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1. BEVEZETES

Ma mar szinte kdzhelynek szamit, hogy Foldiink klimavaltozasa milyen sulyos meteorologiai,
biologiai, ¢és ezek altal tarsadalmi hatdsokkal jar. Mindezzel parhuzamosan a szdmos ujonnan
megjelend betegség, illetve az egyre novekvd emberi népesség biztonsagos ¢élelmezésének
problematikaja is elére nem lathatd kockéazatokat és kihivasokat rejt. Ebbdl kovetkezden az
emberiségnek bolygonk lehetdség szerint minél nagyobb mértékli megdvasanak dilemmai
mellett sulyos népélelmezési kérdésekre is valaszt kell talalnia. Az €ldvilag sokszinliségének
megorzése, valamint a valtozo kornyezethez sikeresen alkalmazkodd novény és vadon €16
allatfajok, illetve haszonallat fajtak jobb megismerése olyan kutatdi feladat, mely egyszerre
szolgalja az emberiség hossza tavu jovojét, €s igér az allattenyésztés mindennapjaiban is
hasznosithatd eredményeket. Mindebbdl az is kovetkezik, hogy az allatallomany genetikai
sokféleségének fenntartasa a jelen €s a jovo egyik kulcskérdése.

A kiilonboz6 fajok ¢és fajtdk genetikai Osszetétele, szerkezetiik ¢€s a helyi kornyezeti
viszonyokra adott valaszaik még kevéss¢ ismertek, pedig olyan genetikai variansokat
tartalmazhatnak melyek a megvaltozd kornyezeti feltételekhez, illetve betegségekhez valo
adaptacid szempontjabol értékesek lehetnek. Szakmai korokben ma mar koéztudott az
¢lelmiszerbiztonsag, valamint a helyi, Oshonos fajtdk egyedi genetikai valtozatai és
tulajdonsagaik kozotti kapcsolat, azonban szamos genetikai kérdés tovabbra sem pontosan
tisztazott. Pedig az éghajlatvaltozashoz vald alkalmazkodas kulcsat lehet sejteni ezekben a
fajtakban, melyeket megfeleld tenyésztési programok révén az intenziv termelésben hasznalt
fajtakba is at lehetne iiltetni. Mindezek miatt igen fontos az Oshonos fajtdk védelme és
adaptacios tulajdonsaguk vizsgélata genomikai €és bioinformatikai modszerek alkalmazasaval.
Mindeddig a legtobb vizsgalat a klimavaltozas fajokra gyakorolt hatasaira Gsszpontositott,
azonban ugyanilyen jelentdséggel bir a fajokon beliili genetikai diverzitas felmérése is, mivel
a fajokon beliili valtozatossdg azok kornyezethez vald alkalmazkodoképességének alapjat
képezi. A csokkent genetikai diverzitds mar kozéptavon is veszélybe sodorhatja a fajokat és
fajtakat, hiszen a genetikai diverzitasukkal egyiitt alkalmazkodoképességiik is gyengiil. Egyre
nyilvanvalobb tehat, hogy a genetikai diverzitds dnmagaban is jelentds természeti eréforrast
jelent. A klimavaltozas kozvetleniil veszélyezteti ezt a genetikai valtozatossagot, még akkor
is, ha maguk az adott fajok fenn is maradnak. A klimavaltozas a tovabbiakban varhatéan
kiilonosen stlyos hatassal lesz a genetikailag valtozatos fajokra, tovabba azon populaciokra,
melyek nem képesek konnyen él6helyet valtoztatni. Az él6hely fragmentécid, izolaciod csak
tovabb sulyosbitja ezt a helyzetet, mert az itt €16 populacidk nagyobb eséllyel pusztulnak ki,
mivel csokken, de akdr meg is sziinik kozottiik a génaramlas, tovabba a megvaltozott
koriilmények kozott nem képesek 0j, megfelelo élohelyeket talalni. Ez természetesen magéaval
vonja genetikai orokségiik végleges és visszafordithatatlan eltlinését is.

Nem szabad azonban elfelejteni, hogy napjainkban a bioldgiai diverzitas rohamos csokkenése
kozvetett vagy kozvetlen modon az emberi tevékenységre vezethetd vissza. Sok faj
fennmaradasahoz vagy fenntarthatd hasznositasahoz pedig elengedhetetlen az emberi
beavatkozas. A célzott, fenntartdsra és hosszii tavii megdrzésre irdnyuld munka szdmos
faj/fajta 1étezésének zalogat is jelenti, és a genetikai sokféleség kulcsfontossagi szerepet
jatszik a megdrzéshez kapcsolddo prioritasok kijeldlésében.

A fenti kérdések vizsgalata tekintetében igen értékes foldrajzi egységnek szamit Kozép- €s
Dél-Eurdpa, azon beliil is a Karpat-medence. E térség a nedves Oceani, a szaraz kontinentalis
¢s a mediterran éghajlati régiok hataran helyezkedik el, igy az éghajlati 6vek mar kisebb
eltolodésa is oda vezethet, hogy orszagunk és annak kozvetlen foldrajzi kornyezete atcsuiszhat
a harom régidé valamelyikének dominadns hatdsa ald. A Kérpat-medencét érd hatasokkal
foglalkoz6 tanulmanyok f6 allitdsa az, hogy az iiveghdzhatds erésddésével a hazai éghajlat
szarazabba ¢és napfényben gazdagabba fog valni, legalabbis a melegedés kezdeti, néhany
évtizedében.
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A fajok genetikai szerkezetére szamottevOen hatnak a foldtorténeti kozelmult eseményei,
mindenekel6tt a nagy klimatikus valtozasok altal befolyasolt areadinamikai folyamatok. A
Karpat-medencében is a legutobbi eljegesedés maximuma (LGM), és az azt kovetd
felmelegedés volt az az utolso, jelentds foldtorténeti esemény, amely alapjaiban meghatarozta
a kiilonb6z6 fajok jelenkori populacidinak képét. Az eddigi eredmények alapjan a Karpat-
medence valtozatos természetfoldrajzi viszonyai, mozaikossaga lehetévé tette ezen iddszak
alatt is a kiilonb6z6 menedékek, refugiumok kialakulasat, mely szamos faj szdmara
biztositotta a talélést a kedvezOtlen viszonyok kozepette. Késobb ezekbdl a menedékekbol
indultak az Gjranépesedési folyamatok. Ezen tal a medence jelleg, valamint a Karpat-medence
kozponti elhelyezkedése okan, a tavolabbi refugium teriiletekrél kiinduld vandorlasok is
érintették ezt a teriiletet, amely fajtol fiiggden segitette, vagy €éppen gatolta a tovabbi terjedést.
Mindezekbdl fakaddan a Karpat-medencében kimagaslo szintet ért el a biodiverzitds, ami
paratlan lehetdséget, de egyben feleldsséget is jelent szamunkra.

Hiba lenne azonban, ha a Karpat-medencét kozvetlen foldrajzi kornyezetébdl kiszakitva
tennénk vizsgalataink targyava. Sok vadon €16 allatfaj jelenlegi diverzitasat itt a Karpat-
medencében ugyanis a dél-eurdpai refigium teriiletekrél vald visszatelepiilés befolyasolja,
emellett a kozép- és dél-eurdpai térség egyes régidi évszazadok oOta intenziv gazdasagi,
kereskedelmi (és alkalmanként politikai) kapcsolatban alltak és allnak egymassal, igy a
domesztikalt allatfajok elterjedése, illetve diverzifikdlodasa tekintetében is komoly hatést
gyakoroltak egymasra. Sziikséges tehat e nagyobb térség kapcsolodasi pontjainak és
kolesonhatésainak Osszefiiggéseket is szamba vevd kutatasa, hiszen ezek kovetkezménye az
az egyedi vadon €16 és haziasitott fauna, mely K6zép- és Dél-Eurdpa — s ezen beliil a Karpat-
medence — sajatja.

Ennek a gazdag 6rokségnek azonban csak elenyészd szdzalékat sikeriilt mindeddig vizsgalat
targyava tenni a genetikai diverzitas szempontjabol. Mivel a populacids szinten folytatott
vizsgalatok elterjedésével egyre szorosabba valt a kapcsolat az evoluciobiologia és az
okologia kozott is, természetszerlien kiszélesedett a megvalaszolando kérdések kore is.

A demografiai és a genetikai modszerek kombinaciojaval olyan alapvetd, populacios szintii
folyamatok vizsgélata valt lehetévé, mint a migracio, a génaramlds, a szelekcido és a
véletlenszerli génsodrodas (drift), vagy a populaciok talélése, illetve kipusztulasa. Ezen
folyamatok megértése altal tarhatd fel az elterjedési teriileteken €16 alloméanyok genetikai
szerkezete ¢és tOrténeti-evolucios dinamikaja. A megvalaszolhatd kérdések korének a
modszertan fejlodése altali jelentds boviilése, valamint a Karpat-medence biodiverzitasaval és
biogeografidjaval kapcsolatos ismerethidny jelentette kutatisi potencial egyértelmiivé tette
szamomra, hogy vizsgalataimat a lehetdségekhez mérten erre a kutatasi teriiletre kell
0sszpontositanom.

1.1. Kutatasaim el6zményei

Kutatasaim elsé éveiben kiskérédzok (kecske, juh) tejfehérjegén polimorfizmusainak és
kecske alloméanyok Caprine arthritis encephalitis (CAE) fert6zottségének genetikai hatterével
foglalkoz6 kutatdsokban vettem részt. Majd egy Marie Curie 6sztondij segitségével Swine
Leukocyta Antigen (SLA) gének polimorfizmus €s transzkriptom vizsgalataval foglalkoztam.
PhD disszertaciom egyik részében Oshonos juhfajtdk genetikai diverzitds vizsgélataval
foglalkoztam, mely kutatasi teriiletet ekkor nagyon megszerettem. igy fokozatszerzésem utan,
elsddlegesen ezen a kutatdsi terlileten maradtam, bdvitve a fajok/fajtdk (juh, pulyka, 10,
szarvasmarha, hdzi méh, aranysakal, azsiai elefant, balkani gerle, ddmszarvas, facan
gimszarvas, hazi egér, mezei nyul stb.) korét, ujabb markereket, modszereket, statisztikai
értékeléseket hasznalva. Tobb allatfaj esetén els6ként hataroztam meg a genetikai szerkezetet,
diverzitas fokat.
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Tobb hazai és kiilfoldi 6sztondijat nyertem, kiilfoldi egyetemekre, kutatointézetekbe, illetve
hazai és nemzetkozi palydzatokat vezettem, vettem részt benniik. Kutatdsaim sok esetben
hazai €s nemzetkdzi egytittmiikodések keretében zajlanak, kiilonb6z6é markerekkel, genomikai
modszerekkel, illetve archaikus DNS bevonadsaval. Ezek kozil MTA  doktori
disszertaciomban az igy kapott eredmények egy részét mutatom be, azokat, melyek nem PhD
disszertaci6 eredményeként sziilettek ¢€s Kozép-, Dél-Eurdopaban, elsddlegesen a Karpat-
medencében €16 domesztikalt, valamint vadon €16 allatfajok genetikai diverzitasat, szerkezetét
vizsgalta. A kutatasok modszereit, legfobb eredményeit esettanulmanyokkal szemléltetem.

1.2. Altalanos célkitiizések

Ko6zép- ¢s Dél-Eurdpa, benne a Kérpat-medence éldvilaga a bioldgiai sokféleségét tekintve
egyediilallo a vilagon. Ennek ellenére csak nagyon kevés tudomanyos szakcikk, kutatds von
be allatfajokat errdl a teriiletrdl, pedig az itt €16 domesztikalt és vadon €16 allatfajok genetikai
diverzitasarol szolo kutatasi eredmények nemzetkozi érdeklddésre is szamot tartanak. Ezaltal
az itteni populacidk vizsgalata és sokféleségének megdrzése nem csak erkolcsi, de fontos
tudomanyos feladatot is jelent az ezzel foglalkoz6 kutatok szamara.

A fentiek alapjan MTA doktori értekezésem céljaul tliztem ki, hogy PhD fokozatom
megszerzése utani kutatomunkdm azon eredményeit mutassam be, melyek Kozép- és Dél-
Eurdpéban ¢él6 domesztikalt (juh, szarvasmarha, 10) és vadon €16 éllatfajok (vaddiszn6, mezei
nyul, sakdl, damszarvas) genetikai sokféleségének jellemzésével (diverzitas, szerkezet,
demografiai valtozasok) foglalkozott.

Azonban szeretném arra is felhivni a figyelmet, hogy egy-egy kutatomunka sohasem teljesen
befejezett. A kapott eredményekre alapozva minden esetben tovabbi kérdések mertilnek fel €s
azokat ) modszerekkel, mas megkozelitéssel, tovabbi teriiletek és mintdk bevondsival
probaljuk megvalaszolni. Az esettanulmanyaim végén ezekre is kitérek.

Bizom benne, hogy eredményeimmel hozzdjarultam a vizsgéalt régido biodiverzitdsdnak
feltdarasdhoz, fenntartdsahoz, hosszi tava megorzéséhez ¢és a gyakorlat szdmara is
alkalmazhaté tudomanyos megallapitdsokat sikeriilt tennem mind a domesztikalt, mind a
vadon €196 allatfajokkal végzett kutatomunkédm soran.

2. ANYAG ES MODSZER

Az egyes fajok/fajtak laboratoriumi és statisztikai vizsgalata kiilonb6zé elemszdmmal,
modszerrel tortént, azokat 1. tablazatban foglaltam Ossze.



1. tablazat: Vizsgalataimba vont allatfajok/fajtak laboratoriumi és statisztikai vizsgalatainak legfobb jellemzdi
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Faj Fajta Elemszam Minta tipusa Orszag Marker Statisztikai értékeléshez hasznalt programok
Albania, Horvatorszag, Romania,
juh cigdja 137 gyapju Szerbia 16 mikroszatellit
pramenka 67 gyapju Szerbia 16 mikroszatellit FSTAT v2.9.3 (Goudet, 1995), GENEPOP v3.4 (Raymond és Rousset, 1995),
ruda 76 gyapju Albania, Romania 16 mikroszatellit ARLEQUIN v.3.1. (Excoffier és mtsai, 2005), SPLITSTREE4 v4.9.1 (Huson és
bardhoke 31 gyapju Albénia 16 mikroszatellit Brayant, 2006), DOH (Brzustowski, 2002) program, STRUCTURE v 2.0
sakiz 49 gyapju Torokorszag 16 mikroszatellit (Pritchard és mtsai, 2000), DISTRUCT (Rosenberg, 2004)
kivircik 90 gyapju Torokorszag 16 mikroszatellit
gokceada 39 gyapju Torokorszag 16 mikroszatellit
GENEPOP vs 3.4 (Raymond és Rousset, 1995), POPGENE vs 1.3 (Yeh és mtsai,
3 1999), FSTAT v2.9.3 (Goudet, 1995), ARLEQUIN v 3.1 (Excoffier és mtsai,
DQMESZTIKALT pramenka (privovirska) 38 gyapju Bosznia és Hercegovina 15 mikroszatellit 2005), SPLITSTREE4 v4.9.1 (Huson és Brayant, 2006), STRUCTURE v 2.0
ALLATFAIOK hortobagyi racka 253 vér Magyarorszag 15 mikroszatellit (Pritchard és mtsai, 2000), DISTRUCT (Rosenberg, 2004)
szarvasmarha rome?n szirke 32 Vér, s;?erma Romz?nia 11 mikroszatell?t, mtDNS D-loop (825 bp) ARLEQUIN v.3.0. (Excoffier és mtsai, 2005), GENEPOP v.4.2. (Raymond és
romdn barna 19 ver Romdnia 11 mikroszatellit, mtDNS D-loop (825 bp) - p o+ 1995 Rousset, 2008), FSTAT v. 2.9.3.2 (Goudet, 2002), CERVUS v. 3.0
romdn tarka 15 ver Romania 11 mikroszatellit, mtDNS D-loop (825 bp) -\ - ;110 \vcki 2007), BOTTLENECK v.1.2.02 (Cornuet és Luikart, 1996), MEGA v
ro’man feketetarka 15 ve’zr Roma'm!a 11 @lkroszatel |.It, mtDNS D-loop (825 bp) 6.05 (Tamura é mtsai, 2013), NETWORK v. 4.111 (Bandelt és mtsai, 1999)
német tarka 12 vér Romania 11mikroszatellit, mtDNS D-loop (825 bp)
POPGENE v.1.31. (Yeh és Yong, 1999), MICRO-CHECKER 2.2.3 (Van Oosterhout
16 hucul 71 szér Magyarorszag, Ausztria, Szlovakia 17 mikroszatellit, mtDNS D-loop (338 bp) és mtsai, 2004), BOTTLENECK 1.2.02. (Cornuet és Luikart, 1996), DnaSP 4.50.2
konik 7 szér Lengyelorszag 17 mikroszatellit, mtDNS D-loop (338 bp) (Rozas és mtsai, 2003), ARLEQUIN v.3.0. (Excoffier és mtsai, 2005), NETWORK
Przewalski 8 sz8r Magyarorszag, Németorszag 17 mikroszatellit, mtDNS D-loop (338 bp) szoftver 4.6.0.0. (Bandelt és mtsai, 1999), MEGA 4.0 (Tamura és mtsai, 2007)
DnaSP 5.0 (Librado és Rozas, 2009), SAMOVA analizis (Dupanloup és mtsai,
Fehéroroszorszag, Magyarorszag, 2002), ARLEQUIN 3.1 (Excoffier és mtsai, 2005), NETWORK 4.6.0.0 (Bandelt és
Lengyelorszag, Ukrajna, Moldova, mtsai, 1999), BEAST 1.6.1. (Drummond és Rambaut, 2007; Pesole és mtsai,
Oroszorszag eurdpai része; Ausztria, 1999), Tracer 1.5 (Rambaut és Drummond, 2007);
Magyarorszag, Lengyelorszag, PLINK v 1.9. (Purcell és mtsai, 2007), adegenet programcsomag (Jombart és
vaddiszné 254;14 szovet Spanyolorszag, Szardinia, Torokorszag mtDNS D-loop (664 bp), 60K SNP mtsai, 2008)
DnaSP 5.10 (Librado és Rozas, 2009), PartitionFinder2.1.1. (Lanfear és mtsai,
2016), BEAST v2.3 (Bouckaert és mtsai, 2014), IQ-TREE 1.6. (Nguyen és mtsai,
Gruzia/Georgia, Lengyelorszég, 2015), MEGA6 (Tamura és mtsai, 2013), POpART 1.7
Litvania, Magyarorszdg, Olaszorszag, mtDNS D-loop (358 bp), mtDNS cyt-b+tRNA- (http://popart.otago.ac.nz/downloads.shtml), ARLEQUIN 3.5 (Excoffier és
VADON ELO |mezei nyul 140; 105 sz6r, szovet Romania, Szerbia Thr+tRNA-Pro+CR régié (916 bp) Lischer, 2010), BAPS v6 (Corander és mtsai, 2004, 2008)
ALLATFAIOK MICRO-CHECKER 2.2.3 (Van Oosterhout és mtsai, 2004), FSTAT 2.9.3. (Goudet,
1995), ARLEQUIN 3.1. (Excoffier és mtsai, 2005), GENEPOP 3.4 (Raymond és
Rousset, 1995), NeESTIMATOR 2.01 (Do és mtsai, 2014), BOTTLENECK 1.2.0.2.
(Cornuet és Luikart, 1996), STRUCTURE 2.3.4. (Pritchard és mtsai, 2000),
STRUCTURE HARVESTER (Earl és vonHoldt, 2012), CLUMPAK (Kopelman és
mtsai, 2015), GENELAND (Guillot és mtsai, 2005; Guillot, 2008), DnaSP 5.10.
arany sakal 70 sz6vet Magyarorszag 10 mikroszatellit, mtDNS D-loop (385 bp) (Librado és Rozas, 2009)
MrBayes 3.2 (Ronquist és mtsai, 2012), IQ-TREE 1.6. (Nguyen és mtsai, 2015),
NETWORK 5.0.0.1. (Bandelt és mtsai, 1999), BAPS v6 (Corander és mtsai,
2008), ARLEQUIN 3.5. (Excoffier és Lischer, 2010), DnaSP 5.10 (Librado és
damszarvas 41 sz6r Magyarorszag mtDNS D-loop (450 bp) Rozas, 2009)
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3. UJ TUDOMANYOS EREDMENYEK ROVID OSSZEFOGLALASA
3.1. Juh

3.1.1. Cigaja, ruda, pramenka és egyéb kelet-, délkelet-europai juhfajtak

Napjainkban egyre tobb genetikai kutatas zajlik az 6shonos fajtdk védelmének érdekében,
azonban az egyes fajtacsoportba sorolt fajtadk genetikai szerkezete és azok egymashoz
viszonyitott volta még mindig kevéssé ismert. Vizsgalatunkban célunk volt korabbi
eredményeink kiegészitése a kelet- és dél-eurdpai helyi, sok esetben veszélyeztetett 1étszamu
juhfajtakkal, azok genetikai szerkezetének, egymashoz vald viszonyuknak tovabbi statisztikai
modszerekkel valod vizsgalata.

Az eredmények igazoltadk, hogy a fajta tulajdonképpen egy fajtacsoport, amelybe tobb
populacidt sorolnak, ¢és koziilik tobb értékes, ritka genetikai varidciot tartalmaz.
Megallapitottam, a vizsgalt allomanyok kozotti genetikai kiilonbozdségek mértékét.
Eredményeim szerint vitathatdo Draganescu (2003) allitdsa, miszerint a cigaja juhfajta a roméan
ruda fajtdbodl alakult ki. Az azonban bizonyitast nyert, hogy a vizsgalt allomanyok koziil a
romdn ruda legkozelebb a rozsdas cigdjdhoz 4llt. Mason (1967) allitasat bizonyitottam,
miszerint a ruda fajta genetikai kapcsolatban allhat a torok kivircikkel és a helyi cigdja és
zackel fajtakdrbe tartozd juhokbol eredeztethetd. Orszagonkénti csoportositasban a
heterozigdta hiany a szerb allomanyokban volt a legnagyobb, fajtacsoportonkénti felosztasban
pedig a pramenka fajtakorben. Ugyanez az érték a horvat cigdjaban, illetve a cigdja fajtakorbe
tartozd populacidkban volt a legkisebb, azaz beltenyésztettségtdl ezen populaciok esetében
kell tartani (2. tablazat).

2. tablazat: Heterozigozitasi és Fis, Fst értékek orszagonkénti és fajtacsoportonkénti

megosztasban

Orszagonkénti csoportok Ho He Fis Fst
alban (AL-TS; AL-BARDH; AL-RUDA) 0,506 0,736 0,312 0,101
roman (RO-RUST-TS; RO-RUDA) 0,536 0,769 0,303 0,062
szerb (SM-CS-TS; SM-SVR-PR; SM-KRI-PR) 0,423 0,705 0,400 0,090

torok (TR-SAKIZ; TR-KIV-MAR; TR-KIV-TRA; TR-GOKCE) | 0,472 0,695 0,322 0,159

NS NS NS NS

Fajtacsoportok

cigaja (AL-TS; CR-TS; RO-RUST-TS; SM-CS-TS) 0,557 0,722 0,228 0,124
pramenka (SM-SVR-PR; SM-KRI-PR) 0,402 0,699 0,425 0,059
ruda (AL-RUDA; RO-RUDA) 0,499 0,751 0,335 0,090
egyéb (AL-BARDH; TR-SAKIZ; TR-KIV-MAR; TR-KIV- 0,481 0,703 0,316 0,154

TRA; TR-GOKCE)

*x NS * NS

* p<0,05, ** p<0,01, NS-nem szignifikans

A kiilonboz6 fajtdkba (populaciokba) sorolt egyedek magas szdzalékban ténylegesen a sajat
fajtajukba tartoznak, csak kis mértékben mutathatd ki mas fajtakra jellemzd genetikai hatas.
Leghomogénebb az alban bardhoke és a horvat cigdja volt. A genetikai szerkezetre iranyuld
vizsgalattal megerdsitettem, hogy a vizsgalt dlloméanyok genetikai szerkezete Osszefliggésben
van azok foldrajzi elhelyezkedésével.

A vizsgalt allomanyok, fajtak génrezervként kezelendéek ¢€s alapul szolgalhatnak
beltenyésztett, modern fajtdk javitdsara. A kapott eredmények kihathatnak az
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¢lelmiszerbiztonsagra, beleértve a genetikai értékek megmentését az éghajlatvaltozasra adott
valaszaik altal.

3.1.2. Hortobagyi racka

Vizsgalatunk céljat az adta, hogy megallapitsuk a hortobagyi racka genetikai diverzitdsanak
szintjét, illetve, hogy pontot tegyiink egy rég vitatott kérdésre, miszerint a két szinvaltozat
mennyire kiiloniil el egymastol.

A kapott eredmények szerint a vizsgalatba vont hdrom magyar hortobagyi racka allomany
(Hortobagy, Matranovak, Salfold) genetikai diverzitasa kozepes, a kozottik levé genetikai
kiilonbozdség elhanyagolhato, illetve mérsékeltnek tekinthetd mind az allomanyok f6ldrajzi
helyei, mind pedig a szinvaltozatok kozott. Annak ellenére, hogy a genetikai differencialtsag
jelei kis mértékben, de mutatkoznak, tovabbra is a fehér és fekete szinek fajtan beliili
valtozatként vald kezelését javaslom (1. abra).

1. abra: Klaszteranalizis eredménye K=2-K=7

hortobagyi matranovaki salfoldi privov.
fehér  fekete fehér fekete fehér  fekete
1 1 1 1 1
T

15 Al

K=3

Beltenyésztéses leromlasra utalo jeleket mutattam ki, elsdédlegesen a fekete szinvaltozatban.
Az 4llomanyok teljes genetikai variancidjanak tulnyomo része az egyedek kozott talalhato.

Mivel az dshonos fajtakkal lehet a leggazdasdgosabban természetes kornyezetben, dkoldgiai
gazdalkodas keretében kimagasld mindségli élelmiszert, alapanyagot eldallitani, igy a fajta
védelmi helyzete tovabbra is indokolt €s feladatot jelent a juhtenyésztd gazdaknak.
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3.2. Szarvasmarha

3.2.1. Roman sziirke marha

Vizsgalatunkban célul tiiztik ki a romdn-sziirke, barna, tarka ¢&s feketetarka
szarvasmarhafajtdk genetikai diverzitasanak meghatdrozasat 11 mikroszatellit marker és az
MIDNS D-loop régi6 alapjan, kiilonds tekintettel a veszélyeztetett roman sziirke fajtara, annak
érdekében, hogy informdcidt nyerjiink a jovébeni tenyésztési programok és fajtamegorzési
tervek szamara. Ezen feliil elvégeztiik a vizsgalt fajtak és a génbanki adatbazisban talalhato
525, els6sorban podoliai tipust marha mtDNS szekvencidjanak Gsszehasonlitd elemzését,
azért, hogy elsoként tarjuk fel a genetikai kapcsolatokat a vizsgalt és a tobbi
szarvasmarhafajta kdzott.

A veszélyeztetett roman sziirke szarvasmarha-allomany kis populacidoméretéhez képest,
meglepden magas genetikai sokféleséget mutat. A magas genetikai variabilitas oka a termelési
tulajdonsagok fejlesztését célzo szelekcids munka hianya, illetve annak alacsony szintje lehet.
fgy a tenyésztési munkaban azt tovabbra is keriilendének, mig a jelenlegi fajtavédelmi
programot a jelenlegi klimatikus koriilmények kozott még megfelelonek tartom a fajta
sokféleségének megodrzése érdekében. Eredményeimmel bizonyitottam a vizsgalt fajtak
eredetére ¢és fajtaképzésiikre vonatkoz6 ismereteinket is (2. abra).

2. abra: NJ filogenetikai fa a vizsgalt szarvasmarha fajtdk genetikai kapcsolatanak

bemutatasara
roman szirke
rofmsan bama
roman feketetarka
roeman tarka
nemet tarks
—
0.00s
33.Lo
3.3.1. Hucul

Vizsgalatunk célja az volt, hogy a veszélyeztetett hucul lovak genetikai diverzitasat
meghatdrozzuk biparentalis markerrel, illetve a fajtat ért palacknyak hatasrdl informaciot
nyerjiink. A hucul, tovabba mas primitiv fajtak, mint a lengyel konik és a przewalski vadlo,
valamint 200 NCBI GenBank-bdl szarmazoé mtDNS szekvencianak az dsszevont elemzését is
elvégeztiik, annak érdekében, hogy a hucul 16 eredetérdl €s genetikai kapcsolatairol is képet
kapjunk.

Vizsgélatomban egy olyan, még mindig kis létszamu, hanyatott sorsu, kevés genetikai kutatas
alapjat szolgald lofajta vizsgélatat tliztem ki célul, amelyrdl tudott, hogy mdar tobbszor
elszenvedte a palacknyak-hatast. Mindezek ellenére, eredményeim szerint a fajta mai
allomanya nagy diverzitdst mutat, ami valosziniileg a fajta eredetének koszonhetd.
Kimutathat6é volt multbeli palacknyak-hatas (3. tablazat), tobbes anyaagi eredet, a genetikai
szerkezet strukturaltsdganak hidnya (sem foldrajzi, sem fajtabeli) és két masik primitiv 16t6l, a
konik, illetve Przewalski lovaktol valo genetikai kiillonb6zosége.
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3. tablazat: Palacknyak-hatas vizsgalat eredményei a BOTTLENECK program 3 tesztjének 3
modellje alapjan

teszt/modell 1AM TPM SMM
el6jel proba 10,18 (0,012)* 10,03 (0,039)* 9,96 (0,001)*
standardizalt kiilonbség teszt 3,564 (0,002)* 0,541 (0,294) -3,108 (0,001)*
Wilcoxon-féle el6jeles rang proba  0,000* 0,039* 0,987

* null hipotézis elvetése / palacknyak-hatas

A pontos fajtavédelmi célok és modszerek — melyek eddig elsédlegesen kulturalis és
torténelmi feljegyzéseken alapultak - kidolgozasanak szempontjabol fontos a fajta tovabbi
vizsgalata, az arra hato természetes és mesterséges események (tenyésztés) feltarasa, mivel
ilyen fajtdk esetén gyakori jelenség a beltenyésztettség, a genetikai véltozatossdg hianya, a
karos allélok fixalodasa vagy jelentés multbéli demografiai valtozasok, melyek nagy
biztonsaggal csak genetikai vizsgalatokkal igazolhatoak.

3.4. Vaddiszné

Vaddisznoval végzett vizsgalatainknak tobb célja volt. Egyrészt mitokondrialis kontroll régid
segitségével jellemeztiik a kozép- és kelet-eurdpai vaddisznd populdciok kozotti genetikai
diverzitast, szerkezetet és demografiai valtozasokat. Kiilonos figyelmet forditottunk a mtDNS
variabilitas leirasara, az Europa és Azsia tobbi részén megfigyelt haplotipus diverzitast is
figyelembe véve, €s célunk volt a populaciok genetikai struktirajanak megallapitdsa, tovabba
annak a megértése, hogy a jelenleg megfigyelt genetikai diverzitds és szerkezet mutat-e
multbéli, jégkorszak utani demografiai expanziot. Masrészt genomikai modszerrel vizsgaltuk,
hogy muzeumban tarolt vaddiszné bdérmintakbol kinyert DNS mennyire hasznalhato
kereskedelmi forgalomban elérheté SNP chipekkel végzett genotipizalasokra, illetve, hogy a
II. vilaghaboru el6tti és jelenkori dllomany diverzitasanak szintjét dsszehasonlitsuk.

MtDNS vizsgalataimmal bizonyitottam, hogy a k6zép- és kelet-eurdpai vaddisznok tobbsége
az europai E1-C haplocsoportba sorolhatoak (a vizsgalt egyedek 94 %-a) és csak az egyedek 5
%-a képviselte az E1-A klasztert. Vizsgalatom elvégzésekor elsOként dolgoztunk ekkora
elemszammal a régidban. A Kelet-Azsiara és a Kozel-Keletre jellemz6 haplotipusokkal csak
két oroszorszagi egyed rendelkezett, aminek magyardzatara torténeti forrast taldltam a
mintdzott régioban. Gyenge genetikai strukturaltsdgot mutattam ki a vizsgalatba vont foldrajzi
régioban, illetve a populaciok kozotti, sok kozds haplotipus eléforduldsa nem mutatott
bizonyitékot arra vonatkozoéan, hogy a holocén alatt és a holocén el6tti idészakban erds
demografiai fluktuacié ment volna végbe (3. abra).
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3. abra: Median-Joining network az 598 GénBank-bol szarmazo és a 254 sajat vaddiszno
szekvenciakbol kapott haplotipusok felhasznalasaval. A korok mérete aranyos a haplotipusok
gyakorisagaval, sziniik a mintavételi helyszinlikre utal. Vastag kiilsé korszegély hazisertés
szekvenciara utal a haplotipuson beliil. A haplotipusokat 6sszekoté vonalakon taldlhatd
szamok a mutaciok szamat jelentik.

Kozel-Kkeleti haplocsoport ? Eurépai 1 haplocsoport
& 2
klaszter 6
-------
A klaszter &
3
2
l- N [}E
H1.8.1
2
2
H3be ]
o H1 2
O Balkin Eurdpai2 2
@ Apennini-félsziget haplocsoport |4 3 2 3
@ oériai-félsziget 2
(@) Skandindvia
QO Eszak-Afrika 2
O Kaukézus
@) Nyugat-Eurdpa
@ Kozép-Eurdpa
© Kozép-Eurdpa (vizsgalatunk) 2 6 8 2\2
@ Kelet-Europa o— b 2
© Kelet-Europa (vizsgalatunk)
© Kozel-Kelet 4
© Tavol-Kelet Kelet-azsiai haplocsoport

A kereskedelmi forgalomban levd 60K SNP chipet hasznalva azt taldltam, hogy a IL
vilaghabort el6tti vaddiszno mintak kevésbé voltak polimorfak, mint a jelenkoriak. Azonban
ezt az eredményt fenntartassal kell kezelni. Tovabbi, j6 mindségli mintakra és abbdl kinyert
DNS-re van sziikség ahhoz, hogy pontosabban 6ssze tudjuk hasonlitani a populaciok idébeli
és térbeli valtozasait.

3.5. Mezei nyul

Kutatdsunkat széleskorti mintavételezésre alapoztuk, melybe hét, kevésbé gyakran mintazott
orszagot vontunk be, a kovetkezd célok megvalaszolasara: i). a mitokondralis genetikai
variabilitds meghatarozasa a kozép- €s kelet-europai, kaukdzusi mezei nyulakban; és ii). a
vizsgalt populaciok filogeografiai kapcsolatait, kontaktzondkat meghatarozni.

Eredményeim arra utalnak, hogy az €szak-, k6zép- €s nyugat-eurdpai mezei nyul populéciok
forrasa Dél- és Délkelet-Eurdpéaban, a balkani régioban talalhato, és egy délrdl északra torténd

génaramlas tortént a jégkorszak utani Gjranépesiilés sordn. Két kontaktzonat hatdroztam meg
Kozép-Kelet-Europaban: az egyik Délkelet-Eurépaban (Macedonia, Eszakkelet-Gorogorszag,

10
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Bulgaria és Romaénia), mig a masik Eszakkelet-Europaban (Litvania, és Eszakkelet-
Lengyelorszag) van (4. abra).

4. abra: A vizsgalatunkban szerepld mezei nyul egyedek mintazasi helyei (teli geometriai
formdk), illetve a filogeografiai vizsgalatokhoz NCBI GenBank-bol letoltott szekvencidk
helyei (iires geometriai formak). Négyzet: kozép-europai; hexagon: délkelet-eurdpai; kor:
anatoliai/kozel-keleti vonal; haromszog: havasi nyal (L. timidus). A zold szin az eurdpai
vonalat, a piros az anatoliai/kozel-keleti vonalat és a kék a havasi nyulat jelenti. Ellipszissel
jeloltiik a két kontaktzonat Eszak- és Délkelet-Eurdpaban.

B
North Sea
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35°N

.
k\
\
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A genetikai szerkezet és filogenetikai vizsgalatok azt mutattak, hogy a kozép-, kelet-eurdpai
mezei nyul allomanyok az EUR és AKK vonalba tartoznak, és tobb esetben kimutattam az
emberi tevékenyseégek (attelepitések) hatasat. Magyarorszagon csak eurdpai vonalba (azon
beliil mind a kdzép-eurdpai, mind a délkelet-eurdpai alcsoportba) tartozo egyedeket talaltam.
Minden vonalban nagy haplotipus diverzitdst mértem, mig kozelmultban bekovetkezett
expanzi6 nyomait csak a kdzép-eurdpai alcsoportban mutattam ki.

Eredményeimmel nagyrészt korabbi eredményeket, feltételezéseket erdsitettem meg, azonban
pontosabb képet kaptunk a kozép-kelet-europai mezei nyul allomany genetikai hatterérdl
anyai vonalon, amit remélhetdleg mind a vadgazdalkodds, mind a konzervacidbiologia
hasznositani tud tevékenységei soran.

3.6. Sakal

Kutatasunk célja az volt, hogy az aranysakal Magyarorszagon legkorabban kolonizalt
tertiletérdl, mas tanulméanyokhoz képest nagy elemszdmmal, vizsgaljuk a faj genetikai
diverzitasat és szerkezetét.

Korabbi balkédni, kozép- és kelet-eurdpai, illetve olasz sakalokon végzett filogeografiai
vizsgalatok eredményeit tamasztottam ala kilenc polimorf mikroszatellit és mtDNS D-loop
régid hasznalataval, az ismereteink szerint legnagyobb egyedszamot magaba foglal6 magyar

11
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aranysakal populaciora alapozva. Bizonyitottam, hogy a gyors iitemben ndvekvd sakal
1étszam alacsony genetikai variabilitast és struktirat mutat, szemben mas kutyafélékkel, vagy
az izraeli sakal populdcioval és az expanzido délrél északra torténik. Ezt azzal is
alatamasztottam, hogy nem tudtam kimutatni biztosan elkiiloniilé szubpopuléciot a mintazott
teriileten beliil, annak ellenére, hogy Magyarorszag foldrajzilag Eurdépa kdzepén helyezkedik
el. A kozeljovében mindenképpen javaslok tovabbi genetikai és genomvizsgalatokat
(RADseq, GBS), a hibridizacié és a genetikai szerkezet meghatarozasara, oOkologiai
vizsgélatokkal kiegészitve.

3.7. Damszarvas

Vizsgalatunk célja volt, Magyarorszag északkeleti részén: i.) meghatarozni a haplotipusok
szdmat a mintazott térségben; ii.) meghatdrozni a genetikai diverzitds és haplotipusok
eloszlasat, illetve 1iii.) filogeografiai vizsgalatot végezni a mintazott populaciok
haplotipusainak ¢és a kordbban Magyarorszagon ¢&s vilagszerte talalt haplotipusok
Osszevetésével.

Az északkelet-magyarorszagi damszarvas populaciok anyai agon végzett genetikai
vizsgalataval kapott eredményeim a faj diverzitdsdra ¢és filogenetikai szerkezetére
vonatkozoan meger0sitették az eddig kozép-eurdpai populécidoban leirtakat, illetve a
torténelmi feljegyzéseken alapuld tényeket (5. dbra).

5. abra: Filogenetikai kapcsolat a damszarvas haplotipusok kdzott 450 bp hossza mtDNS D-
loop szakasz alapjan. Kiilcsoport (outgroup): Dama mesopotamica (AF291896, NC024818,
IN632630) és Cervus elaphus (GU457435, NC013840). Az agakon levé szamok a Bayes-féle
utdlagos kovetkeztetés valdszinliségét és a ML bootstrap szazalékos értékeit jelolik. A telt
csillagok a sajat mintazott egyedeink haplotipusait, az iires csillagok Baker és mtsai (2017)
altal leirt magyarorszagi haplotipusokat jelolik.
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A faj alacsony szintli diverzitassal rendelkezik, ezen beliil a magyar allomany is. Azonban
ennek ellenére, a mintazott teriileten 2 0j haplotipust irtam le, amibdl az egyik csak Guthon —
ahonnan a legutobbi 2 vilagrekord is szarmazik—, €s ott is csak egy egyedben fordult eld.
Lehetséges, hogy tovabbi allomany/teriilet specifikus genetikai jellegzetességek
azonosithatéak nagyobb elemszammal, mas markerekkel, illetve mindenképpen érdemes
lenne a mintagytijtési teriiletet az egész Karpat-medencére kiterjeszteni. Bizonyitottam, hogy
még mindig l1étezhetnek 1j, eddig fel nem fedezett haplotipusok zart populacidkban, illetve az
emberi attelepitések meghatarozo szerepét a faj jelenlegi genetikai strukturajaban.
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egyiittmiitkddéseink folytatédnak a jovoben is!
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szakmai kapcsolatban, mégis kutatéi palyafutdsom kezdete oOta tamogattak ¢és nyiltan
fordulhattam hozzajuk kérdéseimmel.

Koszonet illeti volt PhD hallgatéimat, dr. Péntek-Zakar Erikat, Baginé dr. Hunyadi
Agnest és dr. Bagi Zoltant, amiért sajat kutatdsi témajukon til, mas altalam vezetett
témakban is részt vettek, segitették a napi teenddimet és tiirelmet tanulhattam toliik.
Ugyancsak koszonom jelenlegi PhD hallgatoim (Farkas Péter és Mihalik Bendeguz)
munkajat, segitségét az iddigényes mintagyiijtésekben és laboratériumi vizsgalatokban.
Bacsoné Nagy Krisztina tobb éves munkdjaért is halas vagyok és bizom benne, hogy

crer

Halas koszonetemet szeretném kifejezni Véghné Toth Bianka, titkarsagvezet6 asszonynak
(DE AKIT), aki mar egyetemi szakdolgozomként is rendkiviili teherbirasarol és pontossagarol
tett tanubizonysagot, majd egyetemi évei utan is rendelkezésemre allt a laboratoriumi €s
adminisztrativ terheim csokkentésében.

A Debreceni Egyetem Allattudomanyi, Biotechnologiai és Természetvédelmi Intézet
munkatarsainak, kiilon vezetdjének, prof. dr. Komlési Istvannak, eziton kdszondom a
tamogatast ¢és a segitokészséget, amelyet iranyomba nyujtottak.

14



dc_1588_18

Koszonettel tartozom mas intézményekben dolgozo kollegaimnak, dr. Stéger Viktornak
(NAIK-MBK), dr. Monori Istvannak (DE AKIT), dr. Barta Endrének (NAIK-MBK), dr.
Jurkovich Viktornak (Allatorvostudomanyi Egyetem), dr. Bajesy Csabanak (Hannoveri
Egyetem), akikkel egylitt dolgozhattam és dolgozhatom, ezaltal lehetéségem van egyre
jobban szélesiteni kutatdsi teriileteim korét, és tOliik tanulva mas-mas megkozelitésben
(bioldgusi, allatorvosi, informatikusi) vizsgalni az egyes kérdéseket.

Megkoszonom minden hazai ¢és kiilfoldi szerzotarsamnak, valamint a kdézleményeim
koszonetnyilvanitadsaiban szereplok munkajat, vizsgalataimhoz nyujtott segitségét. Munkajuk
nélkiil nem tudtam volna kutatasaimat elvégezni!

Kiilfoldi 0sztondijaimat a Marie Curie program a Tempus Kozalapitvany, mig hazai

kutatdsaimat a Debreceni Egyetem, illetve az altala elnyert palydzatok és a Magyar
Tudomanyos Akadémia Bolyai Janos Kutatasi Osztondij Kuratoriuma tamogatta.

Es végiil, de nem utols6 sorban, hatalmas halaval és koszonettel tartozom Csaladomnak és
Barataimnak, akik folyamatosan tdmogattak, mellettem alltak és legféképpen biztak bennem.
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