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1. ADOKTORI ERTEKEZES ELOZMENYEI ES CELKITUZESEI

Az ember és a hazigalamb (Columba livia domestica) kapcsolata évezredekre nyulik
vissza; a faj haziasitasa feltehetden 3—10 ezer évvel ezel6tt tortént, bar pontos ideje tovabbra is
vitatott (LEVI, 1996; HERNANDEZ-ALONSO és mtsai., 2023). A hazigalamb a torténelem
soran tobb teriileten is fontos szerepet toltott be: kultikus és szimbolikus allatként, hirvivéként,
sport- és szorakoztatd célokban, valamint élelmiszerforrasként. Ezek kozil a histermelés
napjainkban is meghatarozd hasznositasi irany, mivel a galambhus eldallitdsa viszonylag
alacsony raforditast igényel, mikozben magas biologiai értékii fehérjét biztosit (MACKROTT,
1998; ASADUZZAMAN és mtsai., 2012). A korabban jelentés magyar hisgalamb-agazat az
elmult évtizedekben visszaesett, a tenyészallomanyok csokkentek, és a hazai genotipusok
versenyképessége romlott, jelenleg a hazai tenyészetek nagyrészt import tenyészallatokra
tdmaszkodhatnak, ami gazdasagi és genetikai szempontbdl is kockazatot jelent. Ezzel
parhuzamosan a nagy teljesitményii hibridek elterjedése vilagszerte sziikiti a genetikai bazist
(VEKIC és mtsai., 2023), ami tovabb ndveli a helyi genetikai eréforrasok megérzésének és
hasznositasanak jelent6ségét. Mivel a hazai alloméanyokra vonatkoz6 atfogo genetikai adatok
korlatozottak, sziikséges olyan molekularis genetikai modszerek alkalmazasa, amelyek hosszu
tavon fenntarthatd és gazdasagos szelekcids alapot biztositanak. A fentiek alapjan
disszertacidmban célul tliztem ki a magyarorszagi nagytestli hazigalamb allomanyok genetikai
diverzitasanak, populacioszerkezetének és filogenetikai kapcsolatainak vizsgélatat, kilonos
tekintettel az Oshonos magyar fajtdkra. Emellett cél volt olyan egypontos nukleotid
polimorfizmusok (SNP) azonositasa, amelyek a husgalamb &gazat szempontjabol fontos
tulajdonsagokkal allhatnak dsszefliggésben, és a szelekcidban hasznosithatok. Az eredmények
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fehérjeigény kielégitéséhez.

A kutatas célkitiizései:

mtDNS alapu diverzitas és eredetvizsgalat — |. vizsgalat

1. A hustermelés szempontjabol relevans magyarorszagi és kulfoldi eredetti hazigalamb
populaciok genetikai sokféleségenek felméreése.

2. A fajtdk kozotti genetikai kapcsolatok és a domesztikéacid vizsgalata referencia-
populaciok bevonasaval.

Multimarker alapu populéacidgenetikai elemzés — 11. vizsgalat




3. A nagytestli hazigalamb fajtdk genetikai diverzitdsanak, populacidszerkezetének és
filogenetikai kapcsolatainak komplex vizsgdlata mtDNS (COl régio) és 13
mikroszatellit (SSR) marker alkalmazasaval.

4. A kiilonb6zé marker-rendszerek (MtDNS vs. SSR) informaciotartalmanak és
alkalmazhatdsaganak ésszehasonlitasa.

SNP (egypontos nukleotid-polimorfizmus) alapu alkalmazott genetikai vizsgalat — I11.
vizsgélat

5. A hazitydkra (Gallus gallus domesticus) fejlesztett SNP-chip technoldgia

alkalmazhatdésaganak vizsgalata hazigalambban.
6. A termelési tulajdonsagokkal Osszefiiggé potencidlis SNP-k azonositasa és a
hasznositasi tipusok kdzotti kilonbségek elemzese.



2. ANYAG ES MODSZER

A kutatas harom, moédszertanilag elkiiloniilé részbdl allt. A kutatds harom, modszertanilag
elkiiloniild részbdl allt. A vizsgalatokhoz minden esetben olyan galambokto6l szarmaz6 mintakat
hasznaltunk, amelyek kivalasztasa a rendelkezésre 4ll6 szarmazasi informaciok (gytirtiszamok,
valamint a tenyészték sajat nyilvantartasai és allomanyukra vonatkozd ismeretei) alapjan
tortént annak érdekében, hogy a mintadk kozotti rokonsagi kapcsolat ne alljon fenn. A
mintagyijtés soran a tenyésztoket kifejezetten arra kértiik, hogy egymassal rokonsagban nem
allo egyedeket jeldljenek ki a vizsgalathoz, és egy adott tenyészetbdl csak addig vontunk be
tovabbi egyedeket, amig ez a feltétel teljesithetd volt.

A mintavételi stratégia része volt tovabba, hogy lehetdség szerint a tenyésztdszervezetekben
aktiv, orszagosan ismert és elismert, az adott fajtdban hosszl id6 ota eredményesen tenyészto
szakembereket keressiik fel, akik megfeleld ralatassal rendelkeznek az adott fajta hazai
alloménydra, és tenyésztdi tevékenységiiket altalanos elismertség Ovezi. A vizsgalt egyedek
ezért tobb tenyészetbol és tobb foldrajzi helyrdl szarmaztak. Ugyanakkor fontos megjegyezni,
hogy a hazai galambfajtak esetében egységes pedigré-nyilvantartads nem all rendelkezésre, és a
populacidk pontos méretérdl vagy szerkezetérdl sem érhetdék el minden esetben naprakész
adatok. Emiatt a vizsgalt fajtdk dllomanyainak méretérdl nehéz hiteles képet alkotni, azonban a
mintavétel sordn minden rendelkezésre all6 informacio felhasznalasaval torekedtiink a lehetd
legreprezentativabb mintakészlet kialakitaséara.

A vizsgalatokhoz minden esetben egymassal rokonsagban nem allé galamboktdl szarmazo,
szarnyvénabol vett vérmintdkat hasznéltunk, mig a mintael6készitési eljarasok az egyes

vizsgalattipusoknak megfelelden kiilonboztek.

2.1. Mintagyiijtés és mintaelokészités

2.1.1. Mintavétel és DNS izolalas
A vizsgalatokhoz sziikséges vérmintdkat a magyar, valamint a kiilfoldi eredetli, de nemzetko6zi

elterjedésti galambfajtdk esetében 2018 és 2023 kozott Magyarorszagon és Romdnidban
miikodé galambtenyésztok allomanyaibol gyujtottik 2 ml-es, EDTA-t (etilén-diamin-
tetraecetsav) tartalmazo vérvételi csovekbe. Az iraki galambfajtakbol szarmazd mintakat ezzel
szemben 2022-2023 kozott Irakban FTA (Flinders Technology Associates) kartyakra
gytjtottik. A mintavétel minden esetben a szarnyvénabdl (vena brachialis) tortént. A vérvetelt
megel6zéen a szuras helyét Softasept (B Braun, Németorszag) szintelen alkoholos
borfertétlenitdszerrel kezeltiik. A mintédkat egyedi azonositdval lattuk el, majd a laboratoriumi

feldolgozasig -20 °C-on taroltuk. Az iraki mintak esetében a vérvételt kovetden azonnal, a



helyszinen megtortent az FTA kartydkra vald kihelyezés, melyet legaldbb 6 Oras szaradasi
periodus kovetett a szallitas elétt. A mintavétel nem jart az egyedek elhulldsaval; az allatok a
mintavételt kovetden a tenyészallomanyban maradtak. A mintagyiijtést a Debreceni Egyetem
helyi etikai bizottsaga hagyta jova 20/2023/DEMAB nyilvantartasi engedélyszam alatt.

A vérmintak DNS izoldldsa a Debreceni Egyetem Agrar Genomikai €s Biotechnoldgiai
Kdzpontjdban tortént. A vizsgélatok sordn 6sszesen 395 vérminta genomialis DNS-ének
izolalasara a ZSOLNAI és ORBAN (1999) protokollt, 97 FTA kartya izolalasara pedig a
MagCore® (szaritott vérfolthoz) 401 protokollt (RBC Bioscience Corp., Belgium) hasznaltuk
a MagCore® Automated Nucleic Acid Extractor robot segitségével a g6dolléi Magyar Agrar
és Elettudomanyi Egyetem Genetika és Genomika Tanszékén. Az izolalt DNS koncentraciojat
NanoDrop1000 spektrofotométerrel (ThermoFisher Scientific, USA) mértik.

2.1.2. Az alkalmazott vizsgalatok logikai rendszere
A disszertacioban alkalmazott vizsgalatok egymasra épiild, fokozatosan sziikiilé logikai rend

szerint kerultek Kialakitasra (1. abra). A kutatas kiindulopontjat egy szélesebb 1éptékii
filogenetikai és filogeogréafiai vizsgalat jelentette, amelynek célja a vizsgalt hazigalambfajtak
genetikai diverzitdsanak, rokonsagi viszonyainak ¢€s eredetének vizsgélata volt. Ezt kovetden a
fokusz a hazai szempontbdl meghatarozo, nagytestli fajtakra szikiilt, ahol mar célzottabb,
multimarker-alapu Osszehasonlitasra nyilt lehet6ség. Ennek soran lehetéségiink adodott
populacioszerkezeti, beltenyésztettségi és demogréfiai vizsgalatok elvegzésére. Egy harmadik
vizsgalatban a kutatds perspektivdja tovabb sziikiilt, ebben mar két eltérd hasznositasi tipus
Osszevetésére, €s a termelési tulajdonsagokkal Osszefiiggd polimorfizmusok azonositasara
fokuszaltunk. Az igy kialakitott csoportositasi tipusok tehat egyszerre szemléltetik a vizsgalati
kor fokozatos sziikiilését, valamint a kutatasi célok egyre célzottabba és alkalmazés-

orientaltabba valésat.



Filogenetikailfilogeografiai vizsgalat (mtDNS)

19 fajta, n=275
Diverzitas vizsgalatok
Kiilonféle csoportositasok vizsgalata: fajtacsoport, foldrajzi régiok, fajtak
szintjén
Domesztikacios eredet vizsgalata referencia populaciékkal

Hazai és nemzetkozi nagytestii fajtak tobbmarkeres vizsgalata (mtDNS + SSR)

mtDNS, 7 fajta n=51 SSR, 13 marker, 7 fajta n=218
Genetikai tavolsag Populaciészerkezeti vizsgalatok
Nemzetkodzi 6sszevetés (NCBI Beltenyésztettség, demografiai
génbank) vizsgalatok
Diverzitas, filogenetika Diverzitas, filogenetika

Multimarkeres megkozelités

Multi markeres megkozelités egyiittes vizsgalata
Médszertanok 6sszehasonlitasa
Melyik az informativabb?

Hazityukra fejlesztett SNP chip alkalmazasa
hazigalambban

&

Genetikai eréforrasok felmérése a magyar allomanyokban

1. &bra: Az alkalmazott vizsgalatok logikai rendszere

2.2. A vizsgalatok soran alkalmazott protokollok
A mitokondridlis vizsgalatok soran a mitokondrialis genom citokrém-oxidaz I (COI) régidjanak

egy-egy meghatarozott, de eltérd szakaszat jeldltiik ki.

2.2.1. 1. vizsgélat
Primertervezés és polimeraz-lancreakcié (PCR) amplifikécio

A vizsgalatok optimalizalasa érdekében sajat primerpart terveztink, amelyek egy 664 bp
hosszUsagl szekvenciaszakaszt amplifikéaltak. A primertervezéshez a hazigalamb teljes
mitokondrialis genomjat hasznaltuk fel, amely elérhetd az NCBI GenBank adatbazisban
(GenBank ID: NC_013978.1). A kisérleti optimalizalas soran a G_728 jel{i primerpar bizonyult
a leghatékonyabbnak és legstabilabbnak, ezért ezt alkalmaztuk a PCR amplifikaciohoz.

A G_728 jelli primerparral végzett amplifikaciok soran a PCR teljes reakciotérfogata 50 ul volt,
amely 18 pl desztillalt vizet (dH20), 5 ul ANTP keveréket (2 mM), 10 pl 5x GoTaq Flexi
puffert, 8 ul MgCl. oldatot (25 mM), 1-1 pl forward és reverz primert, 1 pul DreamTaq Flexi
DNS-polimerazt (Thermo Fisher Scientific, USA), valamint 6 pl izolalt genomi DNS-t
tartalmazott. A PCR reakcidkat Biometra Tone PCR készilékben végeztiik. A ciklusprogram
kezdeti denaturaciobdl allt (94 °C, 4 perc), amelyet 35 ciklus kovetett: 94 °C-on 1 perc
denaturacio, 64 °C-on 1 perc primerkotédés és 72 °C-on 1 perc elongacid. A reakcidt végsod

elongacio zarta 72 °C-on 10 percig, majd a mintakat 10 °C-on tartottuk fagyasztas el6ttig. A



PCR reakciok sikerességet 2%-os agardz gélelektroforézissel ellendriztiik, melyhez 100 bp
DNS létrat alkalmaztunk. A PCR-termékek szekvendlasat szolgaltatdsként a Macrogen Europe
B.V. laboratérium (Amszterdam, Hollandia) végezte.

Adatfeldolgozas és statisztikai elemzések

A nyers szekvenciaadatokat és elektroferogramokat Chromas 2.6.6 (Technelysium Pty Ltd)
szoftverrel ellendriztiik, majd a szekvencidkat manualisan validaltuk. Az illesztést Clustal W
algoritmussal végeztiik, a tovabbi szerkesztést és vagast MEGA11 programmal. A haplotipusok
szdmanak, eloszlasanak, valamint a polimorfizmusok és nukleotid-gyakorisagok
meghatarozasat a DnaSP 6 szoftverrel végeztik.

A populaciok kozotti genetikai kulonbségeket Fst, genetikai tavolsagok és AMOVA
segitségével becstltik az Arlequin 3.5.2.2 programban, a paronkenti tavolsdgokat R 2.11.1
(University of Auckland, Uj-Zéland) kornyezetben vizualizaltuk. A haplotipusok kozotti
evollcids kapcsolatokat Tamura-Nei modszerrel készitett dendrogramokkal (MEGAL1L),
valamint Neighbor-Joining alapu filogenetikai faval (Network 5.0.1.1) elemeztik. Az I.
vizsgalatban kiils6 csoportként a balkani gerlét (Streptopelia decaocto; MF381976.1)
hasznaltuk. A genetikai szerkezet vizsgalatahoz a STRUCTURE 2.3.4 programot alkalmaztuk
(MCMC: 100 000 ismétlés, 10 000 burn-in, 10 iteracié/K), az optimalis klaszterszamot a
STRUCTURE Harvester programmal, az Evanno-modszerrel hataroztuk meg. Az egyedek
genetikai  kapcsolatait fékoordinata-analizissel (PCoA) vizsgéltuk. Az azonositott
haplotipusokat az NCBI GenBank adatbazisba toltottik fel (PP952127-PP952153).

2.2.2. 11. vizsgélat

PCR amplifikacié és fragment analizis

Ebben a vizsgalatban a mtDNS COI régidjanak vizsgalatahoz a szakirodalomban széles kérben
alkalmazott BirdF1 és BirdR1 primerpart valasztottuk (AWAN és mtsai., 2013), amely a COI
gén egy 611 bp hosszisagu szakaszat amplifikalja.

Az igy elvégzett PCR reakciok esetében a teljes reakcidtérfogat 30 ul volt, amely 7,2 ul
desztillalt vizet (dH20), 6 pl DreamTaq Flexi puffert, 6 ul MgCl. oldatot (25mM), 3 ul ANTP
keveréket, mindkét primerbdl 0,6-0,6 pl-t (1 pmol/ul), 0,6 pul DreamTaq Flexi DNS-polimerazt
(1000 U; Thermo Fisher Scientific, USA), valamint megkdzelitdéleg 6 pl genomialis DNS-t
tartalmazott. A PCR program kezdeti denaturacidval indult (94 °C, 5 perc), majd 35 ciklus
kovetkezett: 94 °C-on 1 perc denaturacio, 56 °C-on 1 perc primerkotédés és 72 °C-on 1 perc

elongaciod. A reakciot végsé elongacid zarta 72 °C-on 10 percig, majd a mintadkat 10 °C-on



tartottuk fagyasztas el6ttig. A PCR-reakciok eredményességét 2%-os agardzgélen végzett
elektroforézissel ellendriztilk, 100 bp-os DNS-létra alkalmazéasival. A PCR-termékek
szekvenalasat kiils¢ szolgaltatoként a Macrogen Europe B.V. (Amszterdam, Hollandia)
végezte. A 1l. vizsgalat mikroszatellit markeres elemzéséhez szakirodalomi adatok alapjan 13
SSR markert valasztottunk ki (TRAXLER és mtsai, 2000; LEE és mtsai, 2007).

A mikroszatellit markerek amplifikécidja sordn a PCR reakciok teljes térfogata 10 ul volt
mintanként. Két kiillonb6z6 protokollt alkottunk a primerek sajatossagait figyelembe véve
(fragmenthossz ¢és tapadasi homérséklet), ezért eltérd tapadasi (annealing) homérsékletekkel
(55 °C vagy 60 °C) dolgoztunk, melyek az optimalizalas soran az ,,A” és a ,,B” protokoll jel6lést
kaptak.

Az ,,A” protokoll esetében a reakcidelegy 1 ul ANTP-t, 2 ul 5x GoTaq puffert (Promega, USA),
2 ul MgCl: oldatot (25 mM), 0,1-0,1 pl forward és reverz primert, 0,1 pl GoTaq DNS-
polimerazt (Promega, USA), 3,7 ul desztillalt vizet (dH20), valamint 2 pl templdt DNS-t
tartalmazott. A ,,B” protokoll esetében a reakcidelegy 1 pul dANTP-t, 1 pl 5x GoTaq puffert
(Promega, USA), 0,7 ul MgCl: oldatot (25 mM), 0,1-0,1 pl forward és reverz primert, 0,04 pl
GoTag DNS-polimerazt (Promega, USA), 5,1 ul desztillalt vizet (dH20), valamint 2 pl templat
DNS-t tartalmazott. Az ,,A” protokoll esetében a PCR reakciok kezdeti denaturacidval indultak
95 °C-on 10 percig, amelyet 35 amplifikacids ciklus kovetett: 94 °C-on 1 perc denaturacid, 60
°C-on 1 perc 30 masodperc primerkot6dés, valamint 72 °C-on 1 perc elongéacié. A PCR reakciot
72 °C-on 10 perces végso elongacié zarta, majd a mintakat 10 °C-on tartottuk a tovabbi
feldolgozasig. A ,,B” protokoll esetében a PCR reakciok 94 °C-on 4 perces kezdeti
denaturacioval kezdédtek, amelyet 35 amplifikacios ciklus kdvetett: 94 °C-on 30 masodperc
denaturacié, 55 °C-on 30 masodperc primerkotédés, valamint 72 °C-on 45 masodperc
elongécio. A reakciot 72 °C-on 10 perces végsd elongacio zarta, majd a mintakat 10 °C-on

tartottuk a tovabbi feldolgozasig.

Kapillaris gélelektroforézis

A gélelektroforézist QIAxcel Advanced kapillaris gélelektroforézis készulékkel (Qiagen N. V.,
Németorszag) végeztik el. Multiplexeket hoztunk létre kiilonb6zd fragmenthossziisagi
primerek pérositasaval, az anyag- és idGigény csokkentése érdekében. A plate-ek a mintak
mellett 1 pl Size Markert is tartalmaztak (QX DNA Size Marker 25 bp-500 bp). Az
eredményeket pedig a QIAxcel ScreenGel szoftver hasznalataval értekeltik.

Adat- és statisztikai elemzések




A 11. vizsgélat adatelemzése az I. vizsgalatnal alkalmazott mddszerekkel tortént (Chromas
2.6.6, ClustalW, MEGA11, DnaSP 6), beleértve a szekvencidk ellenbrzését, illesztését,
szerkesztését, valamint a haplotipus- €és polimorfizmus-elemzést. A populécidk kozotti
genetikai kilonbségeket az Arlequin 3.5.2.2 szoftverrel értékeltiik, a genetikai tavolsagok
hétérképes megjelenitése mellett mismatch-eloszlas elemzést is végeztink R 2.11.1
kornyezetben. A haplotipusok kozdtti evolucids kapcsolatokat Neighbor-Joining maédszerrel
(MEGAL1), valamint Median-Joining hal6zattal (PopART) vizsgaltuk. A filogenetikai
elemzések pontositasara az NCBI GenBank adatbazisbol tovabbi 50 COI szekvenciat vontunk
be, kiils6 csoportként az 6rvos galambot (Columba palumbus; MF381976.1) alkalmazva. Az
ujonnan azonositott haplotipusok az Eurdpai Nukleotid Archivumban (ENA) érhetdk el az
alabbi hozzaférhetéségi szam alatt: GCA_965637565; GCA_965637575; GCA_965637585;
GCA _965637595; GCA _965637605; GCA_965637615; GCA_965637625; GCA_965637635;
GCA _965637645; GCA _965637655; GCA_965637665; GCA_965637675; GCA_965637685.

Mikroszatellit marker adatelemzés

A hét populécio genetikai diverzitasi paramétereit (allelgyakorisagok, Na, privat allélek szama,
Ho, He, Fis) a GenAlEx v6.5 szoftverrel szamoltuk. A paronkénti és globalis F-statisztikakat
(FsT, Fir, Fis), a génaramlast (Nm), valamint a polimorf informéciotartalmat (PIC) R 4.4.3
kdrnyezetben, az ape, poppr, adegenet és hierfstat csomagokkal hataroztuk meg. Az AMOVA-
analizist az Arlequin 3.5.2.2 programmal végeztiik, az eredmeényeket R 2.11.1-ben vizualizaltuk
(University of Auckland, Uj-Zéland). A Bruvo-féle tavolsagmatrixot populacidszinten
szamoltuk, majd dendrogram és hétérkép formajaban abrazoltuk (poppr, dendextend, ggplot).
A genetikai szerkezet vizsgélatéhoz STRUCTURE 2.3.4 analizist alkalmaztunk (MCMC: 500
000 iteracid, 100 000 burn-in, 10 ismétlés/K; K=2-15), az optimalis klaszterszdmot a

STRUCTURE Harvester segitségével, az Evanno-maodszerrel hataroztuk meg.

2.2.3. l11. vizsgalat
SNP-chip keresztalkalmazas

A héazigalamb mintdk vizsgalatdhoz az Illumina Chicken_ 50K _CobbCons SNP-array-t
alkalmaztuk (57 636 SNP), amelyet brojler- és tojévonalak felhasznalasaval fejlesztettek. A
genotipizalast a Neogen Corporation (Lansing, Michigan, USA) végezte. A nyers adatok
mindségellendrzését SNPviewer 4.1.2 szoftverrel végeztiik (GenCall ¢és GenTrain
pontszamok), majd a tovabbi sziirést és adatfeldolgozast PLINK v1.9 és az argyle R csomag
segitségével RStudio kérnyezetben. A galamb és hazityuk kozotti kariotipusbeli eltérések miatt

a PLINK beallitasait modositottuk (--chr-set 40; --allow-extra-chr). A minéségsziirés soran a



magas hianyzasi aranyu SNP-ket (--geno 0.05), valamint a ritka alléleket (MAF<0,01)
eltavolitottuk. A redundancia csokkentésére linkage disequilibrium (LD) alapl ritkitast
végeztiink (--indep-pairwise 50 5 0.5 és 0.9). A szlrt adatkészleten fokomponens-analizist
(PCA) alkalmaztunk a két hasznositasi tipus genetikai mintazatainak dsszehasonlitasara. Ezt
kovetden célzott szakirodalmi sziiréssel azonositottuk azokat az SNP-ket, amelyek korabbi
vizsgalatok alapjan husminéségi  tulajdonsagokkal vagy QTL-régiokkal hozhatok

osszefliggésbe.



3. EREDMENYEK ES ERTEKELESUK

3.1. Genetikai diverzitas vizsgalatok eredményei (I. és II. vizsgalat)

3.1.1. Genetikai diverzitas indexek
A genetikai diverzitas és a populaciok kozotti kapcsolatok vizsgalatat mitokondrialis és

nuklearis markerek felhasznaldsaval végeztik. Az 1. vizsgélatban a hagyomanyos
fajtacsoportositason alapuld genetikai diverzitas indexeket az 1. tablazatban foglaltam dssze.

1. tablazat: Hagyomanyos fajtacsoport szerinti genetikai diverzitas indexek

Haplotipus

Indexek . Polimorfizmusok  Haplotipusok . L Nukleotid
Elemszam (n) . . diverzitas (Ha) . -
Csoportok szama szama +SD diverzitas (m) £ SD
Alakgalambok 159 111 17 0,396 +/- 0,049 0,0150+/-0,0087
Begyes galambok 14 3 0,275 +/- 0,148 0,0014+/- 0,0017
Dobos galambok 7 1 2 0,286 +/- 0,196 0,0014+/- 0,0019
Keringé galambok 47 4 0,125 +/- 0,065 0,0010+/-0,0014
Husgalambok 20 35 4 0,363 +/- 0,131 0,0173+/- 0,0103
Tollalakzatos galambok 10 120 6 0,778 +/- 0,137 0,1894+/- 0,1019
Tyukidomu galambok 19 1 2 0,105 +/- 0,092 0,0005+/- 0,0010

A polimorfizmusok szdma a tollalakzatos galambok esetében volt a legmagasabb (120),
emellett kiemelked6en magas volt az alakgalambok (111) és a hdsgalambok (35) esetében a
tobbi csoporthoz képest. A legkevesebb polimorfizmus a tyakidomu galambok (1) és a dobos
galambok (1) esetében volt. Az eltér6 elemszamok miatt ezek az abszolat értékek csak
korlatozottan hasonlithatok dssze, ugyanakkor figyelemre méltd, hogy a tollalakzatos csoport
kis mintaszam (n=10) és egyetlen bevont fajta mellett is kiemelkedéen magas polimorfizmust
mutatott. Ez arra utal, hogy ennek a csoportnak a genetikai valtozatossaga val6ban nagyobb
lehet, amit a magas haplotipus-diverzitas (Hds = 0,778 + 0,137) és nukleotid-diverzitas (n =
0,1894 + 0,1019) is alatdmaszt. A polimorfizmusok szaméval dsszhangban az alakgalambok
(Ha = 0,396 + 0,049) és a husgalambok (Hq = 0,363 + 0,131) csoportjaban is viszonylag magas
haplotipus-diverzitast detektaltunk, mig a legalacsonyabb értékeket a tyakidomu és a dobos
galambok esetében kaptuk. A nukleotid-diverzitas értékei a legtobb csoportban alacsonyak
voltak, azonban a tollalakzatos galambok mellett az alakgalambok (x = 0,0150 + 0,0087) és a
husgalambok (mr = 0,0173 = 0,0103) csoportjaban is az atlagosndl magasabb értékeket
figyeltink meg. Az alak- és husgalambok hasonlé haplotipus- és nukleotid-diverzitasi értékei
dsszhangban lehetnek azzal, hogy a hustipust fajtak kialakitasdban az alakgalambok fajtai is

szerepet jatszottak.

10



Az adatokat a fajtak kitenyesztési helye szerinti foldrajzi csoportok alapjan is értékeltlk; az igy
képzett régiok genetikai diverzitasindexeit a 2. tablazat foglalja 6ssze.
2. tAblazat: Foldrajzi régidk szerinti csoportositas genetikai diverzitas indexei

Haplotipus

Indexek Elemszam  Polimorfizmusok  Haplotipusok . L. Nukleotid
. . diverzitas (Ha) + . s

Csoportok (n) szama szama D diverzitas (n) + SD
Alfoldi fajtak 73 91 13 0,486 +/- 0,071 0,0245+/- 0,0133
Amerikai galambok 30 2 3 0,191 +/- 0,093 0,0009+/- 0,0014
Azsiai galambok 114 129 15 0,305 +/- 0,057 0,0313+/- 0,0165
Magyar husgalambok 19 18 2 0,105 +/- 0,092 0,0092 +/- 0,0061
Mediterran galambok 40 65 6 0,576 +/- 0,078 0,0181+/- 0,0104

A 2. tablazat alapjan az azsiai (129) és az alfoldi fajtakban (91) magas a polimorfizmusok
szdma, ami 6sszhangban all a haplotipusok szamaval is. A legtdbb haplotipus az azsiai (15) és
az alfoldi fajtakban (13) fordult eld, mig a tobbi foldrajzi csoportban ezek az értékek
alacsonyabbak voltak. A mediterran fajtdk magas haplotipus diverzitasa (Hq = 0,576 = 0,078)
feltehetden a fajtdk Osszetettebb eredetével ¢és tenyésztéstorténetével fligg 0Ossze. A
szakirodalom szerint a hazigalambfajtak genetikai mintazatat a hosszi mesterséges szelekcio,
a keresztezések és introgresszid, valamint a foldrajzi es tenyésztéstorténeti kilonbségek
alakitottadk (STRINGHAM és mtsai., 2013). Ennek megfeleléen a mediterran csoport magas
diverzitasa 6sszhangban lehet hosszabb és dsszetettebb tenyésztéstorténetiikkel. Ez kiildndsen
az amerikai (Hd¢ = 0,191 £ 0,093) és a magyar hisgalamb fajtakhoz (Hq¢ = 0,105 + 0,092) képest
szembetlind, amelyek kisebb mintaszdmot is tartalmaztak.

A foldrajzi alapu vizsgalat eredményei a k&rpat-medencei (alfoldi) csoport Gsiségére utalnak,
ugyanakkor a mediterran és karpat-medencei fajtak kozotti torténeti-genetikai kapcsolat nem
zarhat6 ki. Bar az amerikai, azsiai és mediterran régiok galambtenyésztése jol dokumentalt, a
Kéarpat-medencébdl kevés kozvetlen bizonyiték all rendelkezésre. Ennek ellenére az alfoldi
fajtdk magas haplotipus diverzitasa (Hd = 0,486 + 0,071), hasonléan a mediterran (Hq = 0,576
+0,078) és azsiai (Hq = 0,305 + 0,057) csoportokhoz, arra utal, hogy a nagytestli hazigalambok
régota jelen lehetnek a térségben. Ezt alatdmasztjak példaul a magyar Orias galambra
vonatkozd, 17. szazadbél szarmazoé forrasok is (SZUCS, 1990). A nukleotid diverzitas (m)
hasonl6 mintdzatot mutatott: a legmagasabb érték az azsiai fajtdkban volt (1 =0,0313 £0,0165),
ezt kovették az alfoldi (m = 0,0245 + 0,0133) és mediterran fajtak (m = 0,0181 + 0,0104). Ezzel
szemben a magyar husgalamb fajtak (= = 0,0092 + 0,0061) és kiilondsen az amerikai fajtak (m
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=0,0009 + 0,0014) alacsony diverzitast mutattak, ami homogénebb maternalis allomanyra utal.
Osszességében az azsiai és alfoldi csoportok nukleotid diverzitdsa magas, a mediterrané
kdzepes, mig a magyar hisgalamboké és az amerikai fajtadké alacsony. Az eltér6 mintaszamok
ellenére a csoportok kozott kiegyenlitett nukleotid diverzitas figyelhetd meg, annak ellenére,
hogy a mediterran és azsiai régiok hosszabb evoluciés malttal rendelkeznek. Mivel Azsia a
héziasitas kozpontja, ott a legnagyobb a genetikai valtozatossag. A Karpat-medence szdmos
érintkezési zonat tartalmaz, ahol magas a faj- és populaciodiverzitas, ezért a térséget gyakran
biodiverzitasi gocpontként is emlitik (KAJTOCH és mtsai., 2016).

3.1.2. Genetikai tavolsag értékek Fixacios index alapjan

Genetikai tdvolsag elemzése tobbmarkeres megkodzelitéssel

A 1. vizsgalatbdl szarmaz6 mtDNS- és a mikroszatellit-adatok alapjan szamitott paronkénti Fst
értékek altalanossagban alacsony fajtak kozotti differencialédast jeleztek a vizsgalatba vont 7
nagytestll fajta esetében, ugyanakkor markertipusonként eltéré mintdzatok voltak
megfigyelhetdek. A teljes tavolsagmatrixok hotérkép formajaban a 2A-B abran talalhatok.

Paronkénti FST matrix Paronkénti FST matrix
mtDNS marker alapjan SSR marker alapjan

FsT

alféldi buga galamb -{ 0,000

king 0,000
04 0,12
magyar érias begyes -/ 0,076 0,000 magyar orias
0,3 galamb 0,10
szalontai érias 0,081 0,105 0,000 mondain 0,000
4 0,08

02 Lisiai buga |

king
galamb

0,122 0,063 -0,061 0,000 0,000

0,000 ~0,1 szalontai
orias
magyar 6rias
begyes

magyar 6rids galamb 0,024 0,000

0,059 ! 0,000 0,02

0,040 0,044 0,035 0,000 | _q 0
§

mondain -0,097 0,000

rémai
galamb

rémai galamb

S S %
% % %, B % %, %, %, s, %N, %,
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2. abra: Genetikai tavolsagértékek hétérképpel abrazolva mindkét marker esetében

A mitokondridlis marker alapjan nem volt megfigyelhetd kdvetkezetes klaszteresedési mintazat
(2A abra), és a genetikai tavolsagok altalaban alacsonyak voltak. A legkisebb tavolsag a
mondain és a magyar Orias galamb, a legnagyobb a magyar drias galamb és a magyar orias
begyes kozott volt. Ez eltér a mikroszatellit eredményektdl, ahol e két magyar fajta kdzelebbi
kapcsolatot mutatott, igy az mtDNS-alapi nagyobb tavolsdg inkadbb a maternalis vonalak

eltérését tukrozi, nem pedig az altalanos genetikai elkilonilést. A mikroszatellit markerrel
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késziilt hotérkép (2B) rendezettebb mintazatot mutatott, a mondain egyértelmiien elkiiloniilt,
mig a magyar Orids galamb és a magyar drias begyes kdzelebbi kapcsolatot mutatott. Ez arra
utal, hogy a biparentalisan 6rokl6dé mikroszatellit markerek jobban tiikrozik a teljes genetikai
kapcsolatot, mint az mtDNS markerre épiilé vizsgalat. A nemzetkozi fajtak kozil a romai
galamb és a king kozelebb allt a magyar fajtakhoz, mig a mondain mindkét marker alapjan
izolaltabb volt, amit a mikroszatellit h6térkép (2B) is megerdsit. A magyar 6rias galamb mutatta
a legnagyobb tavolsagot a mondaintol, 6sszhangban az mtDNS-eredményekkel, bar mérsékelt
kovetkezetességgel.

A két markertipus eltéré variabilitasa kiilonbségeket eredményezett az Fst-értékekben és a
genetikai tavolsdgokban. Az Fst-értékek magasabbak voltak, mint egyes més galambfajokon
és elvadult populaciokon végzett vizsgalatokban (MONCEAU és mtsai., 2013; GIUNCHI és
mtsai., 2020), de hasonl6ak az eurépai—mediterran hazigalambfajtakhoz (BIGI és mtsai., 2016).
A lengyel populaciokhoz képest erésebb differencialodast és kisebb génaramlast talaltunk
(PODBIELSKA és RADKO, 2022), ami inkabb célzott szelekcidval és lokalis tenyésztési
preferencidkkal magyarazhat6. Mivel egyik Fst-érték sem haladta meg a 0,430-at, a géncsere
korlatozottsaga valdsziniileg nem foldrajzi akadalyokbol, hanem tenyésztési dontésekbdl ered

(HALL és mtsai., 2022).

3.1.3. Molekuléris varianciaanalizis
A vizsgalt mintdk genetikai szerkezetének feltarasara mind az 1., mind a Il. vizsgalatban

molekularis varianciaanalizist (AMOVA) végeztiink. Az |. vizsgalatban a hagyomanyos
fajtacsoportok (1A) és a fajtak szerinti felosztas (IB) eredmeényeit vetettiik 6ssze, mig a Il.
vizsgalatban a COl-alapi mtDNS (11A) és a mikroszatellit markerek (11B) alapjan értékeltlk a
fajtak kozotti genetikai tagoltsagot ugyanazon egyedek esetében (3. tablazat).

3. tablazat: AMOVA eredmények az 6sszes csoportositasi tipus szerint

Variancia forrasa df Négyzetdsszeg Variancia elemek  Variancia (%)
IA. Hagyomanyos Csoportok kozott 6 191,143 0,92804 35,07
fajtacsoportok szerint Csoportokon beliil 269 462,231 1,71833 64,93
Csoportok kozott 18 217,926 0,74415 30,52
IB. Fajtak szerint .
Csoportokon beltl 257 435,447 1,69435 69,48
11A. COl mtDNS Csoportok kozott 6 34,401 0,51290 20,34
marker elemzés .
Csoportokon bell 44 88,403 2,00915 79,66
11B. mikroszatellit Csoportok kozott 6 178,439 0,39413 6,84
marker elemzés
Csoportokon bell 429 2301,123 5,36392 93,16
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Az 1. vizsgélatban (1A) a teljes genetikai variancia 35,07%-a a csoportok kdzott, mig 64,93%-
a a csoportokon beldl jelent meg. A fajta alapu felosztas (IB) szintén elkilonilést mutatott,
azonban a csoportok kozotti komponens alacsonyabb volt (30,52%). Ez azt jelzi, hogy a
hagyomanyos fajtacsoportok genetikai szempontbol is relevans egységek.

A 1I. vizsgalatban a markertipusok eltéré képet mutattak, a COl-alapi mtDNS-elemzés (I11A)
nagyobb populécidk kdzétti varianciat mutatott (20,34%), mint a mikroszatellit marker (6,84%)
(11B), ugyanazon egyedek vizsgalata mellett. Ez 6sszhangban van mas eredményekkel is, ahol
a variancia donté része populacion belll jelentkezik (GIUNCHI és mtsai., 2020). Bar
galamboknal a mikroszatellit-alapi AMOVA-elemzés ritkdbb, a két marker-tipus egyiittes
eredménye is egyértelmiien arra utal, hogy a genetikai variancia donté része a populaciokon
belul taladlhatd. A kiilonbség a markerek Oroklédési sajatossagaival magyarazhato. A
maternalisan 6roklédd, nem rekombinald6dé mtDNS a mélyebb torténeti kapcsolatokat tiikrozi,
mig a mikroszatellit markerek a teljes genom szintjén adnak képet. Ennek megfeleléen az
MtDNS marker kiilondsen alkalmas lehet filogenetikai kérdések vizsgalatara. Bar a kiilonb6zo
vizsgalatok nem teljesen azonos modszertanra épllnek, az eredmények 6sszehasonlito

keretként a kapott értékek Osszességében igy is erés genetikai strukturaltsagra utalnak.

3.1.4. Haplotipusok kapcsolatainak vizsgalata

A 3. abran az I. és Il. vizsgalatban vizsgalt fajtdk haplotipusai kdzotti kapcsolatokat
dendrogramok szemléltetik. A 3A abran az |. vizsgélat haplotipusai lathatéak fajtacsoportok
szerinti bontasban, a 3B abran ugyanezek foldrajzi régiok szerint csoportositva, mig a 3C abran

a ll. vizsgélat fajtankénti haplotipus-megoszlasa lathato.
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3. dbra: A vizsgalt galambfajtak haplotipusai k6zdétti kapcsolatok dendrogramokon abrazolva.
(Megjegyzés: a haplotipusok mellett feltintetett n értékek az adott haplotipushoz tartozé
egyedek szamat adjak meg.)

A 3A és 3B abrék alapjan a 27 haplotipus kozil négy vegyes (HAP_2, HAP_ 4, HAP_12,
HAP_24), vagyis tobb csoportban is el6fordul, ami arra utal, hogy nem minden haplotipus
kothetd egyetlen fajtacsoporthoz vagy régiohoz. Kiemelkedé a HAP 2 dominanciaja (n=219),
amely széles korben elterjedt, és feltehetéen 6si eredetli. A tobbi haplotipus alacsony
gyakorisaggal, gyakran egyetlen egyedhez kotddve jelenik meg, ami magas mitokondrialis
diverzitast jelez. A fajtacsoportok szerinti dendrogramon (3A) a haplotipusok nem kuléntlnek
el élesen, hanem tobb esetben kdzds vagy kozeli agakon jelennek meg. A tollalakzatos
galambok t6bb haplotipusa bazélisabb helyzetben talalhatd, ami régebbi maternalis vonalak
fennmaradasara utal. A hisgalambok és alakgalambok haplotipusainak kdzelsége szintén kdzos
eredetet vagy szorosabb rokonsagot jelezhet, 6sszhangban korabbi SNP-alapt eredményekkel
(STRINGHAM és mtsai., 2012).

A féldrajzi felosztasban (3B) részleges csoportosulas figyelheté meg, de teljes elkiiloniilés nem.
Az alfoldi fajtak tobb dnallé haplotipussal rendelkeznek, ugyanakkor a megosztott haplotipusok

azt jelzik, hogy a foldrajzi eredet nmagaban nem magyardzza a mintazatot. A megosztott
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haplotipusok széles elterjedése kozos eredetre és késObbi tenyésztési kapcsolatokra utal,
hasonléan més vizsgélatokhoz (BIRAY, 2019).

A 1l. vizsgalat dendrogramjan (3C) a bazalis agakat foként megosztott haplotipusok jellemzik,
koztik a leggyakoribb HAP_1 (n=18). A terminalis &gakon nagyobb aranyban jelennek meg
fajtaspecifikus haplotipusok, tobbek kdzott magyar fajtakhoz kéthetéen (pl. HAP 13, HAP 15,
HAP_2, HAP_8, HAP_10). Ez a k6z0s eredet és részleges differencialdas egydttes jelenlétére
utal. A HAP 1 kivételével az also és felsé agak hasonld mintaszamot képviselnek (16 vs. 17
egyed), de eltérd haplotipus-szdmmal (7 vs. 11), ami a magyar nagytestii fajtak magasabb
diverzitasara utal.

A haplotipusok kozotti kapcsolatok feltardsara haplotipus-halozat (network) elemzeést
végeztiink. A 4. dbran az |. vizsgélatban fajtacsoportok és foldrajzi régiok alapjan kialakitott

csoportok lathatdak.

(O Begyes galambok @ Alfoldi fajtak
@ Tylkidomu galambok H X
@ Tollalakzatos galambok H @ Magyar hsgalambok

@ Azsiai galambok
H_9 @ Mediterran galambok

@ Husgalambok
@ Dobos galambok
@ Keringé galambok

@ Alakgalambok @ Amerikai galambok

4. dbra: Neighbor-Joining Network diagramja A) a hagyomanyos fajtacsoportok alapjan, B) a
foldrajzi régiok alapjan a haplotipusokat jelz6 korok mérete aranyos az egyedszammal.
(Megjegyzés: Az dgak hossza nem mindig reprezantaljak az evolUcios tavolsagot. Az agakon
1évo szamok mutécids 1épéseket jelentenek (ha > 1) a szekvencidk kozott. A piros
rombuszok/ndduszok a haldzat altal becsilt, de a vizsgalt mintak kozott nem azonositott
kdztes haplotipusokat jel6lik.)

A 4A éabra a haplotipusok eloszlasat mutatja a hagyomanyos fajtacsoportok szerint. Az
alakgalambok tobb, egymastdl tavol elhelyezkedd haplotipussal jelennek meg, ami nagyobb
bels6é diverzitasra utal. A keringé galambok fajtacsoportban ritka, egyedi haplotipusok is
eléfordulnak, mely jelen vizsgalatban csak az iraki voros galambhoz kotddik. A tollalakzatos
csoportot képviseld parokas galamb elkiiloniilt helyzete eltéré maternalis hattérre utal, ami
osszhangban all 6sszetett tenyésztéstorténetével. Osszességében a fajtacsoportok nem alkotnak

élesen elkiiloniild maternalis egységeket, ugyanakkor csoporton beliil tobb ©6nalld
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haplotipusvonal is jelen van, ami a fenotipusos és genetikai csoportositas reszleges eltérését
jelzi.

A 4B ébra alapjan a foldrajzi régiok szerinti eloszlas sem mutat teljes elkilonllést. Az amerikai
mintak jelent0s része mediterran haplotipusokhoz kapcsolddik, ami a mediterran eredet
szerepére utal. Ezzel szemben a karpat-medencei mintak tobb ritka, részben lokalis haplotipust
hordoznak, ami 6nallo fejlédési vonalak jelenlétére utal. A halézatban a karpat-medencei
haplotipusok gyakrabban mutatnak kdzvetlen kapcsolatot az 4zsiai mintékkal, mig a mediterran
kapcsolatok inkébb részleges atfedések formajaban jelennek meg. Ez nem tamaszt ala
kizardlagos eredetet, de az azsiai kapcsolatok hangsulyos szerepét jelzi, és felveti a Karpat-
medence ,,genetikai hid” szerepét Azsia és a mediterran térség kozott.

H_22

1 minta

@ Kozel-Kelet
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@ Magyarorszag

O Eurépa

@ Amerika

@ Dél-Amerika

@ Ausztralia és Oceania

OH_1

5. &bra: A 1. vizsgalat Neighbor-Joining haplotipus elemzése a mtDNS szekvencia adatok
alapjan, amely sajat mintakbdl és az NCBI GenBank adatbazisabdl szarmazé szekvenciakbdl
all. (Megjegyzés: A haplotipusokat jelzé korok mérete aranyos az egyedek szamaval. Az agak

hossza nem mindig reprezentalja az evolucids tavolsagokat.)

A I1. vizsgalat (5. abra) megerdsiti ezt a mintazatot. Osszesen 24 haplotipust azonositottunk,
amelyek kozil 13 kizardlag magyar mintdkban fordult eld, génbanki megfeleld nélkiil, igy 0;j
haplotipusoknak tekinthetdk. Ez jelent0s bels6 diverzitast jelez. Emellett tobb megosztott
haplotipus is eléfordult, ami a magyar allomany szélesebb foldrajzi kapcsolataira utal; példaul
a HAP_5 argentin, szaud-arabiai és magyar mintakban is jelen volt. A hal6zatok szerkezetének
értelmezésében fontos, hogy az 1. és a Il. vizsgalat eltér6é adatkeszletei hasonld alapmintéazatot

mutattak. Ez a mintazat k6z0s eredetre, majd kés6bbi regionalis differencialodasra és esetleges
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introgresszidra utal. Eredményeink igy inkdbb egy kozOs maternélis hattérbdl kiindulo
diverzifikéciot tamogatnak, mint tobb fliggetlen domesztikécids eseményt. Ez 6sszhangban van
az ujabb kutatasokkal, amelyek a levantei térséget jelolik meg els6dleges domesztikacios
kdzpontként (HERNANDEZ-ALONSO és mtsai., 2023).

3.1.5. Populacidszerkezetek vizsgalata bayesi klaszterezéssel (1. és I1. vizsgalat)
A populécidszerkezet feltardsira a STRUCTURE programot alkalmaztuk admixture

modellben, a priori besorolas nélkiil, két adatkészleten: az I. vizsgalat mtDNS (atkodolt) adatai,
valamint a I1. vizsgalat mikroszatellit markerei alapjan. A klaszterszam (K) meghatarozaséhoz
a AK kritériumot hasznaltuk. Az 1. vizsgalatban (19 fajta) a AK csucsai K=3 és K=11 értékeknél
jelentkeztek. K=3 esetén a legtobb fajta erdsen kevert klasztertagsagot mutatott, és csak a
parékas galamb, a mondain és a szalontai Orias mutatott egységesebb profilt. K=11-nél
finomabb alszerkezet jelent meg, de a keveredés tovabbra is dominans maradt, és a
klasztertagsag egyedenként valtozo volt (6. abra).

7. abra: A STRUCTURE elemzés eredmeényei K=3 és K=11 esetén az |. vizsgalatbol
szarmazo adatok alapjan. (Megjegyzés: Minden oszlop egy egyedet képvisel, és az
oszlopokon beliili szinek a kiillonb6zd genetikai klaszterekhez tartoz6 genetikai
komponensek aranyat jelzik.)

A TI. vizsgalatban a AK legerésebb tamogatasa K=4-nél, mig mésodlagos csucsa K=5-nél volt
(7. abra). K=4 esetén kirajzolodtak a f6 kiillonbségek, de a fajtak tovabbra is kevert
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Osszetétellieck maradtak; példaul a mondain és a szalontai 6rids bizonyos komponensekhez
nagyobb aranyban kapcsolddott, mig a magyar 6rias galamb, a magyar érias begyes €s a romai
galamb erdsebb keveredést mutatott. K=5-nél a felbontds nétt, de az alapmintazat nem
valtozott, csak finomodott. A K=5 ugyanakkor a K=4-hez képest nem irja feliil a f6 mintazatot,

hanem annak finomabb részleteit mutatja meg.
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7. abra: A STRUCTURE elemzés eredményei K=4 és K=5 bontasban a 7 nagytest fajta
esetében a Il. vizsgalatbdl szarmazd adatok alapjan. (Megjegyzés: Minden oszlop egy egyedet
képvisel, és az oszlopokon beliili szinek a kiilonb6z6 genetikai klaszterekhez tartozo fajtak
aranyét jelzik.)

A kiterjedt admixture a tenyésztési gyakorlatban gyakori keresztezésekkel magyarazhat6, ami
csokkenti a csoportok kozotti genetikai kiilonbségeket. Ennek megfeleléen a STRUCTURE
klaszterek nem feleltethetok meg kozvetleniil a hagyomanyos fajtacsoportoknak, hanem inkabb
a kdzos tenyésztéstorténetet és a keveredés mértékeét tiikrozik (STRINGHAM és mtsai., 2012;
SHAPIRO és mtsai., 2013; BIRAY és mtsai., 2019). Az eredmények értelmezését ezért célszerii

mas modszerekkel (dendrogramok, halozatok, hétérképek) egyiitt végezni.
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3.2. DNS-chip vizsgalat hazigalamb fajban (111. vizsgalat)
A vizsgalat célja egy hazityukra fejlesztett SNP-chip hazigalambban torténd

keresztalkalmazasaval a hastipust (mirthys hibrid) és versenytipusu (postagalamb) allomanyok
genetikai eltéréseinek feltaradsa volt. Az Illumina Chicken_50K_CobbCons SNP-array-t 24
mintan alkalmaztuk (n=12-12), amelyb6l az 57 636 SNP kozul 53 313 volt detektalhato
galambban.

Az atlagos mintaszintii call rate 0,474 volt (hastipus: 0,501; versenytipus: 0,447), mig az
allélszintli hivasi arany ~49%. Az alacsony érték egyrészt a kis mintaszammal, masrészt a
galamb és hazitydk kozoétti nagy evoldcids tadvolsaggal (~85 millié év; CLARAMUNT és
CRACRAFT, 2015) magyarazhat6. Hasonld jelenséget mas, filogenetikailag tavoli fajokon
vegzett SNP-chip vizsgalatok is kimutattak (HOFFMAN és mtsai., 2013; FOUNTAIN és
mtsai., 2021).

A kapcsolati egyensulytalansdgot (LD) az R? mutatdval jellemeztiik; az 6sszehasonlitasok
~27%-a teljes kapcsolodast (R>=1) mutatott. A mindségellendrzést kovetden 356 SNP maradt,
melyek tovabbi LD-alapt sziirése 179 (0,5 kiiszob) illetve 38 (0,9 kiiszob) SNP eltavolitasat
eredményezte.

A 356 SNP alapjan végzett fékomponens-analizis (PCA) a két hasznositasi tipus jelentds
genetikai atfedését mutatta, minddssze 1 hastipust és 2 versenytipust egyed kulonult el (8.

abra).

100 Husgalamb

Postagalamb

PC2

—-100

=200

—-300

200 300 400

100
PC1

8. abra: 356 SNP-vel végzett fokomponens elemzés a két hasznositasi tipusra.
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4. AZ ERTEKEZES UJ TUDOMANYOS EREDMENYEI

1.

5.

A magyarorszagi és nemzetkozi hazigalamb fajtdk mtDNS COI régidjanak vizsgalata
sorén, 19 fajtat (alfoldi buga galamb, alfoldi parasztgatyas, bucharai dobos, hubbel, iraki
raabi galamb, iraki vorés galamb, karnd, king, magyar csirke galamb, magyar hazi
galamb, magyar orias galamb, magyar orias begyes, mirthys, mondain, parokas galamb,
romai galamb, szalontai oriés, szovati kék, texan) eés 275 egyedet elemezve igazoltuk,
hogy a vizsgalt allomanyok magas genetikai diverzitdssal rendelkeznek. Az I.
vizsgalatban 6sszesen 27, a Il. vizsgalatban pedig 13 Ujonnan azonositott haplotipust

irtunk le ugyanebben a génben, melyek unikélisan a Karpat-medence foldrajzi

crer

. A genetikai kapcsolatok és a domesztikécié vizsgalata alapjan megéllapitottuk, hogy a

hazigalamb fajtak genetikai mintazata kozos alapallomanybol kiinduld, részben
differencialodott fejlédést tikkroz. Az AMOVA elemzések az I. vizsgalat kiilonb6z6
csoportositasi  szintjein kimutatottak szerint a genetikai variancia 35,07%-a a
fajtacsoportok, mig 30,52%-a a fajtak kozott jelent meg, ami els6sorban igazolja a

hagyomanyos fajtacsoportok elkilonitésének genetikai relevanciajat.

. A nagytestii hazigalamb fajtak tobbmarkeres vizsgalata soran 7 fajtaban (alfoldi buga

galamb, king, magyar érias begyes, magyar 6rias, mondain, romai galamb, szalontai
orias) 1 mtDNS és 13 mikroszatellit marker alkalmazasaval kimutattuk, hogy a vizsgalt
populéciok genetikai diverzitisa és beltenyésztettségi terheltsége jelent6sen eltér. A
romai galamb mutatta a legmagasabb mtDNS haplotipus diverzitast (Hq = 0,964 +
0,077), mig a magyar o6rias begyes a legalacsonyabbat (Hq = 0,583 + 0,183). A
mikroszatellit vizsgalatok alapjan a legmagasabb beltenyésztettségi egyditthatot az

alfoldi buga galambnal (Fis = 0,502) és a szalontai 6riasnél (Fis = 0,499) mutattuk ki.

A genetikai és filogenetikai vizsgalatok alapjan megallapitottuk, hogy a vizsgalt
hazigalamb fajtdk k6zos alapallomanybdl szarmaznak, azonban fejlédésiik nem linearis,
hanem részben elkiiloniilo, kevert mintazatot kovet. A magyar, kiillondsen a nagytestii
6shonos fajtdk egymashoz kozelebb allnak, mint a kilfoldi populdcidkhoz viszonyitva,
és jelentGs aranyban egyedi haplotipusokat hordoznak, ami relative izolalt, regionalisan

elkiiloniild fejlédési utjukra utal.

Igazoltuk, hogy a hazityukra fejlesztett Illumina Chicken_50K_CobbCons SNP-chip
hazigalambban korlatozott hatékonysaggal alkalmazhaté genetikai vizsgalatokra. A

vizsgalatok sordn az alacsony hivasi arany (0,474) ellenére 356 megbizhatdan
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detektalhatdé SNP-t azonositottunk, amelyek kézil 8 marker irodalmi adatok alapjan
termelési tulajdonsagokkal hozhaté 0Osszefliggésbe mas fajokban. Eredményeink
rdmutatnak arra, hogy a hézityukra fejlesztett SNP-chip alkalmas lehet hdzigalambban
potencialisan relevans genetikai markerek el6zetes azonositasara, ugyanakkor a pontos
genetikai értékeléshez és a markerek validalasahoz nagyobb elemszamu vizsgalatok,

illetve fajspecifikus SNP-chip szlkseges.
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5. GYAKORLATBAN ALKALMAZHATO EREDMENYEK

1. A filogenetikai kapcsolatokra, genetikai diverzitasra, és populécidszerkezetre
vonatkoz6 eredmények gyakorlati szinten is hasznosithatok, mivel a tenyésztok
szamara objektiv képet adnak a populacidk genetikai allapotardl, a beltenyésztettség
mértékérél és a kordbbi tenyésztési gyakorlatok hatasairol. Az eredmények
kozvetlendl felhasznalhatok a fajtadk tenyésztésszervezéseében, a parositasi tervek
optimalizéldsara, a genetikai sokféleseg fenntartdsdra, a beltenyésztettség
csokkentésére, valamint a tenyésztési vonalak nyomon kdvetésének és
dokumentalasanak tamogatasara.

2. Vizsgélataink soran elsoként teszteltiik sikeresen a hazitytkra fejlesztett Illumina
Chicken_50K_CobbCons SNP-chip hazigalambban torténé alkalmazhatosagat.
Eredményeink alapjan a platform korlatozott hatékonysaggal ugyan, de alkalmas volt
megbizhatéan detektalhaté SNP-markerek azonositasara, amelyek kiindulépontot

jelenthetnek tovabbi validacids és fajspecifikus genomikai vizsgalatok szamara.
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