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1. A MUNKA ELOZMENYEIL A KITUZOTT CELOK

1.1. Bevezetés, a téma jelentésége

A koztenyésztésben (koztermesztésben) 1évé novény- ¢és allatfajtak szama rohamosan
csokken a nemesitdi munka, a szaporité — €s tenyészanyag forgalmazas vilagszerte megfigyelheto
koncentracidja miatt. Egyre nehezebb az olyan fajtdkhoz, genotipusokhoz hozzaférni, amelyek
kiszorultak az arutermelésbodl. Ez azért okoz nagy problémat, mivel a nemesités alatt allo
genotipusok génkészlete a homogenizalasi torekvés miatt folyamatosan szikiil, variabilitdsa
csokken. A génkészlet besziikiilése miatt azonban egyre nehezebb a genetikai eldrehaladast
biztositani, tenyészcélt valtani, vagy modositani, annak ugyanis alapvetd feltétele az allomanyon
beliili valtozatossdg megléte. Ennek hijan természetesen egy id0 utan nincs mit kivalasztani,
megszlinik a nemesité mozgastere.

A ritka, kiilonleges genotipusok szerepe nagyban felértékelddhet, ami az eurdpai
baromfitenyésztés fejlodésében is megfigyelhetd. Az olcsd tomegaru mellett egyre novekvd az
igény a specialis mindséget nyu;jtd, kiilonleges technologiaval (szabadtartasos, 6kologiai, markazott,
organikus stb.) eléallitott baromfi termékek irant. Ezek természetesen gyokeresen -eltérd
technologiai feltételeket, ezért alapvetéen mas genotipusokat is igényelnek, mint az iparszerd, zart
rendszerekre nemesitett fajtdk. Lévén ezek a technoldgidk jelentésen befolydsoltak a természetes
kornyezet altal, az 10j genotipusok koziil is leginkabb a helyi, még fellelhetd fajtak
alkalmazkodhatnak hozza a legkénnyebben (CRAWFORD 1990).

Manapsag nagyon kevés specializalodott tytkallomany adja a kiilonbozd kereskedelmi
tenyésztd programok bazisat, igy tovabbi jelentdsége lehet a régi fajtdknak az agrar-
kornyezetvédelmi programban, mint a hazai kornyezethez adaptalodott genotipusoknak. Sziikség
van tehat a ritka genotipusokra, mivel a dominalé fajtdk szamos olyan génvaltozatot nélkiiloznek,
amelyek fontosak lennének, és a kiveszOben 1évé fajtdkban jelen vannak. Ilyenek a kiilonbozd
mindségi jellegek, betegség rezisztencia gének és szamos mas tulajdonsag.

A génmegOrzést szolgald tenyésztés egyik fo feladata a ritka alléelok megdrzése, ami igen
nehéz feladat, mert a genetikai alloméany tilnyomo része nem fejezddik ki fenotipusosan. A
molekularis genetikai markerek jo lehetdséget nyljtanak a genetikai Osszehasonlitdsokhoz a

kiilonbozo tyukfajtakban, illetve segitséget adnak a génbanki dllomanyok tenyészkivalasztasaban.



1. 2. Célkitiizések

Munkam soran kitiizott célok:

>
>

crer

tyukfajtaink genetikai diverzitdsanak vizsgalata, 6sszehasonlitasa kereskedelmi, illetve mas
europai orszagok 6shonos genotipusaival mikroszatellit markerek alapjan

annak bizonyitasa molekuldris genetikai uton, hogy az azonos szinli fedett és kopasznyaku
allomanyok nem csupan egymas valtozatai, hanem 6nall6 fajtak

az azonos fajtahoz tartoz6, am hossza idon keresztiil (30-40 év) Magyarorszag kiilonb6zo
tenyészeteiben fenntartott fajtdk molekuléris genetikai 6sszehasonlitasa

Oshonos magyar tyukfajtaink genetikai diverzitdsanak tovabbi vizsgalata pontmutaciok

segitségével



2. ANYAG ES MODSZER

A vizsgalatokban hat 6shonos magyar tyukfajta vett részt: sarga, fehér, kendermagos
magyar, valamint a fekete, fehér és kendermagos erdélyi kopasznyaku fajtak. Az allomanyokat
Magyarorszag harom kiillonboz6 teriiletén, 30-40 éve zart populacidkban tartottak.
Mosonmagyarovaron a sarga magyart, HdédmezOvasarhelyen a fedett és kopasznyakua
kendermagost, Godolldon pedig mind a hat vizsgalt fajtat. Osszesen tehat 9 magyar Oshonos

populécio genetikai analizisét végeztem el.

2. 1. Oshonos tyikfajtiink eredetének vizsgalata mitokondrialis DNS alapjan

Oshonos magyar tyukfajtaink szarmazasanak genetikai vizsgalatahoz a tyuk mitokondrialis
genom szekvenciapolimorf részét, a D-loop régi6 530 bp hosszu szakaszat vizsgaltam.

Meghataroztam a genetikai diverzitast leir6 statisztikakat, igy mint a hasitd helyek (S) és
haplotipusok (Ht) szamat valamint a haplotipus (Hd) és nukleotid (7) diverzitast.

A magyar mintdkban eléforduld haplotipusok kapcsolatat "median-joining" halozattal
vizsgaltam, ami kifejezetten alkalmas az egymadstdl viszonylag kis genetikai tavolsagra 1évo
egyedek, haplotipusok Osszehasonlitdsara. Kivaltképp arra a kérdésre kerestem a valaszt, hogy a ma
¢l6 Oshonos magyar tytkfajtdk egy vagy tobb Ostdl szarmaztathatdéak-e. Ehhez segitségiil
hasznaltam kilenc mtDNS referencia szekvenciat (LIUAL-LIUIL1), melyek jol reprezentaljak a
kiilonb6z6 domesztikalt tytkfajtak haplocsoportjait.

Az NCBI génbankban talalhatd 6sszes valamely haplotipushoz annotélt D-loop szekvenciat

letoltottem és ehhez hasonlitottam a magyar allomanyokban azonositott haplotipusokat.

2. 2. Oshonos tyukfajtaink genetikai diverzitasanak vizsgalata mikroszatellit markerekkel

Populacionként 30-30, osszesen 270 allat szarnyvénajabol gylijtottem vérmintat. Az
egyedeket 29, az AVIANDIV projektbdl kivalasztott mikroszatellit markerrel genotipizaltam hét
multiplex PCR reakcioban.

A markerek hasznossagat, polimorfizmus informacié tartalmat a PIC (Polymorphic
Information Content) értékekkel mértem.

Populécion beliili genetikai diverzitds mérése céljabol meghataroztam az allélfrekvenciakat,
az allélszamok atlagat, a vart és tényleges heterozigozitast, nemcsak allomanyokra, hanem
16kuszokra nézve is. Populaciok genetikai valtozatossagat, differencialtsagat a Wright féle fixacios
indexekkel (Fir, Fst, Fis) jellemeztem. Az egyes magyar populdciokat paronként (Fst) is

Osszehasonlitottam, melybdl meghataroztam a REYNOLDS (1983) féle genetikai tavolsagokat,

majd azt dendrogramon szemléltettem.



Oshonos tytkfajtaink osztalyozasat a STRUCTURE szoftverrel (PRITCHARD et al. 2000)
végeztem el, mely az egyedek allél mintazatait hasonlitja dssze paronként 50.000 iteracioban, €s
sorolja a genotipusokat azonos, illetve kiillonb6z6 csoportokba mindenféle eléfeltételezés nélkiil
(20000 burn-in 1épést kovetéen). Minden egyes K-értéknél (K=csoportok szama) 100 futast
inditottam, majd azokat paronként Osszevetettem hasonlosagi indexeik alapjan. Ha az érték 0,95
felett van, azonosnak tekintheték. Az EVANNO modszert (2005) alkalmaztam a legvaldsziniibb
csoportositas meghatarozasara, mely a STRUCTURE Aaltal generalt valosziniiségi értékeken alapuld
delta K érték szamitasat jelenti.

A rokonsagi kapcsolatok vizsgélatara az ugynevezett Marker Estimated Kinship (MEK)
modszert alkalmaztam. A rokonsagi értékek kalkulacigjat EDING és MEUWISSEN (2001)
szamitasai alapjan végeztem el, majd az értékeket kontirabrazolassal és dendrogramon is
abrazoltam, igy vizualizalva a populaciok kozti hasonlosadgot. Rokonsagi értekeik (MEK) alapjan
Oshonos magyar fajtdinkat dsszehasonlitottam 9 kereskedelmi, illetve 9, mas eurdpai orszagokbol
szarmazo Oshonos allomannyal is, melyek széleskorlien reprezentaljak Eurdpaban a tyuk faj
genetikai diverzitasat. A magyar populaciok, a kereskedelmi vonalak és az eurdpai helyi fajtak
kozotti rokonsagot egy filogenetikai halozattal szemléltettem.

Az egyes magyar populaciok relativ genetikai diverzitasat, fontossagat hatdroztam meg
(szamszerusitettem) a ,,core set” ¢s ,,safe set” analizisekkel. A core set analizis soran arra kerestem
a valaszt, hogy a kilenc magyar tyukallomany 6sszdiverzitasanak kialakitasaban milyen mértékben
vesznek részt az azt alkotd egyes magyar populaciok. A safe set analizis esetében két kiilonb6zd
szettet alakitottam ki, egyet a kilenc kereskedelmi (safe setl), egy masikat a kilenc egyéb europai
6shonos (safe set2) allomanybol. Azt vizsgaltam, hogy a szamunkra Kkitiintetett fajtak — jelen
esetben a két safe set — Osszdiverzitasahoz milyen mértékben jarulnak hozza az egyes magyar

populaciok.
2.3. Oshonos tyiikfajtaink genetikai diverzitasanak vizsgilata pontmutaciék alapjan

A pontmutaciok vizsgalatakor igyekeztem olyan géneket valasztani, melyek irodalmi adatok
alapjan nagy valtozatossagot mutatnak, és fontos bioldgiai funkcidkat tdltenek be. Ezek a HSP90,
PIT54 és GHRL gének.

A vizsgalatok eszkozéiil a legnagyobb teljesitményli direkt szekvenalast valasztottam,
melyhez 6sszeallitottam egy 96 mintabdl allo panelt, ami a kilenc 6shonos magyar, két fehér brojler
¢€s egy barna tojo hibrid fajta 8-8 egyedét tartalmazta.

A kivalasztott gének polimorfizmust mutatd szakaszaira specifikus primereket terveztem, és

a megfeleld primer tapadéasi hdmérséklet alkalmazasaval felamplifikdltam a PCR terméket. Ezt



kovetden keriiltek szekvenaldsra a mintak, majd a kapott szekvencidk jol olvashatd részeiben
azonositottam a pontmutaciokat.

Az elemzés sordn meghataroztam a lokuszonkénti allélgyakorisagokat, az allomanyokra
vonatkozé alap diverzitasértékeket, igy a vart és tényleges heterozigozitast, valamint a populacion
beliili beltenyésztettségi koefficienst.

A populaciok differencialtsagat a Wright féle fixacidos indexekkel jellemeztem mind a
magyar, mind a kereskedelmi fajtakra nézve. A populaciok kozotti Reynolds genetikai tavolsagok
szamitasat kovetden azokat kladogram formajaban.

Az allélgyakorisagokat génenként, az alap diverzitdsmutatokat és egyéb populaciogenetikai
szamitasokat — a detektalt SNP-K és a vizsgalt egyedek kis szamanak kdszonhetden — a harom génre

vonatkozoan végeztem el.



3. EREDMENYEK
3. 1. A mitokondrialis DNS vizsgalatok eredményei

A 74 szekvencidban taldlt 17 polimorf lokusz 11 haplotipust (HIC1-HIC11, GQ258689-
GQ258699) definialt. Minden nukleotid csere tranzici6 volt, kivéve egy C/A transzverziot.

A legtobb haplotipust (n=5) és a legnagyobb diverzitast a kendermagos erdélyi kopasznyaku
kopasznyaku fajtaban, és annak Osszes mintija a teljes populacioban leggyakoribb, HIC1
haplotipusba tartozott. A HIC8 haplotipust kizarélag a két sarga magyar fajtaban taldltam meg, mig
a HIC6 és HIC7 csak a mosonmagyarovari sarga magyar populaciéban fordult el6. A HIC10
haplotipust egyetlen fekete erdélyi kopasznyakt egyedben detektaltam, mig a HIC4 a fehér erdélyi
kopasznyaku kivételével minden kopasznyaku fajtdban mutatkozott.

Az NCBI génbankban talalhato 6sszes valamely haplotipushoz annotalt D-loop szekvencia
¢s a magyar allomanyokban azonositott haplotipusok Osszehasonlitdsa sordn harom szekvencia
(HIC3, HICS8, HIC9) csak a magyar fajtakban fordult eld, és mind kozel vannak az Eurdpaban
leggyakoribb haplotipushoz (LIUEL).

A magyar mintdkban el6fordulé haplotipusok kapcsolatanak median-joining hélozattal valo
vizsgalata sordn megallapitottam, hogy az Oshonos magyar tytkfajtdk harom kiilonb6zd
haplocsoportba tartoznak. Az egyediil a fekete erdélyi kopasznyaku fajtaban el6fordulo HIC10
elkiiloniil a HIC11 haplotipus altal reprezentalt csoporttdl, illetve a HIC1 centrumu haplocsoporttol.
Ez utobbitol csak egy-egy mutacios kiilonbséggel tér el az azonos haplocsoportba tartozo 8 kisebb
reprezentaltsagu haplotipus (HIC2-HIC9).

A magyar O6shonos allomanyok haplotipusait Osszevetve referencia szekvencidkkal azt
tapasztaltam, hogy azok harom, mar kordbban leirt referencia szekvencia koré csoportosulnak:
LIUAL, LIUB1 ¢és LIUE1l. A LIUEl szekvencia azonos a magyar mintakban el6fordulod
leggyakoribb, HIC1 haplotipussal. A LIUAL referencia haplotipus és a HIC10 magyar szekvencia
csupan egy mutacioban (1 bp) térnek el egymastodl, €s csak a fekete erdélyi kopasznyaku fajtdban
talaltam meg. A HIC11l magyar haplotipust pedig 9 allatban azonositottam, melyben a LIUB1
referencia szekvencidhoz képest csupan 1 bp a differencia.

A HIC10 és HIC11 haplotipusokat Gjra 6sszevetettem az NCBI génbankban talalhatéo D-loop

szekvenciakkal, és 100% egyezést mutattak a Délkelet-Azsiabol szarmazé haplotipusokkal.



3. 2. A mikroszatellit alapu populacidgenetikai vizsgalatok eredményei

A magyar fajtakban 0sszesen 168 allélt azonositottam a 29 mikroszatellit marker alapjan
(koztik 5 lokuszon 6 privat allél). Az allélszamok atlaga 2,9 és 4,2 kozott valtozott. Ennek
megfelelden alakultak a vart heterozigozitasi értékek, melytdl a tényleges heterozigozitds némileg
eltért (nem szignifikans). Az Fis (beltenyésztettségi koefficiens) meglehetésen alacsony értékei is
ezt tdmasztjak ala.

A heterozigdtak tobbségének, avagy hianyanak kimutatasara alkalmazott F-statisztika
eredményei azt mutatjak, hogy mind l6kuszonként az Osszes populaciora nézve, mind pedig az
Osszes lokuszra és allomanyra nézve sz&p szammal fordulnak elé heterozigdta egyedek a magyar
6shonos populaciokban. A genetikai kiilonbség (Fst) a magyar dshonos tyukfajtak kozott 21 % vollt,
ami magas értéknek szamit a tyuk fajban.

A paronkénti Fst értékeket, és az azokbdl szamolt Reynolds féle genetikai tavolsagokat
tekintve megallapithatd, hogy legkozelebb a két kendermagos magyar allomany volt, legtavolabb
pedig a sarga magyar mosonmagyarovari populacidja és a fekete erdélyi kopasznyaku keriilt
egymastol. A parhuzamos allomanyok, azaz a két sarga magyar, valamint a fedett és kopasznyaka
kendermagosok genetikai tavolsaga (paronkénti Fst értékei is) viszonylag kicsi, am el6fordult, hogy
teljesen kiilonbozo fajtaknal kisebb genetikai tavolsagokat kaptam. A genetikai tavolsdgok alapjan
felallitott dendrogramon is egyértelmiien latszik, hogy az azonos, de kiilonb6zd tenyészetekbol
szarmaz6 (parhuzamos) fajtak viszonylag kozel helyezkednek el egymashoz, és hogy a fedett és
kopasznyaku allomanyok vildgosan elkiiloniilnek egymastol. Ezt csupan a fehér magyar és a fehér
erdélyi kopasznyaku fajtak feltiind kozelsége zavarja meg.

A kilenc magyar allomany kozotti rokonsagi fok (Marker Estimated Kinship) minden
esetben alacsonyabbnak bizonyult az 4llomanyon beliilinél, ami tulajdonképpen egy
beltenyésztettségi mutatoként is felfoghato. Ez alapjan a leginkabb beltenyésztett populaciok a
fekete és fehér erdélyi kopasznyaku fajtak. Az eredmények konturdbrazolasa, és a felallitott
dendrogram jol mutatjak, hogy a fedett és kopasznyaku fehér fajtdk kozott milyen nagy a
hasonlosag.

Tyukfajtaink klaszteranalizise soran azt tapasztaltam, hogy a két sarga magyar populécid
mar a legalacsonyabb csoportositasnal elvalt a tobbitdl €s az analizis végéig egylitt maradtak,
képtelen volt kiilonbséget tenni koztiik a program. Az Evanno moédszer szerint a legvalosziniibb
csoportositas a K=5. Itt figyelhetd meg a két sarga magyar, a fedett és kopasznyaku fehérek,
valamint az azonos fajtak kiilonb6z6 tenyészeteinek egyiitt vald csoportosulésa is.

A magyar O6shonos tytkallomanyok kereskedelmi ¢€s eurdpai helyi fajtdkkal wvalo
Osszehasonlitdsa soran azt tapasztaltam, hogy mind a populaciok kozotti, mind az azokon beliili

genetikai variacio értéke legkisebb a magyar fajtaknal volt. Rokonsagi kapcsolatok tekintetében a
9



magyar allomanyok vilagosan elhatarolodtak az eurdpai populacioktol, kivéve a lengyel fajtat, és
inkabb a kereskedelmi vonalakhoz helyezkednek el kozelebb. A fedett és kopasznyakti magyar
allomanyok egymastol valo elkiiloniilése itt is szépen megfigyelhetd, mely aldl ismét kivételt képez
a fedett és kopasznyaktl fehér fajtak kozelsége. Az egyes magyar Oshonos tyukallomanyok
genetikai diverzitasanak hozzajarulasat vizsgalva a magyar (core set), illetve a kereskedelmi (safe
setl) és europai helyi fajtakhoz (safe set2) megemlitendd, hogy legkevésbé, vagy egyaltalan nem
jarult hozza egyik szett diverzitisahoz sem a fekete erdélyi kopasznyaku fajta. Osszehasonlitva a
két kitiintetett (safe) szettet, bar nem volt szamottevo a kiilonbség, az esetek tobbségében a magyar
fajtak jobban hozzajarultak az eurdpai 6shonosok diverzitasahoz, mint a kereskedelmiekéhez. Tehat

a vizsgalt paraméterek tekintetében jobban hasonlitanak a magyar fajtdk az intenziv vonalakhoz.

3. 3. Pontmutaciok vizsgalati eredményei

Tekintve, hogy a legtobb populdcioban, féleg a GHRL gén esetében az értékelhetd
mintaszam csokkent, az egyes populdcidgenetikai elemzéseket a harom génre nézve egyiittesen
végeztem. Osszesen 22 SNP l6kuszt azonositottam, ami figyelembe véve a kimutatott
kapcsoltsagokat, 17 variabilis 16kuszt eredményezett. Megjegyzendd, hogy a vizsgalt mintaszam
ndvelése pontosabb képet nytjtana a vizsgalt allomanyokrol.

A 12 populéacidoban harom privat allélt talaltam az elemzés soran. Koziilik kettdt csak a
magyar populdcidkban azonositottam, egyiket a fehér magyarban, masikat a sirga magyar

A vart és tényleges heterozigozitas értekei kozott — az Osszes magyar populdciora €s
l6kuszra nézve — alig volt némi kiilonbség, a beltenyésztettségi koefficiens (Fis) atlagértéke szintén
a magyar tyukfajtdkat nézve, meglehetdsen alacsony volt, akarcsak a harom intenziv vonal
esetében. Nem ugy a Wright féle fixacios indexek tekintetében, hiszen mig a magyar allomanyok
differencialtsaga hasonléan a mikroszatellit eredményekhez meglehetésen nagy (21%), a
kereskedelmi vonalak értéke csupan 6% volt.

A Reynolds féle rokonsagi koefficiens alapjan készitett kladogramon jol kivehetd, hogy a
két sarga magyar allomany egyiitt nagyon elkiiloniilt a tobbitél. Ugyanez latszik a fekete
kopasznyaku eset¢ben onmagaban. A fedett és kopasznyakt fehér populdciok ismét nagyfoku
rokonsagrol tettek tanubizonysagot. A kopasznyaku fajtak itt is szépen elhatarolodtak a fedett
nyakuaktol, kivéve ismét a fehér kopasznyakl, és a hodmezdvasarhelyi fedett és kopasznyaku
allomanyok nagyobb rokonsaga figyelhetd meg. Erdekes megfigyelés, hogy a fehér brojlerek, és a

barna tojo hibrid allomany a kendermagos magyar és kopasznyaku tenyészetekkel csoportosultak.
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4. KOVETKEZTETESEK ES JAVASLATOK
4. 1. A mitokondrialis DNS vizsgalatokbol levonhato kovetkeztetések

Az dshonos magyar tyukfajtdk eredetét mitokondridlis DNS alapjan még nem vizsgaltak. A
munka soran azt tapasztaltam, hogy a kilenc populaciobol egyetlen volt a fehér erdélyi kopasznyaku
fajta, mely monomorfnak bizonyult egyetlen haplotipussal (HIC1). Ez megegyezik a mikroszatellit
markerek alapjan kapott eredménnyel, miszerint legkevesebb az allélszamok atlaga ebben az
alloméanyban. Ez valésziniileg a genetikai drift és a beltenyésztettség okozta haplotipus veszteség,
genetikai besziikiilés kdvetkezménye.

A haplotipus diverzitas (m) hasonléan alakult a kiilonb6zé Eurdpabdl, a Kozel-Keletrdl €s
Délkelet-, Kelet-Azsiabol szarmazo tyukfajtaknal mért értékekhez (LIU et al. 2006).

Tekintve, hogy a génbanki adatbazis nem fedi le az dshonos tyuk fajtdk jelentds részét, a
magyar fajtakban azonositott egyedi haplotipusok (HIC3, HIC8, HIC9), nem feltétleniil jelentik 0j
mutaciok jelenlétét. A kornyezd orszagok (Kelet-Eurdpa) dshonos fajtaibol szdrmazo () mintak
Osszehasonlitasaval lehetne biztosabb kovetkeztetést levonni.

Ahhoz, hogy megvalaszoljam a kérdést, honnan szarmaztathatok a magyar Oshonos
tytkfajtak, 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 feltehetéleg
az Indiai-szubkontinensrdl szarmazik, mig a HIC10 szekvencia a LIUA1, a HIC11 pedig a LIUB1
haplotipusokkal alkotott kiilon csoportokat, melyeket Délkelet-Azsiaban, Kinaban és Japanban
talaltak.

Osszegezve, a magyar 6shonos tylikfajtdkban talalt haplotipusok 86%-a (n=64) egy olyan
haplocsoportba tartozik, mely az Indiai-szubkontinensrél 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 IX. szdzad végén hoztak be a Karpat-medencébe
magyar hoditok. Azsiabol, ezaltal a délkelet-azsiai eredet két maternélis vonalat meghatarozva (LTU
et al. 2006). A masik felvetés, hogy a keleti haplotipusok kordbban, a VI. szdzad kornyékén
keriiltek i1de az avarokkal, melyet azok sirjaiban taldlhato tyik maradvanyok tdmasztanak ala
(MATOLCSI 1975). Egyéb kelet-europai fajtak, illetve 6si maradvanyok vizsgalata mélyebb

betekintést adhat az shonos magyar tyukfajtak eredetét és torténelmét illetden.
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4. 2. A mikroszatellit markerek alapjan elvégzett vizsgalatokbol levonhato kovetkeztetések

A tényleges heterozigozitds meglehetésen hasonld volt a varthoz, kovetkezésképpen a
beltenyésztettségi koefficienseknél sincs szignifikans kiilonbség, azaz a populaciok kdzel vannak a
Hardy-Weinberg egyensuly allapotahoz. Ez alapjan az Gshonos magyar tyukfajtak tenyésztési
modszere megfelelonek mondhat6, miszerint a genetikai variancia maximalizalva van fenotipusos
valogatas alapjan, a kakasokat pedig forgatjak a csaladok k6zott (SZALAY 2002).

A populacionkénti allélszamok éatlaga, akarcsak a tényleges heterozigozitas és az Fis értékek
hasonlé tartomanyba esnek egy korabbi, 65 tyuk populaciot tanulmanyozd munkaban leirt
eredményekhez (GRANEVITZE et al. 2007).

Az egyes magyar allomanyok genetikai diverzitdsanak hozzajaruldsa a teljes, kilenc
populacié egészére nézve mas eredményeket adott, mint a heterozigozitasi és Fis értékek. Mig a
kendermagos magyar hodmezdvasarhelyi dllomanya mutatta a legmagasabb vart heterozigozitést és
atlag allélszdmot, addig a masodik legkisebb értéket kaptam a magyar (,,core”) szetthez vald
diverzitas hozzajarulas tekintetében. Ez azt mutatja, hogy az emlitett populacio ugyan egy diverz
allomény, azonban jelentds az ,atfedés”, azaz nagy a rokonsag a tobbi magyar fajtaval. Ezzel
szemben a kendermagos erdélyi kopasznyakt godolléi populacioja, amely a legnagyobb mértékben
jarult hozz4 a magyar fajtak diverzitdsdhoz, mégis csak kdzepes mértékii heterozigozitast és Fig
értékeket produkalt. A magas diverzitas hozzdjarulds érték a mas fajtakkal valo kisfoka
rokonsagnak tulajdonithat6. Ezek az eredmények hiven tiikrozik, hogy a fajtak kozotti rokonsagi
kapcsolatoknak mekkora szerepe van a diverzitas vizsgalatokban.

Az azonos, am az orszag kiilonbozd tenyészeteiben fenntartott fajtdknal (parhuzamos
populaciok) kalkulalt paronkénti Fst értékek igy a Reynolds féle genetikai tavolsagok is altalaban
véve alacsonyabbak, mint a teljesen kiilonbozd fajtak kozott, ami magas genetikai hasonlosagot
jelent. Habar a kapott hasonlésagok nem voltak olyan mértékiiek, mint az véarhato lett volna
egyszerlien csak azon tény alapjan, miszerint ezek azonos fajtak, csupan évek ota kiilon, zart
tenyészetekben tartottdk fenn Oket az orszag egyéb teriiletein. Ezt alatamasztjadk mind a rokonsagi
vizsgalatok (MEK), mind pedig a klaszteranalizis.

A klaszteranalizis soran a magyar ¢shonos fajtak egyértelmii csoportosulasat tapasztaltam. A
kapott eredmények jol egyeznek a rokonsagi tavolsagok alapjan készitett filogenetikus halozattal.
Eszerint a két sarga magyar allomanyt nem lehetett elkiiloniteni egymastol, hiaba voltak egymastol
izolaltan, zart populacioban tartva tobb generacion keresztiil. Ennek egyik oka lehet egy multban
tortént génvandorlas (migracid), vagy ama tény, hogy a godolldi sirga magyar allomanyt a
Kanadabdl visszaszarmaztatott, illetve a Mosonmagyardévaron tenyésztett sarga magyar

allomanyokbdl hoztak létre ujra 1991-92-ben. Tovabba a klaszteranalizis jol demonstralta azt is,
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hogy a fedett és kopasznyaku fajtak tisztan elszeparalodtak egymastol, kiilon csoportokat képezve.
Ez azt jelenti, hogy a fedett és kopasznyakll dlloméanyok valdban kiilon fajtak, és nem csupan
egymas szinvaltozatai gyakori génvandorldssal, mint ahogy azt korabban gondoltak.

Ez aldl kivételt képeznek a fedett és kopasznyaka fehér populaciok, melyek a
klaszteranalizisnél egylitt csoportosultak, illetve nagymértékli rokonsagot, hasonldésagot mutattak
minden vizsgalatnal. Ez tobbféleképpen magyarazhatd: torténelmi megkdzelitése, hogy mivel a 60-
as években az azonos szinii fedett és kopasznyaku allatokat egyazon fajtaba tartoz6 egyedeknek
tekintették, igy egyiitt is tartottdk oket, ezaltal génkicserélodést biztositva koztik. Egy masik
megkozelités, hogy a multban torténhetett intenziv vonallal valo allomanyjavitast (HREBLAY
1900, SZALAY 2002) azonos fajtaval végezték, mind a mitokondrialis DNS vizsgalati eredményei,
mind a magyar fajtak kereskedelmi vonalakkal valo 6sszehasonlitasa 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 legvalosziniibb csoportositas (K=5) esetén el is kiiloniilt azoktol. Hasonl6é eredményeket
kaptam a genetikai tavolsagok, és a rokonsagi kapcsolatok vizsgalata soran is. Ugyancsak ennél a K
érteknél figyelheté meg az azonos fajtak kiillonbozo tenyészeteinek egyiitt valo klaszterezddése is,
de a csoportok szaméanak novelésével vilagosan elkiiloniiltek egymastol, melyet szintén
alatamasztanak a tovabbi filogenetikai vizsgalatok.

Ertékeltem a magyar éshonos tytkfajtak genetikai diverzitasat osszehasonlitva kereskedelmi
és mas eurdpai helyi fajtdkkal is. Habar ezek a szettek nem meritik ki az Eurdpaban fellelhetd
0sszes Oshonos, €s a forgalomban 1év kereskedelmi allomanyokat, mégis jol reprezentaljak azokat,
¢s elégseégesek, hogy mélyebb betekintést nyerjiink a magyar helyi fajtdk egyediilallosaganak
mértékérdl. A maésik oka ennek az Osszevetésnek az volt, hogy felmérjem, a magyar 6shonos
tyukfajtak mennyiben jarulnak hozzé eurdpai dshonos, és intenziv fajtadk genetikai diverzitasahoz.

A heterozigdta hiany mértéke legkisebb a magyar helyi fajtdkban volt, amit csaknem
teljesen megmagyaraz a populaciok kozti nagy kiilonbség. Hasonléan az eurdpai €s intenziv
fajtdkhoz, melyek bizonyitottan kiilonallé populacidk, a magas Fst értékek a magyar allomanyok
vilagos strukturalodasat jelzik. Ezt tamasztjak ala a klaszteranalizis eredményei is. Ezzel szemben,
példaul a zimbabwei helyi tyukpopulacidk strukturdlédasa egyaltalan nem ilyen egyértelmi
(MUCHADEYT et al. 2007). Europai helyi fajtdkhoz €s intenziv vonalakhoz hasonlitva a magyar
allomanyok beltenyésztettségi értékeit (Fis) azt tapasztaltam, hogy 6shonos fajtdinkban a genetikai
variancia megdrzése sikeresnek bizonyult fenntartasuk soran.

A 27 populéacié rokonsagi tavolsagokon alapuld filogenetikus network analizis a harom

kiilonb6z6 szett (magyar, kereskedelmi, eurdpai) egyértelmii csoportosulasat mutatta. Emellett a
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relative rovid ,,fadgak™ is arra engednek kovetkeztetni, hogy azok nagymértékben kiilonboznek a
vizsgalt eurdpai helyi fajtaktol, melyek tobbsége hosszabb agakkal rendelkezik, mintegy mutatva
azok nagyobb mértékii beltenyésztettségét is.

Tovabba a magyar fajtak — kiilondsen a két sarga magyar — meglehetésen kozel
csoportosultak a brojler vonalakhoz. Ez jol egyezik a ,,safe set” analizisben kapott eredményekkel,
ahol a magyar adllomanyok jobban hozzajarultak az eurdpai helyi fajtdk genetikai diverzitasahoz,
mint a kereskedelmiekéhez. Ennek értelmében a magyar 6shonos tyukfajtak jobban hasonlitanak az
intenziv vonalakhoz, mint az eurdpai allomanyokhoz. A kendermagos erdélyi kopasznyaku g6dolloi
populécidja konzekvensen magas értékeket produkalt mindkét elemzés soran, de az értékek
valtozasa nem mindig ilyen kovetkezetes. Ez leginkabb a fehér magyarban figyelhetd meg, ami bar
figyelemre méltdé mértékben jarult hozza a kitiintetett (safe) szettek (fOleg eurdpai) genetikai
diverzitdsdhoz, viszont ezt megosztja a tobbi magyar fajtdval is, azaz a magyar allomanyok
Osszdiverzitasanak kialakitasaban nem jatszik akkora szerepet. Ezek az eredmények ramutatnak
arra, hogy nem mindegy, 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, ami
mintegy beltenyésztettségi mutatoként is felfoghaté. Egyéb oka az is lehet, hogy a fekete
kopasznyaktinal igen kevés kakassal sikeriilt kialakitani a védett allomanyt. Alatamasztja ezt az
elméletet a MEK ¢és network fanal lathatd, fekete kopasznyakura jellemzd hosszii ag (a tobbi
magyar fajtdkhoz hasonlitva). Tehat a nagyobb beltenyésztettség (nagy tavolsagot 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,
altalanossagban véve a fekete kopasznyakt allomany allapota is kielégito.

A magyar 6shonos tyukfajtak tehat genetikailag kiilonboznek més genetikai eréforrasoktol,

és érdemes erdfeszitéseket tenni megdrzeésiik, valamint tovabbi vizsgalatuk érdekében.
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4. 3. Az SNP vizsgalatokbdl levonhaté kovetkeztetések

Az SNP vizsgalatok megerdsitették a kordbban, mikroszatellit markerekkel kapott
eredményeket. A vizsgélt hdrom, fontos biologiai funkciokat ellatd fehérjét kodold gén (HSP9O,
PIT54, GHRL) kozil kettében (HSP90, GHRL) bizonyos lokuszok kozott kapcsoltsagot
feltételeztem az azonos allélgyakorisagok és a haplotipusok kiilonbozdésége alapjan. A HSP90
esetében kiilonosen érdekes, hogy az egyik, tobb mint 100 nukleotid hosszi kapcsolt lokusz
intronban talalhato, talan valamely szabalyozé funkcidban jatszhat szerepet.

Mindez alapjan Osszesen 17 SNP lokusszal végeztem el a mikroszatellit vizsgalatokban is
résztvevo magyar allomanyok 8-8 egyedén a mutaciok detektalasat. A magyar 6shonos tyukfajtak
vart ¢és tényleges heterozigozitasa kozott bar volt némi kiillonbség, de 0Osszességében ez
elenyészonek tekinthetd, és az F|s atlagértékére is meglehetdsen alacsony szdmot kaptam. Ezek a
mikroszatellit vizsgdlatokkal egyetemben azt mutatjdk, hogy az allomanyok nem, vagy nem
szignifikans mértékben térnek el a Hardy-Weinberg egyenstlytol. A magyar fajtakban mért atlagos
heterozigozitasok hasonlé tartomanyba estek a kordbban leirt, mas eurdpai éshonos populaciokéhoz
(TWITO et al. 2007), akarcsak a harom intenziv allomany értékei.

Az SNP lo6kuszok alapjan kalkulalt fixaciés indexek eredményei megegyeznek a
mikroszatellit alapu szamitasokkal, a magyar populaciok erdteljes, egyértelmli differencidlodasat
jelezve. A beltenyésztettség mértéke elfogadhat6, a heterozigdtak aranya a populaciok tobbségében
nagy, amit a kis Fr és F|s értékek nagyon jol reprezentalnak, ezzel is mutatva, hogy a tenyésztési
moddszer megfeleld. Ezzel szemben a harom kereskedelmi fajtara vonatkozd beltenyésztettségi
mutatokbol az latszik, hogy bar a teljes, és populaciokon belilli beltenyésztettségi értékek nem
sokban térnek el a magyar fajtakétol, a genetikai kiilonbség HARTL és CLARK (1989) leirasa
alapjan csekély mértékii 6nmagaban véve is, nemcsak a magyar fajtdkhoz képest.

Az SNP lokuszok allélgyakorisagaibol szamolt rokonsdgi koefficienseken (Reynolds
genetikai tavolsag) alapuld kladogram a magyar fajtak egyértelmii strukturalodasat mutatja. A
fekete kopasznyaku nagyon hamar diverzifikdlodott a tobbi fajtatol, a parhuzamos allomanyok
kiilonbozd tenyészetei nagyon kozel helyezkednek el egymashoz, de még 17 SNP 16kusz alapjan is
elkiilonithetéek voltak. Mindezt alatdmasztjak a mikroszatellitekkel elvégzett statisztikai elemzések
is, mint példaul a klaszteranalizis, vagy a rokonsagi kapcsolatok vizsgalata. Ugyancsak
megfigyelhet6 a fedett és kopasznyaku fehér populaciok meglehetésen szoros kapcsolata, melynek
lehetséges okai mar emlitésre keriiltek.

Ezen kiviil, ha Osszehasonlitjuk a magyar fajtdkat kereskedelmi vonalakkal, az intenziv

fajtadk beékelddtek a magyarok kozé, jelen esetben a fedett és kopasznyaku kendermagos
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tenyészeteihez, mig a mikroszatellit alapt vizsgalatokban inkébb a két sarga magyar allomany tette
ugyanezt.

Osszefoglalva, a 17 SNP 16kusz vizsgalata alapjan meglehetdsen hasonlé eredményeket
kaptam a 29 mikroszatellit marker alaptiakhoz rovidebb id6 alatt. Az egyes magyar allomanyokra ez
alapjan az SNP készlet alapjan messzemend kdvetkeztetéseket nem lehet levonni, ezért az Gsszes
allomanyra ¢és génre nézve tettem meg ezt. A vizsgalni kivant gének és egyedek szamanak
novelésével, tobb SNP meghatirozdsdval még pontosabb képet kaphatnank a magyar Oshonos

tytkpopulaciokrol.

4.4. Javaslatok

A munkam soran elvégzett vizsgalatok alapjan az aldbbiakat javaslom:

» a kornyezd orszagokban fellelhetd Gshonos tyukallomanyok eredetének vizsgalatat
mitokondrialis DNS segitségével, mellyel még pontosabb képet kaphatunk a karpat-
medencei tyukfajtak szarmazasat illet6en;

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

» tovabbi tenyésztési modszerek tesztelését (génmegdrzés szempontjait figyelembe véve)
molekularis genetikai markerek alkalmazasaval;

» fontos tulajdonsagokkal (termelési, ¢lettani) kapcsolatos tovabbi gének vizsgalatat
pontmutdciok meghatdrozasadval, nemcsak a genetikai diverzitas, hanem a funkciondlis

valtozasokat okozhatd genetikai variansok kimutatasara is.
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5. UJ TUDOMANYOS EREDMENYEK

Els6ként vizsgaltam az 6shonos magyar tytkfajtdk eredetét mitokondridlis DNS alapjan,
miszerint a nagyobb résziik az Indiai-szubkontinensrdl szarmazik, mig kisebb hanyaduk

eredete Délkelet-Azsia, Kina és Japan.

Molekularis genetikai uton bebizonyitottam (SSR, SNP), hogy a fedett magyar és erdélyi
kopasznyaku allomanyok nem csupdn egymads szinvaltozatai, hanem valdban kiilonallo
fajtak, a fehér erdélyi kopasznyaku és a fehér magyar fajtak meglehet6sen nagyfoka

rokonsaganak ellenére.

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

alkalmazott statisztikai modszerekkel el tudtam kiiloniteni 6ket.

Mikroszatellit markerekkel, akarcsak a mitokondrialis DNS szintjén és SNP analizis soran is
nagyobb hasonldsagot tapasztaltam az Gshonos magyar tyukfajtdk és intenziv vonalak

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

. A Wright-féle fixacios indexek (beltenyésztettségi mutatok) alapjan teszteltem az éshonos
magyar tyukfajtadkon alkalmazott tenyésztési mddszert. Eredményeim szerint a genetikai
alkalmazasa a csalddokon megfelelének mondhatd, az allomanyok jelenlegi allapota
kielégitd, nemcsak onmagukban nézve, hanem Eurdpai dshonos allomanyokhoz viszonyitva

is.

17



6. AZ ERTEKEZES TEMAKOREBEN MEGJELENT TUDOMANYOS PUBLIKACIOK

Nemzetkozi, impakt faktoros, lektoralt folyoiratban megjelent publikacio
N. Bodzsar, T. Révay, H. Eding, A. Hidas, S. Weigend (2009) Genetic diversity of Hungarian

indigenous chicken breeds based on microsatellite markers. Animal Genetics, 40: 516-523.

T. Révay, N. Bodzsar, V. E. Mobegi, O. Hanotte, A. Hidas (2010) Origin of Hungarian indigenous

chicken breeds inferred from mitochondrial DNA D-loop sequences. Animal Genetics, 41: 548-550.

Nemzetkozi konferencian bemutatott poszter

N. Bodzsar, K. Szentes, T. Révay, Zs. Kotsis, A. Hidas: Investigation of Hungarian indigenous
chicken breeds with molecular genetic markers

IV. European Poultry Genetics Symposium, Dubrovnik, 2005. oktober 7-8.
N. Bodzsar, K. Szentes, T. Révay, A. Hidas: Genetic analysis of Hungarian indigenous chicken
breeds with molecular genetic markers

XI1. European Poultry Conference, Verona, 2006. szeptember 10-14.

Nemzetkozi konferencian tartott eloadas

N. Bodzsar, T. Révay, H. Eding, A. Hidas, S. Weigend: Genetic diversity of Hungarian indigenous
chicken breeds based on microsatellite markers

V. European Poultry Genetics Symposium, Dania, 2007. szeptember 25-28.

N. Bodzsar, H. Eding, S. Weigend, V. Mobegi, O. Hanotte, T. Révay, A. Hidas: The origin and
genetic diversity of Hungarian indigenous chicken breeds based on molecular markers

6" Hungarian-Vietnamese International Conference, G6do116, 2009. jalius 2.
N. Bodzsar, T. Révay, V. Mobegi, O. Hanotte, A. Hidas: Origin of Hungarian native chicken
breeds based on mitochondrial DNA D-loop information

VI. European Poultry Genetics Symposium, Bedlewo-Poznan, 2009. szeptember 30.-oktober 2.

Magyar konferencian bemutatott poszter

Bodzsar N., Révay T., H. Eding, S. Weigend, Hidas A.: Oshonos magyar tyukallomanyok

eredetének €s genetikai diverzitasanak vizsgalata molekularis markerekkel

18



Magyar Tudomany Unnepe, FVM kozponti rendezvény ,,Fiatal kutatok az élhetd foldért” 2008.

november 24.

Magvar konferencian tartott eloadas

Bodzsar N., Révay T., S. Weigend, H. Eding, Hidas A.: Oshonos magyar tytkalloméanyok
molekularis genetikai jellemzése mikroszatellit markerekkel

VII. Magyar Genetikai Kongresszus, Balatonfiired, 2007. &prilis 15-17.
Bodzsar N., Révay T., H. Eding, S. Weigend, O. Hanotte and Hidas A.: Mit mondanak a

molekularis genetikai markerek az 6shonos magyar tyukfajtak helyzetérél?

Genetikai Mihelyek Magyarorszagon, VII. Minikonferencia, Szeged, 2008. szeptember 12.

19



