy az alapitd populacidban 1évé genetikai variancia 88%-at azok Orzik, természetesen
készletenként. Leginkabb a kendermagos erdélyi kopasznyaku godolldi allomanya (d(i) = 11,66x10°
%65 11,85x10%), legkevésbé pedig fekete kopasznyaka (d(i) = 0,20x107 és 0,36x107) jarult hozza
mind a kereskedelmi, mind az eurdpai helyi fajtak diverzitasahoz.

Osszehasonlitva a két kitiintetett (safe) szettet, bar nem volt szdmottevé a kiilonbség, mégis,
az esetek tObbségében a magyar fajtdk jobban hozzajarultak az eurdpai 6shonosok diverzitdsahoz,
mint a kereskedelmickéhez. Tehat a vizsgalt paraméterek tekintetében jobban hasonlitanak a

magyar fajtak az intenziv vonalakhoz.

14. tablazat: Az egyes magyar 6shonos tytkfajtak genetikai diverzitasanak hozzajarulasa a kilenc

magyar, valamint a kereskedelmi és eurdpai shonos allomanyok genetikai diverzitasahoz

Core set Safe set 1 Safe set 2
Magyar Kereskedelmi Eurdpai 6shonos
populaciok populaciok populaciok
Ci Div (S+i) d(i)*1000 Div (S+i)  d(i)*1000
Teljes diverzitas 0,840 0,881 0,881
SM_G 0,160 0,887 5,68 0,886 4,92
SM_M 0,092 0,883 1,76 0,888 6,77
FM_G 0,084 0,889 7,77 0,893 11,97
EKFEH_G 0,090 0,888 7,26 0,892 10,37
EKK_G 0,274 0,893 11,66 0,893 11,85
EKK_H 0,111 0,888 6,71 0,889 7,34
EKFEK_G 0,000 0,881 0,20 0,882 0,36
KM_G 0,188 0,887 6,48 0,885 3,18
KM_H 0,001 0,886 5,10 0,885 3,27
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Div (S+i) = a kitiintetett szett teljes genetikai diverzitasa plusz egy populacio, S = kitlintetett szett, i
= populacio. A d(i) pedig a diverzitas %-0s ndvekedése, C; az egyes fajtak genetikai diverzitasanak

hozzéjarulasa a teljes, kilenc magyar allomanyra nézve

4.3. Pontmutaciok vizsgalati eredményei

4.3.1. HSP90

A 96 mintabol 94 esetben volt jol értékelhetd a szekvencia. A 428 bp hosszusagu szakaszon
13 SNP-t azonositottam (15. abra), melyek mindegyike intronban helyezkedik el, és foként

tranzicidk (T/C), de transzverzi6 is volt koztiik.

JI. .Lll :.: 3['3 -'ll-'l SIS C'IE 7['7 CIS SI,C lllO
TCAT CRETCAACTACACATT CETTTT (YT COACACCREATHMC CAACY TACCETC RETCETTET CREAR CCLAY CRUACCCCTT CCTAAYAACTTET ¢ TAC CAANCTCCARC TCR
mAYR \f\lqt \ ;\'l- A ’\""' AT qt ﬁ. ﬂql A.' " f\-l Am ;\A‘I AI-AI. Y\l LR q\l ﬁqqﬁ-/\h‘uu (BET A'—A'l TR Al‘\ﬁ‘ qu

aVhin VA ViaVan Ve v Vaaaa Ta Wi oWV s Yan Ve o Wik Vaa Ve Ve e s il O WAIVWWVaa Wil CaiVaa Vi b viaaia VWG VRV

TCATGCCTCAA CTACACATTGCTITTCRTGCA CAGGC CAC NG CAAGINTAGCCTG CCTGOTT CTCC CAA GCCARGCCACCCCTT CCTAABRACTTCTC TACCGARA CTCCAGC TCN
TCATGCCTCAACTACACATTCCTTTTCRTGCA CACGCCAC AGCAAGY TAGGL TG CCTCCTT CTCCCAA GGCATGCCACCCCTT CCTAAYAACTTCTC TACCGAAA CTCCAGC TCN
TCATGCCTCAACTACACATTGCTITTGRIGCA CACGC CAC NG CAACRITACCCTG CCTGCTT CTCCCAA GCCARGCCACCCCTT CCTAABRACTTCTC TACGCGAAA CTCCAGC TCN
TCATGCCTCAACTACACATTCCTTTTCRTGCA CAGGC CAC NG CAACRITAGGCTC CCTCCTT CTCCCAA GCCARGC CACCCCTT CCTAABRACTTCTC TACCAAA CTCCAGC TCN
TCATGCCTCAACTACACATTGCTITTCRIGCA CACGCCAC NG CAACRTAGCCTG CCTGCTT CTCCCAA GGCARGCCACCCCTT CCTAARRACTTCTC TAGGAAA CTCCARCTC

TCATGCCTCAA CTACACATTCCTITTCUTCCA CAGGCCAC G CAACRTAGGC TG CCTCCTT CTCCCAA GGCAYGCCACCCCTT CCTAABRACTTCTC TACCARA CTCCAGL TCN
TCATGCCTCAACTACACATTGCCTITTCRIGCA CACGCCAC NGCAACRITAGCCTG CCTGCTT CTGCCAA CLCARGCCACCCCTT CCTAABRACTTCTC TACGARAA CTCCANC TCR
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GACACDTTCGC YACCTARACT CTTA CCECACCACAAAAGC TCACGAAC CGCTCAT G CATET EACTTCT CEACACADTAACGLA CCTCATT TCACAACA G CTTAX CAARATTCCA
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GACACCTTCCCEACCTACACTCTTAGCC CAGCACAAAAGCTCAGAAG CECTCAT CEATCTG CACTTCT CCACGAGAC TAAGGCA GCTCATTTCACAAC AGCTTAA CAARATT CCA
GACACCTTCCGRACCTACACTCTTACCCCACGCACARAAGC TCACAAC CELTCAT GLATC TG CACTTCT GCACGACGAC TAAGGCA GCTCATT TCACAAC ACCTTAA CAAAATT CCA
GACACCTTCCGEACCTACACTCTTAGCCCAGCACAAAAGCTCAGAAG CECTCAT CCATCTG CACTTCT CCACGAGAC TAAGGCA GCTCATTTCACAAC AGCTTAA CAARATT CCA
GACACCTTGCGEACCTACAGTCTTAGCCCAGCACAAAAGCTCACAAG GOLTCAT GLATC TG CACTTCT GCACAGAC TAAGGCA GCTCATT TCACAAC AGCTTAA CAARATT CCA
GACACCTTCCGEACCTACACTCTTAGCCCAGCACAAAAGCTCACAAG CECTCAT CCATCTG CACTTCT CCACGAGAC TAAGGCA GCTCATTTCACAAC AGCTTAA CAARATT CCA
GACACCTTCCCRACCTACACTCTTACGC CACGCACARAACC TCACAAC CELTCAT GLATC TG CACTTCT GCACGAGAC TAAGGCA GCTCATT TCACAAC ACCTTAA CAAAATT CCA
GACACCTTCCCEACCTACACTCTTAGCCCAGCACAAAAGCTCACAAG GCECTCAT CCATCTG CACTTCT CCACAGAC TAAGGCA GCTCATTTCACAAC AGCTTAA CAARATT CCA
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TTTATAACYACACDTACECTS ARCDAC CAYYTTETOCA GG A CYT CEATCCAR
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TTTATAACGAGAGCTAGC CTEGACCCACCARRI TCTCCAGCAGRTGCATCRAC
TTTATAAGGAGAGCTAGC CTOACCCAGCARRMI TCTCCAGCAGITCCATCGAL
TTITATAAGGAGAGCTAGE CTEGACCCACCARBRT TCTCCAGCAGRTGCCATCCAC
TTTATAAGERGAGCTAGC CTRACCCACCARRI TCTCCAGCAGERTIGCATCCALC
TTTATAAGGAGAGCTAGC CTEACCCAGCA T "TTCTCCAGCAGRTGCATCCAC
TTTATAAGGAGAGCTAGC CTEACCCAGCCARRT TCTC CAGCAGRTGCATCCAL
TTTATAAGGAGAGCTAGC CTEACCCACCARBT TCTCCAGCAGRTGCCATCCAC

15. abra: A vizsgalt HSP90 szekvencia polimorfizmust mutato része
Olyan egyedek szekvenciait valasztottam ki az d&bra elkészitéséhez, melyek reprezentaljak az

azonositott mutaciokat.
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A 13 talalt SNP Iokusz allégyakorisagat az 15. tdbldzatban foglaltam Gssze. Amint az

lathato, a sargaval és zolddel jelolt, egymast kovetd 10kuszok esetében (110/114 és 126/237) az

allélgyakorisdgok azonosak, €s a szekvencidkat attekintve azonos haplotipust alkotnak, ezért ezek

kozott kapesoltsagot feltételeztem. E16bbi esetében kizardlag A-G vagy G-A, utobbi esetében pedig

C-G vagy T-T allélkombinaciok fordultak eld.

15. tablazat: A HSP90 gén vizsgalt szakaszaban azonositott SNP 16kuszok allélgyakorisaga

Lokusz | Aner | CYAKOTSag |y oy | aner | CY2KOMISAg |y giis | Aner | CYakorisig
Yo % %
T 8,51
28TIC | C 64,89 A 1,06 G 71,28
TIC| 2660 | 110A/G | G 8511 | 249G/IC | C 3,19
A 98,94 AIG | 1383 GIC | 2553
MAC A 1,06 A 85,11 T 4,26
171 LC 9,81 | 114A/G | G 1,06 258T/C | C 85,11
TIC 3,19 AIG | 1383 TIC| 1064
T 15,96 T 2,13 T 2,13
73TIC | C 44,68 | 26TIC | C 7447 | 259T/IC | C 89,36
TIC | 39,36 TIC | 23,40 TIC 8,51
T 53,19 T 2,13 T 3,19
89T/IC | C 11,70 | B87GIT | G 7447 | 2711TIC | C 72,34
TIC| 3511 TIG | 23,40 TIC | 2447

A lokuszok nevei az értékelhetd szekvenciakban talalhaté polimorfizmusok helyét (bp) jelentik. A

l6kuszok kozotti feltételezett kapesoltsagot kiillonb6zo szinekkel jeldltem, a sargaval jelolt két

l6kusz, valamint a zolddel jelolt két 16kusz kapcsolt egyméssal.

4.3.2. PIT54

A 96 szekvencia mindegyike megfelelden értékelhetd volt, 331 bp hosszisadgu szakasz

bizonyult j6l olvashatonak az dsszes mintéban.

A génbankban annotalt két exonikus SNP 16kusz (125 T/C és 130 C/G) a magyar mintakban

is el6fordult, illetve egy 01j intronikus variabilis helyet (308 A/G) is azonositottam (16. abra), amely

kis gyakorisaggal (3,13%) fordult el (16. tablazat). Mindharom tranzicid, kapcsoltsdgot még a

kozeli 1okuszok kozott sem feltételeztem, a szekvenciak attekintése soran azok kiilonbozé

haplotipusokat alkottak.
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GCGAACEICAG: TGTACTGGTATCTACAT CTT CTGGAGAGAA AAGATGCCCCAGGATGAAAGCAGGGAATGAGAAAGAGGGCTCTTCCTTCCCATAGA
GCGAACEICAGRTGTACTGGTATCTACAT CTTCTGGAGAGAAAAGAT GCCCCAGGATGAAAGCAGGGAATGAGAAAGAGGGCTCTTCCTTCCCATAGA
GCGAACIIICAGGTGTACTGGTATCTACAT CTT CTGGAGAGAA AAGAT GCCCCAGGATGAAAGCAGGGAATGAGA AAGAGGGCTCTTCCTTCCCATAGA
GCGAACEIICAGETGTACTGGTATCTACAT CTT CTGGAGAGAA AAGAT GCCCCAGGATGA AAGCAGGGAATG AGAAAGAGGGCTCTTCCTTCCCATAGA
GCGAACY TCAGETGTACTGGTATCTACAT CTTCTGGAGAGAAAAGAT GCCCCAGGATGAAAGCAGGGAATGAGAAAGAGGGCTCTTCCTTCCCATAGA
GCGAACY TCAGE TGTACTGGTATCTACAT CTTCTGGAGAGAAAAGATGCCCCAGGATGAAAGCAGGGAATGAGAAAGAGGGCTCTTCCTICCCATAGA

100 110 ’ZD 130 140 150 1:0 190 196

(AR A T (AT TT U T’P TR

GCCTT TATTT AATTCCAAAT CAAGATG TT TAT TGCCAAAACTGGCAT AT AAA AT CT TAG TT TGATT GAAAGATGGT TTTGATT TGAGAATG KT CAAAT
GCCTT TATTT AATTCCAAAT CAAGATG TT TAT TGCCAAAACT GCCAT AT AAA AT CT TAG TT TGATT GAAAGATGGT TTTGATT TGAGAATGGT CAA AT
GCCTTTATTTAATTICCAAAT CAAGATG TT TAT TGCCAAAACT GGCAT AT AAAAT CT TAG TT TGATT GAAAGATGGT TTT GATT TGAGAATGGT CAAAT
GCCT T TATTTAATTCCAAAT CAAGATG TT TAT TGCCAAAACT GGCAT AT ARA AT CT TAG TT TGATT GAAAGATGGT TTTGATT TGAGAATGGTI CAAAT
GCCTT TATTTAATTCCARAT CAAGATG TT TAT TGCCAAAACT GGCAT AT AAAAT CT TAG TT TGATT GAAAGATGGT TTTGATT TGAGAATGGT CAAAT
GCCTT TATT T AATTCCAAAT CAAGATG TT TAT TGCCAAAACT GGCAT AT AAA AT CT TAG TT TGATTGAAAGATGGT TTTGATT TGAGAATGGT CAAAT

16. abra: A Pit54 szekvencia polimorfizmust mutato része
Olyan egyedek szekvenciait valasztottam ki az d&bra elkészitéséhez, melyek reprezentaljak az

azonositott mutaciokat.

16. tablazat: A PIT54 gén vizsgalt szakaszaban azonositott SNP 16kuszok allélgyakorisaga

Lokusz | Allél Gya(lf%‘sag
T 38,54
125 T/C C 13,54
TIC 47,92
G 35,42
130 G/C C 19,79
GIC 44,79
G 96,88
308 AIG —p7s 313

A lokuszok nevei az értékelhetd szekvencidkban talalhaté polimorfizmusok helyét (bp) jelentik.
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4.3.3. GHRL

A Ghrelin gén esetében minddssze 71 szekvencia elemzését tudtam elvégezni. A vizsgalt
szekvencia 379 bp hosszisagu szakasza volt jol olvashato, melyen 6 SNP-t és egy 2 bp-os deléciot
(AT) azonositottam a sarga magyar mosonmagyar6évari populacidjanak (SM_M) egyetlen
egyedében. (17. abra). Az ebbdl a populaciobol vizsgalt nyolc allatbol egy homozigéta volt,
melyben detektdlni tudtam a deléciot, viszont a heterozigota mintakban az azt kovetd szekvencia
olvasasa nem volt lehetséges a kevert reakcié miatt. Ezért voltak rosszabb mindségiick a
szekvenciak. Mivel ez a delécid nem volt tipizalhatd, csak egyetlenegy allatban, a késébbi

értekelésbdl kihagytam.

-G-Gdl-ﬂ.ddG-G-G_G-GGG-CIG—G-RIGG—G
”f""\’\ mmm """”"\"’\'TT’TT‘ f""""""ﬁ’\""ff'f

V- Vi V o Vis .V - _.V.. .- SAm - Ly

CTGCCACAGGTGTACAMATGAGAGCCGCAGTCATTTAACTTGAAGGGTATGTAGAAAAAGACACKTGGALACTG
CTGCCACAGGTGTAC AATGAGAGCCGCAGTCATTTAACTTGAAGGGTATGTAGAALLAGACACGTGGAAACTG
CTGCCACAGGTGTAC AMATGAGAGCCGCAGTCATTTAACTTGAAGGGTATGTAGAAARAGACACRTGGARACTG
CTGCCACAGGTGTACAMATGAGAGCCGCAGTCATTTAACTTGAAGGGTATGTAGAAAAAGACACKTGGALACTG
CTGCCACAGGTGTACAVATGAGAGCCGCAGTCATTTAACTTGAAGGGTATGTAGAAAAAGACACRTGGAAACTG

cTGCC! AI AGGTGTACANATGAGAGCCGCAGTCATTTAACTTGAAGGGTATGTAGAAAAAGACACHTGGAAACTG
1) U J.O 0 J.JJJ l" 0 12 U J.~1u
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CCAGCACTGATAGCATGAAGTACTTTAAAAGTATATGCACAAAGGCAGATCATGATCTCCTGTTAAGGATTCAC
CCAGCACTGATAGCATGAAGTACTTTAAAAGTATATGCACAAAGGCAGATCATGATCTCCTGTTAAGGATTCAC
CCAGCACTGATAGCATGAAGTACTTTAAAAGTATATGCACAAAGGCAGATCATGATCTCCTGTTAAGGATTCAC
CCAGCACTGATAGCATGAAGTACTTTAAAAGTATATGCACAAAGGCAGATCATGATCTCCTGTTAAGGATTCAC
CCAGCACTGATAGCATGAAGTACTTTAAAAGTATATGCACAAAGGCAGATCATGATCTCCTGTTAAGGATTCAC

CCAGCACTGATAGC ATUAAIJTAL. TTTAAAAGTATATGCACAAAGGCAGATCATGATCTCCTGTTAAGGATTCAC
150 160 180 150 200 zlo 20
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TTACATTTCAGAACTAACATTTAATAAAGCAAGTTTCTTCTAGTTTCTCTCCTCCMGTTTATCGTGCAGTTCA
TTACATTTCAGAACTAACATTTAATAAAGCAAGTTTCTTCTAGTTTCTCTCCTCCMGTTTATCRTGCAGTTCA
TTACATTTCAGAACTAACATTTAATAAAGCAAGTTTCTTCTAGTTTCTCTCCTCCMGTTTATCGTGCAGTTCA
TTACATTTCAGAACTAACATTTAATAAAGCAAGTTTCTTCTAGTTTRCTCTCCTCCMGTTTATCGTGCAGTTCA
TTACATTTCAGAACTAACATTTAATAAAGCAAGTTTCTICTAGTTTYCTCTCCTCCMGTTTATCGTGCAGTTCA

TTAC ATTTC AGAACTAACATTTAATAAAGCAAGTTTCTTCTAGTTTHCTCTCC TCCGI;TTTATCGTIJC AGTTCA
20 b~ ‘10 < 5 0 < c 0 70
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GTCTCTACAGTAGCCATGTACTATGTTTATEAGATGATCACTACATGTCTCAGCATTA
GTCTCTACAGTAGCCATGTACTATGTTTATEAGATGATCACTACATGTCTCAGCATTA
GTCTCTACAGTAGCCATGTACTATGTTTATEAGATGATCACTACATGTCTCAGCATTA
GTCTCTACAGTAGCCATGTACTATGTTTATIIAGATGATCACTACATGTCTCAGCATTA
GTCTCTACAGTAGCCATGTACTATGTTTATIAGATGATCACTACATGTCTCAGCATTA
GTCTCTACAGTAGCCATGTACTATGTTTATEAGATGATCACTAC—-GTCTCAGCATTA

17. abra: A GHRL gén szekvencia polimorfizmust mutat6 része
Olyan egyedek szekvenciait valasztottam ki az d&bra elkészitéséhez, melyek reprezentdljak az

azonositott mutaciokat.
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Az 17. tablazatban bemutatott 6 lokuszbol négy a vizsgalt populaciokban azonos
gyakorisaggal fordult eld, és a tipizalt allatokban mindig ugyanazt a haplotipust mutattak, igy itt is
kapcsoltsagot feltételeztem. Az ezeket elvalasztdo 205 A/G lokuszon a ,,G” allélt egyetlen allatban
(SM_M), heterozigota formaban talaltam meg, tehat ahol jelen voltak a 195 T/C és 213 A/G
mutaciok, ott a 205 A/G biztosan nem. A talalt variabilitisok nagy része tranzicid, kivéve egy

transzverziot (17 A/T).

17. tablazat: A Ghrelin gén vizsgalt szakaszaban azonositott SNP 16kuszok allélgyakorisaga

Lokusz | Allél Gya(lf%‘sag
A 67,6
17 AIT T 11,3
AIT 21,1
A 67,6
65 A/G G 11,3
AlG 21,1
C 11,3
195 T/C T 67,6
TIC 21,2
A 98,6
205 AIG S 1
A 11,3
213 AIG G 67,6
AlG 21,1
T 71
253 T/C C 74.6
TIC 18,3

A 16kuszok nevei az értékelhet6 szekvencidkban talalhatd polimorfizmusok helyét (bp) jelentik, a

sargaval jelolt 16kuszok pedig a feltételezett kapcsoltsagot.

62



4.3.4. A harom gén egyiittes elemzésének eredményei

A hérom génben egyiittesen 22 SNP 16kuszt azonositottam, ami figyelembe véve a
kimutatott kapcsoltsagot, 17 variabilis lokuszt eredményezett. Tekintve, hogy a legtobb
populédcioban, foleg a GHRL gén esetében az értékelhetd mintaszam csokkent, az egyes
populacidgenetikai elemzéseket a harom génre nézve egyiittesen (17 16kusz) végeztem.
Megjegyzendd, hogy a vizsgalt mintaszdm novelése pontosabb képet nyljtana a vizsgalt
allomanyokrol.

A 12 populécidoban harom privat allélt talaltam az elemzés soran. Koziliik kettt csak a
magyar populaciokban azonositottam, a 41 A/C ,,C” alléljat a fehér magyarban, mig a 205 A/G ,,G”
allomanyokban, viszont az egyik brojler vonalban (HH1) a 47 T/C ,, T” alléljat detektaltam.

A vart (Hg) és tényleges heterozigozitas (Ho) értékei kozott — az Gsszes magyar populaciora
¢s lokuszra nézve — alig volt némi kiilonbség: He = 0,20 és Ho = 0,21. A beltenyésztettségi
koefficiens (Fs) atlagértéke szintén a magyar tyukfajtakat nézve, meglehetésen alacsony, -0,04 (P >
0,05) volt, azaz az allomanyok Hardy-Weinberg egyenstulyban vannak, vagy nagyon kozel hozza.
Hasonlo értékeket produkalt a harom intenziv vonal is heterozigozités tekintetében: Hg = 0,22, Hp =
0,20, az Fs pedig 0,06 volt.

A Wright féle fixacios indexek értékei ugyancsak a harom génre és a magyar Oshonos
génbankra kalkulalva a kovetkezok lettek: Fir = 0,19; Fst = 0,21; Fis = -0,02, ami a fajtak kozotti
tiszta strukturdlodast és kis betenyésztettséget jelent. A kereskedelmi fajtdk értékei ettdl kissé
eltéréek (Fir = 0,15; Fst = 0,06 és Fis = 0,09) lettek, féleg a populaciok kozti genetikai
differencialtsag tekintetében.

A Reynolds féle rokonsagi koefficiens alapjan készitett filogenetikus fa (Neighbour-Joining
kladogram) a 9 magyar és 3 intenziv fajtara nézve a 18. abran lathato.

Jol kivehetd, hogy a két sarga magyar nagyon elkiiloniilt a tobbitdl, kozel egymdashoz.
Ugyanez latszik a fekete kopasznyakl esetében Onmagaban. A fedett €s kopasznyaku fehér
populéciok nagyfoku rokonsagrol tettek tantibizonysagot.

A kopasznyaku fajtak itt is szépen elhatarolodtak a fedett nyakuaktol, kivéve ismét a fehér
kopasznyakt, és a hodmezdvasarhelyi fedett és kopasznyak(l allomanyok nagyobb rokonsaga
figyelheté meg.

Erdekes megfigyelés, hogy a fehér brojlerek, és a barna tojo hibrid alloméany a kendermagos

magyar és kopasznyaku tenyészetekkel csoportosultak.
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18. 4bra: Kilenc magyar ¢és harom kereskedelmi populéacié egymashoz valé viszonya SNP 16kuszok

alapjan kalkulalt Reynolds genetikai tavolsagokbol felallitott kladogram segitségével
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4.4. Uj tudomanyos eredmények

1. Elséként vizsgaltam meg az 6shonos magyar tyukfajtdk eredetét mitokondridlis DNS
alapjan, miszerint a nagyobb résziik az Indiai-szubkontinensrél szarmazik, mig kisebb

hanyaduk eredete Délkelet-Azsia, Kina és Japan

2. Molekularis genetikai iton bebizonyitottam (SSR, SNP), hogy a fedett magyar és erdélyi
kopasznyaku allomanyok nem csupan egymads szinvaltozatai, hanem valdban kiilonallo
fajtak, a fehér erdélyi kopasznyaku ¢és a fehér magyar fajtak meglehetésen nagyfoka

rokonsaganak ellenére

3. A tobb mint 30 generacion keresztiil egymastol elkiilonitve, zart populaciokban fenntartott,
am egy fajtatdl szarmazd populéciokban szelekcios és/vagy drift hatast mutattam ki. Bar a
hasonlosag nagymértékii volt ezen allomanyok kozott, a kiilonféle, populacidgenetikaban

alkalmazott statisztikai modszerekkel el tudtam kiloniteni 6ket

4. Mikroszatellit markerekkel, akarcsak a mitokondrialis DNS szintjén és SNP analizis soran is
nagyobb hasonldsagot tapasztaltam az 6&shonos magyar tyukfajtdk és intenziv vonalak

kozott, mint a legtobb mas Eurdpai helyi fajtaval vald 6sszehasonlitds soran

5. A Wright-féle fixacios indexek (beltenyésztettségi mutatok) alapjan teszteltem az 6shonos
magyar tyukfajtdkon alkalmazott tenyésztési modszert. Eredményeim szerint a genetikai
alkalmazasa a csalddokon megfelelonek mondhatd, az allomanyok jelenlegi allapota
kielégitd, nemcsak dnmagukban nézve, hanem Eurdpai dshonos allomanyokhoz viszonyitva

is
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5 KOVETKEZTETESEK ES JAVASLATOK

5.1. A mitokondrialis DNS vizsgalatokbol levonhato kovetkeztetések

Az shonos magyar tyukfajtak eredetét mitokondrialis DNS alapjan még nem vizsgaltak. A
munka soran azt tapasztaltam, hogy a kilenc populaciobdl egyetlen volt a fehér erdélyi kopasznyaku
fajta, mely monomorfnak bizonyult a mitokondrialis DNS szintjén, egyetlen haplotipussal (HIC1),
melyet a fajta minden egyedében (n = 8) megtalaltam. Ez megegyezik a mikroszatellit markerek
alapjan kapott diverzitasi eredménnyel, miszerint legkevesebb az allélszamok atlaga (2,9+0,84)
ebben az allomanyban. Ez valdsziniileg a genetikai drift €s a beltenyésztettség okozta haplotipus
veszteség, genetikai besziikiilés kdvetkezménye.

A haplotipus diverzitas () nulla (EKFEH_G) és 0,0091 (KM _H) ko6z6tt valtozott, akarcsak
a LIU et al. (2006) altal mért értékek a kiilonb6z6 Europabol, a Kozel-Keletr6l és Délkelet-, Kelet-
Azsiabol szarmazo tyukfajtaknal.

Tekintve, hogy a génbanki adatbazis nem fedi le az dshonos tyuk fajtak jelentOs részét, sot
leginkabb az irodalomban is kozolt tavol keleti, afrikai fajtak szekvencidi hozzaférhetéek, a magyar
fajtakban azonositott egyedi haplotipusok (HIC3, HIC8, HIC9), nem feltétleniil jelentik (1j mutaciok
jelenlétét. A kornyezé orszagok (Kelet-Europa) 6shonos fajtaibol szarmazo 0j mintak
Osszehasonlitasaval lehetne biztosabb kovetkeztetést levonni.

Mivel a mitokondridlis DNS 6roklédése maternalis és klonalis, az egyes haplocsoportok
foldrajzi elhelyezkedése egyben a haziasitasi centrumokat is megjeldli. A kilencvenes évek mtDNS
vizsgalatai a hazityuk egyetlen 6seként a Gallus gallus gallus (vorés dzsungeltytk) egyetlen
indokinai, valoszinileg tajfoldi populacigjat jelolték meg (AKISHINONOMIY A et al. 1994, 1996).
LIU et al. (2006), meglehetésen nagy adatbazisa felhasznalasaval modositotta ezt a nézetet, ezzel
ujabb azsiai centrumokat megjeldlve, Indiat is beleértve (KANGINAKUDRU et al. 2008).

Ahhoz, hogy megvalaszoljam a kérdést, vajon a magyar Oshonos tyukfajtdk honnan
szarmaztathatok, kilenc referencia szekvenciat vontam be a vizsgalatba (LIU et al. 2006). A
szekvenciak nagy része (HIC1-HIC9) a LIUEL haplotipus altal reprezentalt csoportba tartozott, ami
feltehetleg az Indiai-szubkontinensrdl szarmazik, mig a HIC10 szekvencia a LIUAL, a HIC11
pedig a LIUB1 haplotipusokkal alkotott kiilon csoportokat, melyeket Délkelet-Azsiaban, Kindban és
Japanban talaltak. Meg kell emlitenem, hogy utobb emlitett két magyar haplotipus megegyezik
kereskedelmi fajtakban, féleg barna tojo hibridekben (B3, AN746035) és brojler vonalakban (B4,
AN746036) fellelheté haplotipusokkal is (MUCHADEYI et al. 2008). gy nem lehet tehat kizarni,

hogy ezen haplotipusok jelenléte nem egy kordbban tortént, kereskedelmi fajtaval valo keresztezés
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eredménye, mint ahogy arra utalasokat tesz HREBLAY (1900) és SZALAY (2002), tovabba a
mikroszatellit alapti vizsgalataim is ezt erdsitették meg.

Osszegezve, a magyar 6shonos tyukfajtakban talalt haplotipusok 86%-a (n=64) egy olyan
haplocsoportba tartozik, mely az Indiai-szubkontinensrdl szarmazik (LIU et al. 2006). Feltehet6leg
a Kozel-Keleten at, a Foldkozi- és Fekete-tengeren keresztiil jutott el Magyarorszagra (WINKLER
1921, BAKOSS 1931).

A kelet genetikai hatasat a [X. szazad végén hoztak be a Karpat-medencébe magyar hoditok
Azsiabol, ezaltal a délkelet-azsiai eredet két maternélis vonalat meghatarozva (LIU et al. 2006). A
masik felvetés, hogy a keleti haplotipusok korabban, a VI. szazad kornyékén keriiltek ide az
avarokkal, melyet azok sirjaiban talalhato tytik maradvanyok tamasztanak ala (MATOLCSI 1975).

Egyéb kelet-eurdpai fajtak, illetve 6si maradvanyok vizsgéalata mélyebb betekintést adhat az

dshonos magyar tylkfajtak eredetét és torténelmét illetden.

5.2. A mikroszatellit markerek alapjan elvégzett vizsgalatokbol levonhato kovetkeztetések
5.2.1. Magyar dshonos tyukfajtak diverzitasa

Kilenc magyar ¢shonos tytkfajta genetikai variabilitasat vizsgaltam meg populacion beliil és
azok kozott 29 mikroszatellit marker segitségével a németorszagi Friedrich-Loftler Intézetben, a Dr.
Steffen Weigend éaltal vezetett, haszondllat genetikaval foglalkozo laboratériumban, melyre egy
nemzetkozi egyiittmitkodés keretében volt lehetéség. Kooperacionk biztositotta, hogy eredményeim
bekeriiltek abba az adatbazisba, amelybe gylijtik a vilag szdmos egyéb teriiletérdl is szarmazéd
genetikai informaciokat az 8shonos és ritka tyukfajtakrol.

A tényleges heterozigozitas (Hp) meglehetésen hasonld volt a varthoz (Hg),
kovetkezésképpen a beltenyésztettségi koefficienseknél (Fis) nincs szignifikans kiilonbség (P >
0,05), azaz a populaciok kozel vannak a Hardy-Weinberg egyensuly (HWE) allapotahoz. Ez alapjan
az 6shonos magyar tytkfajtak tenyésztési modszere megfelelonek mondhatd, miszerint a genetikai
variancia maximalizalva van fenotipusos valogatas alapjan, a kakasokat (testvér kakasok) pedig
forgatjak a csaladok kozott (SZALAY 2002).

A populacionkénti allélszamok atlaga, akarcsak a tényleges heterozigozitas és az Fis értékek
hasonlé tartomanyba esnek egy kordbbi, 65 tyuk populaciot tanulmanyoz6 munkéban leirt
eredményekhez (GRANEVITZE et al. 2007).

Az egyes magyar allomanyok genetikai diverzitdsanak hozzajarulasa a teljes, kilenc
populacid egészére nézve (C;, 14. tablazat) mas eredményeket adott, mint a heterozigozitasi és Fs
értekek. Mig a kendermagos magyar hddmezdvasarhelyi allomanya mutatta a legmagasabb vart

heterozigozitast és atlag allélszamot, addig a masodik legkisebb értéket kaptam a magyar (,,core”)
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szetthez valo hozzajarulasa tekintetében. Ez azt mutatja, hogy a KM_H ugyan egy diverz allomany,
azonban jelentés az ,,atfedés”, azaz nagy a rokonsag a tobbi magyar fajtaval. Ezzel szemben a
kendermagos erdélyi kopasznyakt godolléi populacidja, amely a legnagyobb mértékben jarult
hozza a magyar fajtdk diverzitasdhoz, mégis csak kozepes mértékii heterozigozitast és Fis értékeket
produkalt. A magas C; érték a mas fajtakkal vald kisfoka rokonsagnak tulajdonithat6. Ezek az
eredmények hiven tiikrozik, hogy a fajtak kozotti rokonsagi kapcsolatoknak mekkora szerepe van a
diverzitas vizsgélatokban.

Az azonos, am az orszag kiilonb6z0 tenyészeteiben fenntartott fajtaknal (parhuzamos
populédciok: KM G ¢és KM H, SM G és SM_M, EKK G ¢s EKK H) kalkuléalt paronkénti Fsr
értékek igy a Reynolds féle genetikai tavolsagok (Dg) is altalaban véve alacsonyabbak, mint a
teljesen kiilonbozo fajtak kozott, ami magas genetikai hasonldsagot jelent (11. tablazat). Habar a
kapott hasonlosdgok nem voltak olyan mértékiiek, mint az varhato lett volna egyszeriien csak azon
tény alapjan, miszerint ezek azonos fajtak, csupan évek ota kiilon, zart tenyészetekben tartottdk fenn
Oket az orszag egyéb teriiletein. Ezt alatamasztjak mind a rokonsagi vizsgalatok (MEK), mind pedig
a klaszteranalizis (STRUCTURE). A parhuzamos populdciok relative nagyfoku rokonsagot
mutattak egymassal, am néhany esetben két teljesen kiilonboz6 fajtanal azokat meghalado értékeket
kaptam.

A klaszteranalizis (12. 4dbra) soran a magyar Oshonos fajtdk egyértelmii csoportosulasat
tapasztaltam. A kapott eredmények jol egyeznek a rokonsagi tdvolsagok (MEK) alapjan készitett
filogenetikus halozattal (14. abra). Eszerint a két sdrga magyar allomanyt nem lehetett elkiiloniteni
egymastol, hidba voltak egymastol izolaltan, zart populdcidban tartva tobb generacion keresztiil.
Ennek egyik oka lehet egy multban tortént génvandorlas (migracid), vagy ama tény, hogy a godolloi
sarga magyar allomanyt a Kanadabdl visszaszarmaztatott, illetve a Mosonmagyardvaron tenyésztett
sarga magyar allomanyokbol hoztak Iétre Gjra 1991-92-ben. Tovabba a klaszteranalizis jol
demonstralta azt is, hogy a fedett és kopasznyaku fajtak tisztan elszeparalodtak egymastol, kiilon
csoportokat képezve. Ez azt jelenti, hogy a fedett és kopasznyaku alloméanyok valoban kiilon fajtak,
€s nem csupan egymas szinvaltozatai gyakori génvandorlassal, mint ahogy azt korabban gondoltak.

Ez alol kivételt képeznek a fedett és kopasznyakt fehér populaciok, melyek a
klaszteranalizisnél egyiitt csoportosultak, illetve nagymértékii rokonsagot (MEK), hasonlésagot
(Fst, Dgr) mutattak minden vizsgalatnal. Ez tobbféleképpen magyarazhato: torténelmi
megkozelitése, hogy mivel a 60-as években az azonos szinli fedett és kopasznyaku allatokat
egyazon fajtaba tartozé egyedeknek tekintették, igy egylitt is tartottak Oket, ezaltal génkicserélddést
biztositva koztik. Egy masik megkozelités, hogy a multban torténhetett intenziv vonallal valo

allomanyjavitast (HREBLAY 1900, SZALAY 2002) azonos fajtaval végezték, mind a
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mitokondrialis DNS vizsgalati eredményei, mind a magyar fajtak kereskedelmi vonalakkal vald
Osszehasonlitasa soran kapott eredmények ezt sugalljak.

Alacsony mértékii csoportositasoknal (K-értékeknél) a fekete erdélyi kopasznyaku fajta
egyedei a kendermagos kopasznyaku két tenyészetével csoportosultak, azonban az Evanno modszer
szerinti legvaldsziniibb csoportositas (K=5) esetén el is kiiloniilt azokt6l. Hasonldé eredményeket
kaptam a genetikai tavolsagok (9. abra), és a rokonsagi kapcsolatok vizsgalata soran is (11. és 14.
abra). Ugyancsak ennél a K értéknél megfigyelhetd az azonos fajtak kiillonbozo tenyészeteinek
egyiitt vald klaszterezodése is, de a csoportok szamanak novelésével vilagosan elkiiloniiltek

egymastol, melyet szintén alatamasztanak a tovabbi filogenetikai vizsgalatok.

5.2.2. Magyar 6shonos tyukfajtik diverzitisanak értékelése eurdpai szemszogbol

Ertékeltem a magyar 6shonos tytikfajtak genetikai diverzitasat osszehasonlitva kereskedelmi
¢s mas eurdpai helyi fajtdkkal is. Habar ezek a szettek nem meritik ki az Eurdpéaban fellelhetd
Osszes 6shonos, €s a forgalomban 1év6 kereskedelmi allomanyokat, mégis jol reprezentaljak azokat,
¢s megfelelonek bizonyultak ahhoz, hogy mélyebb betekintést nyerjiink a magyar helyi fajtdk
egyediilallosaganak mértékérdl. A masik oka ennek az Gsszevetésnek az volt, hogy felmérjem, a
magyar 0shonos tytkfajtak mennyiben jarulnak hozza eurdpai 6shonos, és intenziv fajtak genetikai
diverzitasadhoz.

Az F7 értékek azt mutattdk, hogy a heterozigota hiany mértéke legkisebb a magyar helyi
fajtdkban volt, amit csaknem teljesen megmagyardz a populaciok kozti kiilonbség (Fst). Hasonloan
az eurdpai és intenziv fajtdkhoz, melyek bizonyitottan kiilonallé populaciok, a magas Fst értékek a
magyar allomanyok vilagos strukturadlodasat jelzik. Ezt tamasztjak ald a klaszteranalizis eredményei
is. Ezzel szemben, példaul a zimbabwei helyi tyakpopulaciok strukturalodasa egyaltalan nem ilyen
egyértelmii (MUCHADEYT et al. 2007). Eurdpai helyi fajtdkhoz és intenziv vonalakhoz hasonlitva
a magyar allomanyok beltenyésztettségi értékeit (Fis) azt tapasztaltam, hogy dshonos fajtadinkban a
genetikai variancia meg0rzése sikeresnek bizonyult fenntartasuk soran.

A 27 populacio rokonsagi (MEK) tavolsagokon alapul6 filogenetikus network analizis (14.
abra) a harom kiilonboz0 szett (magyar, kereskedelmi, eurdpai) egyértelmili csoportosulasat mutatta.
Nemcsak ez, hanem a magyar allomanyokra jellemz6 relative rovid ,,fadgak™ is arra engednek
kovetkeztetni, hogy azok nagymértékben kiilonboznek a vizsgélt eurdpai helyi fajtaktol, melyek
tobbsége hosszabb agakkal rendelkezik, mintegy mutatva azok nagyobb mértékii beltenyésztettségét
IS.

Tovabbd a magyar fajtdk — kiilonosen a két sarga magyar — meglehetdsen kdozel

csoportosultak a brojler vonalakhoz. Ez jol egyezik a ,,safe set” analizisben kapott eredményekkel

70



(14. tablazat), ahol a magyar allomanyok jobban hozzajarultak az eurdpai helyi fajtak genetikal
diverzitasdhoz, mint a kereskedelmiekéhez. Ennek értelmében a magyar dshonos tytukfajtak jobban
hasonlitanak az intenziv vonalakhoz, mint az eurdpai allomanyokhoz. A kendermagos erdélyi
kopasznyaku g6dolloi populacidja konzekvensen magas értékeket produkalt mindkét elemzés soran,
de az értékek valtozdsa nem mindig ilyen kovetkezetes. Ez leginkabb a fehér magyarban figyelheto
meg, ami bar figyelemre mélté mértékben jarult hozza a kitiintetett (safe) szettek (féleg eurdpai)
genetikai diverzitasahoz, viszont ezt megosztja a tobbi magyar fajtaval is (C;). Ezek az eredmények
ramutatnak arra, hogy figyelembe kell venni, milyen kontextusban vizsgalja az ember a genetikai
diverzitast.

A fekete erdélyi kopasznyaku jarult hozza a genetikai diverzitasokhoz legkevésbé, legyen
sz0 barmelyik szettrdl, mégis, a klaszteranalizis sordn mar viszonylag alacsony csoportositasnal
(K=5) kiilonvalt a tobbi allomanytdl. Ez a kovetkezOképpen magyardzhatd: a tobbi magyar
allomanyhoz viszonyitva ez a fajta produkalta a legmagasabb allomanyon beliili rokonsagot (MEK),
ami mintegy beltenyésztettségi mutatoként is felfoghatd. Egyéb oka az is lehet, hogy a fekete
kopasznyakunal igen kevés kakassal sikeriilt kialakitani a védett allomanyt. Aldtdmasztja ezt az
elméletet a MEK ¢és network fanal (11. és 14. 4bra) lathato, fekete kopasznyakura jellemzd hossza
ag (a tobbi magyar fajtdkhoz hasonlitva). Tehat a nagyobb beltenyésztettség (nagy tavolsdgot
okozva a tobbi fajtatol) eredményezi a fekete kopasznyaku fajta korai elkiiloniilését a tobbitdl a
klaszteranalizis soran. Megjegyzendd ugyanakkor, hogy ez a beltenyésztettség csak viszonyitottan
nagy, altaldnossagban véve a fekete kopasznyakt dllomany allapota is kielégito.

A magyar dshonos tyukfajtdk tehat genetikailag kiilonboznek mas genetikai eréforrasoktol,
¢és érdemes erdfeszitéseket tenni megdrzésiik, valamint tovabbi vizsgalatuk érdekében. Az azonos
szinli fedett és kopasznyaku populdciok nem csupan egymads valtozatai, hanem valdban kiilonallo
fajtak. Foként a kopasznyaku allomanyok mondhatoak egyedinek a magyar genetikai eréforrasokat
tekintve. Az egy csaladbol szarmazo, de 30-40 éve kiilon, zart populacioban tartott allomanyok
elkiilonithetdk voltak, kivéve a két sarga magyart a klaszteranalizis soran, mely a godoll61 génbanki

allomany mar emlitett modon tortént Ujboli kialakitdsanak kdszonhetd.

5.3. Az SNP vizsgalatokbol levonhato kovetkeztetések

Az SNP vizsgalatok megerdsitették a korabban, mikroszatellit markerekkel kapott
eredményeket. A vizsgélt harom, fontos biologiai funkciokat ellatd fehérjét kodold gén (HSP9O,
PIT54, GHRL) koziil kettében (HSP90, GHRL) bizonyos lokuszok kozott kapcsoltsagot
feltételeztem az azonos allélgyakorisdgok és a haplotipusok kiilonbozdsége alapjan. A HSP90

esetében kiilondsen érdekes, hogy az egyik, tobb mint 100 nukleotid hosszl kapcsolt 16kusz (a 126
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T/C-vel kapcsolt 237 G/T 16kusz) az altalaban kis szelekcids nyomas alatt 1év6 intronban talalhato,
talan valamely szabalyozé funkcidban jatszhat szerepet.

Mindez alapjan Osszesen 17 SNP lokusszal végeztem el a mikroszatellit vizsgdlatokban is
résztvevo magyar alloméanyok 8-8 egyedén a mutaciok detektalasat. A magyar 6shonos tyukfajtak
vart ¢és tényleges heterozigozitisa kozott bar volt némi kiilonbség, de Osszességében ez
elenyészének tekinthetd, és az F|s atlagértékére is meglehetdsen alacsony szamot kaptam. Ezek a
mikroszatellit vizsgalatokkal egyetemben azt mutatjak, hogy az allomanyok nem, vagy nem
szignifikans mértékben térnek el a Hardy-Weinberg egyensulytol. A magyar fajtdkban mért atlagos
heterozigozitasok hasonld tartomanyba estek a korabban leirt, mas eurdpai 6shonos populaciokéhoz
(TWITO et al. 2007), akarcsak a harom intenziv allomany értékei.

Az SNP 1o6kuszok alapjan kalkulalt fixaciés indexek eredményei megegyeznek a
mikroszatellit alapti szamitasokkal, a magyar populaciok erételjes, egyértelmii differencialodasat
(Fst = 21%) jelezve. A beltenyésztettség mértéke elfogadhatd, a heterozigdtak aranya a populaciok
tobbségében nagy, amit a kis Fir (0,19) és Fis (-0,02) értékek nagyon jol reprezentalnak, ezzel is
mutatva, hogy a tenyésztési modszer megfeleld. Ezzel szemben a harom kereskedelmi fajtara
vonatkoz6 beltenyésztettségi mutatokbol az latszik, hogy bar a teljes (Fr), és populdcidkon beliili
(Fis) beltenyésztettségi értékek nem sokban térnek el a magyar fajtakétol, a genetikai kiilonbség
(Fst = 6%) HARTL és CLARK (1989) leirasa alapjan csekély mértéki 6nmagaban véve is,
nemcsak a magyar fajtakhoz képest.

Az SNP lokuszok allélgyakorisagaibdl szamolt rokonsagi koefficienseken (Reynolds
genetikai tavolsag) alapuld kladogram a magyar fajtak egyértelmil strukturalodasat mutatja. A
fekete kopasznyaku nagyon hamar diverzifikalodott a tobbi fajtatol, a parhuzamos allomanyok —
sarga magyar, kendermagos magyar és a kendermagos erdélyi kopasznyaku — kiilonb6z6
tenyészetei nagyon kozel helyezkednek el egymashoz, de még 17 SNP l16kusz alapjan is
elkiilonithetéek voltak. Mindezt alatimasztjak a mikroszatellitekkel elvégzett statisztikai elemzések
is, mint példaul a klaszteranalizis, vagy a rokonsagi kapcsolatok vizsgalata. Ugyancsak
megfigyelhetd a fedett €s kopasznyaku fehér populdciok meglehetdsen szoros kapcsolata, melynek
lehetséges okai mar az el6zdekben emlitésre kertiltek.

Ezen kiviil, ha Osszehasonlitjuk a magyar fajtdkat kereskedelmi vonalakkal, az intenziv
fajtak beckelddtek a magyarok kozé, jelen esetben a fedett és kopasznyakt kendermagos
tenyészeteihez, mig a mikroszatellit alapt vizsgalatokban inkébb a két sarga magyar allomany tette
ugyanezt.

Osszefoglalva, a 17 SNP 16kusz vizsgalata alapjan meglehetdsen hasonld eredményeket
kaptam a 29 mikroszatellit marker alapuakhoz révidebb id6 alatt. Az egyes magyar allomanyokra ez

alapjan az SNP készlet alapjan messzemend kovetkeztetéseket nem lehet levonni, ezért az Gsszes
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allomanyra és génre nézve tettem meg ezt. A vizsgalni kivant gének és egyedek szaménak
novelésével, tobb SNP meghatirozadsdval még pontosabb képet kaphatnank a magyar Oshonos

tyukpopulédciokrol.

5.4. Javaslatok

A munkam soréan elvégzett vizsgalatok alapjan az aldbbiakat javaslom:

» a kornyezO orszagokban fellelheté Oshonos tytakallomanyok eredetének vizsgalatat
mitokondrialis DNS segitségével, mellyel még pontosabb képet kaphatunk a karpat-

medencei tytkfajtdk szarmazasat illetéen

» a Karpat-medence 0Oshonos tyukfajtainak populacidogenetikai jellemzését molekularis
genetikai markerekkel, mely révén olyan informaciokra tehetiink szert, melyeket
alkalmazhatunk a genetikai diverzitds megoOrzése céljabol, a beltenyésztettség elkeriilése

érdekében

> tovabbi tenyésztési modszerek tesztelését (génmegérzés szempontjait figyelembe véve)

molekularis genetikai markerek alkalmazéséaval

> fontos tulajdonsagokkal (termelési, ¢lettani) kapcsolatos tovabbi gének vizsgalatat
pontmutaciok meghatarozasaval, nemcsak a genetikai diverzitas, hanem a funkcionalis

valtozasokat okozhatd genetikai variansok kimutatasara is
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6. OSSZEFOGLALAS

crer

sarga, fehér, kendermagos magyar, valamint a fekete, fehér és kendermagos erdélyi kopasznyaka
fajtak. Védelmiik napjainkban egyre nagyobb jelent0ségli, hiszen az intenziv fajtdk kiszoritjak
azokat a genotipusokat, melyek nagy variabilitassal, egyediilallo tulajdonsagokkal rendelkeznek.
Egyre nehezebb az arutermelésbdl kirekesztett fajtakhoz hozzaférni és sajnalatos modon ellenalld
képességiik ¢és termékeik kivaldo mindsége ma ismeretlen a fogyasztok és termelOk tobbsége
szamara.

A mitokondrialis DNS vizsgalataim soran a 9 magyar tyakpopulacié D-loop régidiban 11
haplotipust azonositottam 17 polimorf helyr6l. A magyar szekvencidkat Osszehasonlitottam az
NCBI génbankban fellelhetd tyak D-loop szekvencidkkal, melynek eredményeként harom unikalis,
csak a magyar allomanyokra jellemz6 haplotipust taldltam. Tovabba kilenc, az eurdpai tyukfajtakat
jol reprezentalé referencia szekvenciat is bevontam a vizsgalatba, mely szerint allomanyaink harom
haplocsoportba rendezddtek, két maternalis vonalat megjeldlve szarmazasukat illetden.

Ezen kiviil, 29 mikroszatellit marker és 17 SNP lokusz alapjan tanulmanyoztam hazai
tyukpopulacidinkat genetikai diverzitasuk, egyediségiik felmérése céljabol.

Huszonkilenc mikroszatellit marker hasznalataval meghataroztam az egyes allomanyokra
vonatkozo alap diverzitasmutatokat, ugymint a vart és tényleges heterozigozitast, valamint a
beltenyésztettségi koefficiens értékeit, melyek arra engednek kdvetkeztetni, hogy az allomanyok
nem térnek el szignifikdnsan a Hardy-Weinberg egyensulytol. A klaszteranalizis a fajtak egyértelmii
strukturalodasat mutatta, a fedett és kopasznyaktl allomanyok elkiiloniiltek egymastol. Ezt tobb,
kiilonb6z6 modon kalkulalt genetikai tavolsagok alapjan felallitott dendrogram is jol reprezentalja.
Ahhoz, hogy bizonyitsam a magyar 6shonos allomanyok egyediségét, dsszehasonlitottam azokat
kereskedelmi és mas eurdpai helyi fajtakkal is. A beltenyésztettségi mutatokat (teljes allomanyra
nézve, allomanyok kozott, allomanyon beliil), rokonsagi kapcsolatokat, valamint a relativ genetikai
diverzitast (,,safe set” analizis) vizsgaltam meg. Az eredmények tiikrében azt a kovetkeztetést
vontam le, hogy a magyar tyukfajtadk allapota beltenyésztettség tekintetében kielégitd, és bar
mutatnak némi hasonlosagot az intenziv fajtakkal, azoktol, és mas eurdpai populacioktol is
egyértelmiien elkiiloniilnek.

Az SNP lokuszok alapjan torténd elemzéshez harom, irodalmi adatok alapjan polimorf gént
valasztottam ki (HSP90, PIT54, GHRL). A gének egyiittes vizsgalata soran a 22 azonositott SNP
l6kuszbol 17 volt varidbilis, kiilonb6z6 haplotipusokat eredményezve. A mikroszatellit
vizsgalatokhoz hasonld, a genetikai diverzitds meghatdrozasara alkalmas méréseket végeztem,

ugymint beltenyésztettségi mutatok és rokonsagi koefficiensek. A kapott értékeket 0sszevetettem
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harom, az SNP lokuszok alapjan megvizsgalt kereskedelmi vonaléval. Beltenyésztettség
tekintetében a magyar fajtdk jo allapotban vannak, és bar felfedezhetd némi hasonlésdg intenziv
vonalakkal rokonsagi értékek alapjan, mégis egyértelmii strukturalodast mutattak, megerésitve
ezzel a mikroszatellit vizsgalatok eredményét.

Osszegezve elmondhatd, hogy a magyar Oshonos tyukfajtdk tobbsége az Indiai-
szubkontinensrdl szarmazik, mig kisebb hanyada Délkelet-Azsia, Kina és Japan teriileteirdl
eredeztethetd. A mikroszatellit és SNP analizisek soran kapott eredmények meglehetésen hasonloak
voltak. Eszerint a leginkabb beltenyésztett allomanyok a fekete és fehér erdélyi kopasznyaku fajtak,
am Osszességében ¢és eurdpai viszonylatban a tenyésztési szisztéma megfelelének mondhato.
Szelekcios és/vagy drift hatast mutattam ki a tobb mint 30 generacion keresztill egymastol
elkiilonitve, zart populaciokban fenntartott, ugyanazon tytkfajta kiilonb6zd tenyészeteiben.
Molekularis genetikai Gton bebizonyitottam (SSR, SNP), hogy a fedett és kopasznyaku fajtdk nem
csupan egymas szinvaltozatai, hanem valoban kiilonallo fajtdk, a fehér erdélyi kopasznyaku és a
fehér magyar fajtdk nagyfoku rokonsaga ellenére. Mas nemzetek fajtdinak genotipusaival
Osszehasonlitva, hazai tyukfajtaink egyedinek mondhatdak, érdemes tehat eréfeszitéseket tenniink

megOrzésiik, és tovabbi vizsgalatuk érdekében.
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7. SUMMARY

In current study, nine populations of six Hungarian native chicken breeds were investigated
which are regarded as Hungarian national treasures: Hungarian White, Yellow and Speckled, and
Transylvanian Naked Neck White, Black and Speckled. In animal husbandry the number of animal
breeds is continually decreasing, and hence, it is assumed that the variability is reducing. This
lessens the possibilities of breed elevation. Moreover, unique combinations of genes making up a
specific genotype, which might constitute adaptation to local environment or other potentially
beneficial traits are at risk of disappearing. Traditionally used breeds are excluded from competition
in spite of their unique values as meat quality, disease resistance and adaptation to the local
environment, which are unknown for most of the customers.

| assessed the maternal origin of these local chickens using mitochondrial DNA (mtDNA)
information. The first 530 bases of the D-loop region were sequenced in 74 chickens of 9
Hungarian populations and compared to nine reference sequences. Eleven haplotypes were
observed from 17 variable sites. The comparison of the Hungarian and other D-loop sequences
annotated in the NCBI GeneBank gave three haplotypes unique to Hungary. Network analysis
indicated that Hungarian native chickens grouped into 3 clades, determining two maternal lineages.

Furthermore, | characterized these nine Hungarian chicken populations using microsatellite
markers and SNP loci.

In total, 270 individuals were analyzed with 29 microsatellite markers to determine the basic
diversity measures, like expected and observed heterozigosity as well as inbred level per
population, which do not differ significantly from the Hardy-Weinberg Equilibrium. Cluster
analysis showed clear separation between the Hungarian stocks; at the most frequent solutions the
Transylvanian Naked Neck breeds formed a separate group of populations. The Hungarian native
chickens were compared to commercial lines and other European local breeds. To identify genetic
resources unique to Hungary, inbreeding coefficients and marker estimated kinships were estimated
and a safe set analysis was performed. | measured the contribution of the Hungarian breeds to the
total diversity of a given set of populations (commercial and European sets). However, the
Hungarian stocks showed some similarities with commercial lines, clearly different from them and
other European local chickens.

To investigate genetic diversity with SNPs, three genes (HSP90, PIT54, GHRL) were
chosen, which are polymorphic based on the literature. | identified 22 SNP loci in the genes
together where 17 SNPs were polymorphic, providing different haplotypes. The same genetic
diversity measures were calculated as with microsatellites, like inbreeding and kinship coefficients

and compared to three commercial lines. According to inbreeding estimates, the Hungarian chicken
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breeds are well managed populations, just like at microsatellite level. However, they show a little
similarity with commercial lines based on coancestry coefficients, but still clear structuring.

In summary, the majority of the Hungarian sequences originates on the Indian subcontinent,
while the other two haplogroups likely originate from South-East Asia, China and Japan. Analyses
performed with microsatellite and SNP loci provided very similar results. | found the Transylvanian
Naked Neck Black and White breeds as the most inbred populations, but in total, and relative to
other European stocks, the breed management is good and correct. | established the effect of
selection and/or genetic drift in the parallel breeds, which came from the same ancestral family but
were kept separately, as closed populations for more than 30 generations. | proved in molecular
genetic way that the feathered and naked neck populations are distinct breeds and not just color
variants. Hungarian local chicken breeds are genetically distinct from other chicken genetic
resources, effort should be made to conserve them, and in parallel, to study their genetic features in
detail.
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9. MIKROSZATELLIT MARKEREK (2. szamu melléklet)

2. szamu melléklet : A vizsgalatban résztvevo mikroszatellit markerek elhelyezkedése a genomban, primerszekvencidi, olvadasi hdmérsékletiik,

valamint a lehetséges allélméretek és allélszamok

Mikroszatellit . Forward primer szekvencia Reverse primer szekvencia . Allél Allélok

lokusz rromoszoms (5 —3) 5 —3) OO eretek (bp) | szima
MCWO0103 3 AACTGCGTTGAGAGTGAATGC TTTCCTAACTGGATGCTTCTG 64 266-270 2
MCW0295 4 ATCACTACAGAACACCCTCTC TATGTATGCACGCAGATATCC 58 90-106 6
MCW0222 3 GCAGTTACATTGAAATGATTCC TTCTCAAAACACCTAGAAGAC 60 220-226 4
ADL0268 1 CTCCACCCCTCTCAGAACTA CAACTTCCCATCTACCTACT 60 104-118 7
MCW0183 7 ATCCCAGTGTCGAGTATCCGA TGAGATTTACTGGAGCCTGCC 67 206-322 8
MCW0014 6 (AAAA)TATTGGCTCTAGGAACTGTC | (ACCG)GAAATGAAGGTAAGACTAGC 55 164-178 6
MCWO0067 10 GCACTACTGTGTGCTGCAGTTT GAGATGTAGTTGCCACATTCCGAC 60 178-184 4
MCWO0098 4 GGCTGCTTTGTGCTCTTCTCG CGATGGTCGTAATTCTCACGT 60 263-265 2
LEI0166 3 CTCCTGCCCTTAGCTACGCA TATCCCCTGGCTGGGAGTTT 62 356-366 3
MCWO0069 E60C04W23 | GCACTCGAGAAAACTTCCTGCG ATTGCTTCAGCAAGCATGGGAGGA 60 158-176 7
MCWO0081 5 GTTGCTGAGAGCCTGGTGCAG CCTGTATGTGGAATTACTTCTC 60 114-135 7
ADLO0112 10 GGCTTAAGCTGACCCATTAT ATCTCAAATGTAATGCGTGC 58 124-132 5
MCWO0034 2 TGCACGCACTTACATACTTAGAGA |TGTCCTTCCAATTACATTCATGGG 60 220-242 10
MCWO0111 1 GCTCCATGTGAAGTGGTTTA ATGTCCACTTGTCAATGATG 62 98-114 6
MCWO0078 8 CCACACGGAGAGGAGAAGGTCT TAGCATATGAGTGTACTGAGCTTC 60 135-143 4
MCW0206 2 ACATCTAGAATTGACTGTTCAC CTTGACAGTGATGCATTAAATG 60 223-239 5
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LE10094 4 GATCTCACCAGTATGAGCTGC TCTCACACTGTAACACAGTGC 62 249-283 7
MCW0248 1 GTTGTTCAAAAGAAGATGCATG TTGCATTAACTGGGCACTTTC 60 215-223 3
LEI0234 2 ATGCATCAGATTGGTATTCAA CGTGGCTGTGAACAAATATG 55 217-316 14
MCWO0330 17 TGGACCTCATCAGTCTGACAG AATGTTCTCATAGAGTTCCTGC 60 258-200 5
MCWO0016 3 ATGGCGCAGAAGGCAAAGCGATAT | TGGCTTCTGAAGCAGTTGCTATGG 55 170-204 6
MCWO0104 13 TAGCACAACTCAAGCTGTGAG AGACTTGCACAGCTGTGTACC 60 190-226 10
MCW0020 1 TCTTCTTTGACATGAATTGGCA GCAAGGAAGATTTTGTACAAAATC 60 179-197 5
MCWO0165 23 CAGACATGCATGCCCAGATGA CAGACATGCATGCCCAGATGA 60 114-118 3
MCW0123 14 CCACTAGAAAAGAACATCCTC GGCTGATGTAAGAAGGGATGA 60 80-94 7
ADLO0278 8 CCAGCAGTCTACCTTCCTAT TGTCATCCAAGAACAGTGTG 62 114-123 6
MCWO0037 3 ACCGGTGCCATCAATTACCTATTA | GAAAGCTCACATGACACTGCGAAA 66 154-158 5
MCWO0080 15 GAAATGGTACAGTGCAGTTGG CCGTGCATTCTTAATTGACAG 60 268-280 7
MCW0216 13 GGGTTTTACAGGATGGGACG AGTTTCACTCCCAGGGCTCG 58 141-145 4
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