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Osszefoglalés

A ciggaregi 6shonos juhfatank. A ritka hazidlataink megérzése soran kulcsfontossagu a minél
nagyobb genetikai vdatozatossdg fenntartéasa. Elsoként vizsgdltuk e juhfajta genetikai
véltozatossagdt a mitokondridlis DNS szekvencia alapjan, valamint hasonlitottuk oOssze a
génbanki szekvencidkkal. Kutatasunk a csalédon bellili szelekcié megval bsitésahoz is tampontul
szolgal.

A tOrzskonyv szerinti Un. ési 6shonos cigga csaladok leszarmazottaitol (valamint két masik
fajtavaltozattdl, 6sszesen 81 egyedtsl) vérmintakat gyijtottiink 2014-ben. A mitokondridis DNS
kontroll régidjaban 98 pozicidban taldtunk nukleotid eltérést. Mivel az egyedek kozti eltérések
csak néhany nukleotidra korlétozodtak, a cigéja fajta anyai genetikai hattere egységesnek tinik.
A genetikai vizsgaat eredménye megerésitette a csaladok/nygak fajtatorténetbsl ismert eredetét.
A mintdink 94 %-a az eurOpa juhokra jellemzé B haplocsoportba tartozott (42 esetben teljes
egyezéest mutatva a génbanki referenciaval: DQ852175.1). Ez a tény a magyar cigga europa
juhokkal kdzos anyal eredetét igazolja.

Az anyai oldal el6térbe helyezése azért is valik fontossa, mert a néstények nagyobb szamban és
hosszabb ideig vesznek részt a tenyésztésben, mint a himek, igy a genetikai valtozatossag
megorzésenek nagyobb mértékben lehetnek aletétemeényesei.

Kulcsszavak: ciggja, mitokondridlis DNS, kontroll régid, haplocsoportok

Insertion of Hungarian Tsigai into the sheep of Europe according to maternal origin
(mtDNA CR)

Abstract

The Hungarian Tsigai is an old traditional sheep breed. On the course of preservation of the rare
domestic animal breeds the maintenance of a greater genetic diversity is essentia. In this recent
study we analysed first the genetic background in this sheep breed by the use of mitochondrial
DNA (mtDNA) sequence, and compared it to the sequences of GenBank. The investigation was
also carried out in order to serve datafor a sustainable within family selection.

The blood samples were taken from the descendants of the so called eldest families based on the
herd book (and from two more breed variants, atogether from 81 individuals) in 2014. The
control region of mMtDNA showed nucleotide deviation at 98 sites. However, the differences
among the individuals were limited to few loci; so the maternal genetic background of the Tsigal
breed seems to be unified. The genetic information confirmed the origin of the families/flocks
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known from the breed history. Ninety-four percent of the samples belonged to the ovine
haplogroup B (in 42 cases with full matches with the reference of GenBank, DQ852175.1). This
fact proves the common maternal origin of the Hungarian Tsigai and the European sheep.

A more intense focusing on the maternal side is motivated also by that the females are present at
greater number than the males and they remain in breeding for a longer period of time, so they
can be the depositaries of realization and maintenance of genetic diversity at alarger extent.
Keywords: Tsigai, mitochondrial DNA, control region, haplogroups

Irodalmi attekintés

A ciggarégen tobbes hasznositasll fajta volt, a kisdzsiai eredetii tiszta gyapjas juhok kéze
tartozik. A 18. és 19. szazadban élte aranykord, mint harmashaszna juh: gyapju-, tg- és
hustermel6. Magyarorszégra kertlésekor finomabb gyapjaval kitiint az akkor jelenlévé juhfajtak
kozul. Az emult 200 évben a cigga vatozé ardnyban (1-10 %) folyamatosan jelen volt
hazankban. A Karpat-medencében torténé elterjedése soran jol akalmazkodott a kulonféle
foldrajzi és éghgjlati viszonyokhoz. A 19. szazad utédn a gondos tenyésztéi munka csokkenésevel
afajta elvesztette jelent6ségét. Hazankban sosem valt uralkodéva, mivel aterjeszkedését a racka
jelenléte és a merind megjelenése akaddlyozta. A masodik vilaghdboru utan a kevés megmaradt
6shonos alathdl egy 200 anyajuhbol alé nydat tudtak aapitani Karcagon 1950-ben. Ez a
csekély szamu alat tekintheté a cigga fajta nemzeti génmegérzé program Kiindul 6pontjanak
(Géspérdy, 2004).

Napjainkban a cigganak két valtozatéat kilonithetjik el. Egyik a génrezerv varians, az un.
6shonos, mig a masikat erés tejtermel ésre iranyul 6 szelekciova alakitottak ki. Ez utdbbi varians,
atge6 ciggaa Dévidekrol kertlt hazankba, és azéta is folyamatosan zombori tenyészkosokkal
paroztatjdk az anyakat. Egyes nézetek szerint atejelé cigga més fajtak génjeit is hordozza, ezért
aMagyar Juh- és Kecsketenyészté Szovetseg (MJIKSZ) hivatalosan 6nall6 fajtava mindsitette.

A hagyoményos, 6shonos fajték fenntartasa soran kritikus pont a ritka, ny§j-specifikus
genotipusok felismerése és megdrzése, még akkor is, ha ezek kedvezétlen kiillemi vagy termel ési
tulajdonsagokat, esetleg prion-genotipust hordoznak (Féslis és mtsai, 2004).

A szarvasmarha tenyésztok mar régoéta kilonleges jelentéseget tulajdonitanak a gyakran
tehén csaladokként emlegetett anyai vonalaknak. A mitokondrium csak az anyai oldalrdl adadik
a (citoplazméas aorokités). Zart DNS hurokban kodolja az ADP-b6l az ATP termeléshez
szilkséges elektron transzport lanc fehérjéinek génjeit (Anderson és mtsai, 1982). Minden sejt
tobb kopiét tartalmaz a mitokondridlis DNS-bél (mtDNS), ezek az anyai vonal minden tagjaban
megegyeznek (Gibson és mtsai, 1997).

A parosujju patésok kozul eddig csak a szarvasmarhdban (Anderson és mtsai, 1982) és a
juhban (Hiendleder és mtsai, 1998) dllapitottdk meg a MtDNS teljes szekvencigét. A
szarvasmarha és a juh mtDNS-ének kontroll régidja, eltekintve az ismétlodé szakaszoktdl csak
27,6 %-ban tér el egymastdl. A juhok kozétt (O. aries) Hiendleder és mtsai (1998) allapitotték
meg af6 haplocsoportokat, ajuh teljes mtDNS-e 16616 nukleotidbdl (nt) al.

Meadows és mtsai (2007) a kozel-keleti és Uj-zélandi juhfgjtékon belll 5 haplocsoportot
kilonboztettek meg. Az A haplocsoport  képviseléit két  kozép-dzsiai  fajtéban
(karakul/K azahsztén és gizarr/Tadzsikisztan), valamint harom Uj-Zdandrdl széarmazé mintéban
(romney, coopworth és merind) azonositottdk (Meadows és mtsai, 2005). A B haplocsoportba
tartozo alatokat az eurdpai, kozel-keleti és Uj-zélandi fajtdkban figyelték meg, valamint ebbe a
csoportba tartozott az eurépai muflontdl (O. musimon) szarmazd mintais.
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Tapio és mtsai (2006) a haplocsoportok foldrajzi eloszlasét figyelték meg. Azsidban a
leggyakoribb haplotipus az A, mig Eurdpaban a B haplocsoport terjedt €l. Az A csoport tagjait
nem taléltak a Dékelet-Européban vizsgalt négy populécio kozott. A C haplocsoport tagjai féleg
a Kaukézusban és Kozép-Azsidban fordultak eld, viszont teljesen hidnyoztak Eurépa keleti
részérél. Egy masik tanulmanyban (Meadows és mtsai, 2011) a kilonb6zé haplotipusokat a
MtDNS teljes szekvenciga alapjan hasonlitottak dssze. Itt kilonds figyelmet forditottak a
haziasitott illetve a vadon él6 juhok mtDNS szekvencigjanak dsszehasonlitéséra.

Egy horvat vizsgdlat (Ferencakovic és mtsai, 2013) soran az orszég terlletén €6 21
muflon kostdl vettek mintat és hatdroztak meg a mtDNS haplotipusukat. Ez alapjan mindegyik
dlat a B haplocsoportba tartozott. Ezek az adatok aldtdmasztjak a kelet-adriai juh egységes anyal
eredetét, mely jellemz6 atdbbi eurdpai fajtarais.

Jelen kutatdsunkban a magyar cigga valtozatokat vizsgatuk mtDNS szekvencia alapjan.
Célunk az 6shonos varians 6si csaladjainak feltérképezése, a nygjak kozotti kapcsolatok
meghatarozasa, a populaciok genetikai valtozatossaganak felmérése valamint a cigga
fajtavaltozatok haplotipizilésa.

Anyag és modszer

A magyarorszégi ciggja fajtavaltozatok jellemzéséhez a kbvetkezé nygakat valasztottuk:
Kardoskut (KM) és Csanddpalota (CS) képviselte az alfdldi valtozatot, Budapest (BP) pedig a
hegyi vatozatot. Debrecenbél (DB) valasztottunk allatokat a csokai, Ceglédrol (TC) ateeld és
Godallorol (SF) asargafejii vatozat jellemzésehez.

Az anyal csaladokat az 1995 ¢éta vezetett torzskonyv alapjan dlapitottuk meg, melyet a
MJIKSZ bocsétott rendelkezésiinkre. A mintavételbe az 6si csaladok (7, 8 és 9 generacio
hosszlsagu) tagjait vontuk be.

Csaladonként 2 dlattdl, dsszesen 81 vérmintét vettink EDTA-s vérvételi csovekbe. A
mintékat -20 °C-on té&roltuk a tovébbi feldolgozasig. A DNSt a SIGMA GenElute Blood
Genomic DNA Kit-tel tisztitottuk a gyartd Utmutatésa szerint. A PCR reakcidhoz 25 pl elegyet
dlitottunk tssze a kovetkezok szerint: 2,5 pul ANTP, 2,5 pl puffer, 1,5 pl MgCl, 2 pl primer, 1 pl
BSA, 0,4 ul Tag-polimeraz (Thermo Scientific) és tisztitott viz.

A mtDNS kontroll régigjdnak 1058 nukleotidbdl all6 szakaszénak felszaporitasdhoz
Meadows  (2007) leirassa  aapjan  haszndltuk  a  primereket: CR-F 5-
AACTGCTTGACCGTACATAGTA-3' és CR-R 5 -AGAAGGGTATAAAGCACCGCC-3' (AF010406;
Hiendleder és mtsai, 1998, 15983-592 nucleotide). A PCR gépet a kdvetkezok szerint allitottuk
be: 6 ciklus 94 °C 30s - 54 °C 30s - 72 °C 45s, 6 ciklus 94 °C 30s - 53 °C 30s - 72 °C 45s, és 18
ciklus 94 °C 30s - 52 °C 30s - 72 °C 45s. A terméket SIGMA GenElute PCR Clean-Up Kit-tel
tisztitottuk, majd szekvenaltuk.

A kapott szekvenciakat a MEGAG6 programmal (Tamura és mtsai, 2013) rendeztik és
elemeztik Maximum Composite Likelihood modell haszndataval, valamint meghataroztuk a
nukleotid vétozatossagot csoporton (fajtavatozaton) belll és csoportok kozoétt. PopART
programmal  (http://popart.otago.ac.nz) median-joining network-6t (Bandelt és mtsai, 1999)
hoztunk Iétre, igy megdall apitottuk a haplotipusokat és az egyedek kdzotti kapcsol atokat.
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Eredmények ésértékelés

A szekvencidk rendezése utan 1059 nukleotidbdl allé szakaszt kaptunk (GenBank
AF010406; 15983-592 pozicid). Az dsszes dlatot tekintve (81 egyed) 98 helyen taldltunk eltérd
nukleotidokat, ebbdl 47 egyedi eltérés (singleton) volt. Az eltéré nukleotidok szama kil 6nb6z6
volt anygjakban: KM: 32, BP: 11, CS: 27, SF: 10, TC: 20, DB: 65.

Az egyes fajtavaltozatokban el6forduldé haplotipusok az 1. tablazatban lathatdak. A
hapl otipusok relativ gyakorisaga magas, tehét az egyedek nagy része 6nallo haplotipust képvisel.
A csoporton bellli &lagos nukleotid eltérések a kdvetkezok szerint alakultak: DB: 0,007; KM:
0,014, CS: 0,004, BP: 0,005, SF: 0,004, TC: 0,010. Ezeket az eredményeket tekintve lathato,
hogy a KM és TC nygak mutattak a legnagyobb vatozatossagot, ezekben a legszerteagazdbb a
genetikai héttér. Az nygak szerinti egy poziciora jutod atlagos nukleotid eltérések a 2. tablazatban
|athatok. Erdekes modon nem taldtunk nagy killonbségeket a CS, SF és BP nygjak kozott, tehét
feltételezhetj ik, hogy ezek kdzos éssel rendel keznek.

1. tAblazat: Haplotipus gyakorisag a cigaja nyajakban

nyajak(1) n haplotipusok szama(2) | haplotipusok gyakorisaga, % (3)
KM (4) 5 5 100

BP(5) 6 6 100

CS(6) 24 21 87,5

SK(7) 5 4 80

TC(8) 5 5 100

DB(9) 36 30 83,3

Osszes(10) 81 65 80,2

Table 1: Haplotype frequency in Tsigai flocks

(Dflocks; (2)number of haplotypes; (3)frequency of haplotypes (%); (4)Koros-Maros Nationd
Park; (5)Budapest; (6)Csanadpalota; (7)Yellow-faced Tsigai variant; (8)Milking Tsigai;
(9)Debrecen; (10)total.

2. tblazat: A csoportok kodzotti szekvencia par onkénti becsiilt evollciés eltérés

KM@ | BP®) | cs®6) | sF(@) | Tc8) | DB(9)
KM(4) 0 0 0 0 0 0
BP(5) | 0,011 0 0 0 0 0
CS(6) | 0,010 | 0,004 0 0 0 0
SF(7) | 0,011 | 0,005 | 0,004 0 0 0
TC(8) | 0014 | 0,009 | 0,008 | 0,008 0 0
DB(9 | 0,012 | 0,006 | 0,006 | 0,006 | 0,010 0

Table 2: Estimates of evolutionary divergence over sequence pairs between groups
(4-9)legend see Table 1.
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A median-joining network-6t a haplocsoportok meghatérozasa szempontjabdl informativ
poziciok alapjan szerkesztettik meg. A génbankban taldhato referencia szekvencidkkal tortént
Osszehasonlités dapjan a legtobb mintank (93,8%) a B haplocsoporthoz tartozott, 42 esetben
teljes egyezést mutattak a B referencia szekvencidval (DQ852175.1). Ot olyan dlatot (6,2 %; 2
DB, 2 TC, 1 SF) taldtunk, melyeket az A haplocsoportba (DQ852101.1) tartozénak itéltink.
Mindossze egy szekvencia (CS) volt, amely 4 nukleotidban tért el mind az A, mind a B génbanki
haplotipustdl. A tébbi, kordbban megallapitott nagy haplocsoportokba (C, D, E) egyik mintankat
sem tudtuk besorolni.

Emellett a 81 mintaallat 12 f6 haplotipust jelenitett meg. El6fordult, hogy kilénbozo
ny§ba tartoz6 alatok egyforma haplotipussal rendelkeztek, példaul DB és CS nygjak esetében.
Ennek magyardzatat a torzskonyvezést megel6zé idészakban élt kozos 6s adhatja. Mégis a
legtobb haplotipusba az egyazon nygbol szarmazoé dlatok tartoztak.

K ovetkeztetések ésjavadatok

A kontroll régidban talalt jelentés szamu (98) eltéré nukleotid alatamasztja az dtalunk
vizsgdlt populécié vatozatossagét. Ugyanez mondhato el az egyes nygjakrdl is, kilondsen a KM.
A TC esetében taldt nagyobb nukleotid valtozatossag a szélesebb genetikai héttérre utalhat. A
DB és TC nygak kozotti hasonldsdgot feltehetsleg a kozos foldrajzi eredet (Dévidék —
Vojvodina) és természetes él6hely okozta. Ugyanakkor az egyedek kozotti és nyaankeénti
eltérések csak néhany nukleotidra korlatozddtak. Ezek alapjan elmondhatjuk, hogy a vizsgalt
populéciok anyai hattertik tekintetében nem alnak annyira tévoli kapcsolatban egymassal, mint
azt korabban feltétel eztik.

Legtobb mintank a B haplocsoportba tartozott, csak néhany mutatott hasonldsagot az A
haplocsoport képviseldivel. Ez a tény megerdsiti a magyar cigga eurdpai juhokkal kdzos anyai
eredetét. Az A haplotipusti egyedek feltételezhetéen Azsia tavolabbi részérsl szarmaztak. A
teel6 ciggdban taldt A csoportba tartozo haplotipusok nem zarjék ki a tejelé cigga részleges
anyai karakll eredetét sem.

Jelenlegi, a mtDNS kontroll régigjanak vizsgdlata sorén kapott eredményeink részben
eltérnek a kordbbi, mikroszatellita polimorfizmusokkal végzett vizsgélatok eredményeitél. Ez
magyarazhatd a citoplazmés Oroklodéssel, miszerint a mai populaciok eltéré anyai és apai
genetikai  héttérrel rendelkeznek. gy elképzelhets, hogy az egyes fajtavéltozatok/nydjak
egyedisegét az apai oldal eré6sebben hatérozza meg. A ciggja vatozatok kozotti kil onbsegekeért a
tenyészkivélasztas illetve a spontan mutaciok is felel 6sek lehetnek.

A jovoben a tobbi régi juhfajtéink anyai vonalainak genetikai héatterének felderitését igen
fontosnak tartjuk.

Az 6shonos fajtdk — mint a cigga és vatozata — megorzése soran a MtDNS
valtozatossaga fontos szerepet kap. Tovébbi vizsgalatokat tervezink a mtDNS cytb kddolo
szakaszaval .

A mtDNS valtozatossdganak megallapitasaval a hatékony csaadon bellili szelekciot
szeretnénk elésegiteni, valamint irdnymutatast adni a tenyésztéknek. A génmegérzési munka
soran kulonos figyelmet kell forditani az anyai csaladokra, és meg kell érizni az 6si csaladok
képvisel6it.

Az anya oldal edétérbe helyezése azért is valik fontossa, mivel a néstények nagyobb
szamban és hosszabb ideig vesznek részt a tenyésztésben, mint a himek, igy a genetikai
véltozatossag megorzésének nagyobb mértékben lehetnek a letéteményesel.
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