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1. BEVEZETES

Az ember és a hazigalamb (Columba livia domestica) kapcsolata évezredekre nyadlik
vissza. A faj haziasitasa feltehet6en 3-10 ezer évvel ezel6tt tortént, igy a hazigalamb a
legkorabban domesztikalt madarfajok kdzé tartozik, noha a pontos idépont tovabbra is
vitatott (JOHNSTON és JANIGA, 1995; LEVI, 1996; HERNANDEZ-ALONSO és
mtsai., 2023). A faj sokoldalUsagat az is mutatja, hogy az ember a térténelem soran
kilonféle médokon hasznositotta, egyarant alkalmazva kultusz- és szimbdlumallatként,
kiterjedt  hirvivé  halézatok  alapjaként a  hadaszattol a  kereskedelmi
informéaciokozvetitésig, tovabba a szorakozasban és a sportban, az élelmiszer-forras
szerepével parhuzamosan. E felhasznélasi formék kozul a hustermelés mindmaig
kiemelkedd jelentdségli, mivel a galambhus eldallitdsa viszonylag alacsony raforditassal
megvaldsithato, ugyanakkor magas biologiai értékii fehérjeforrast biztosit (PETERFI,
1970; MACKROTT, 1998; ASADUZZAMAN és mtsai., 2012). A vilag husgalamb
eléallitasaban kordbban meghatarozd szerepet betoltd magyar husgalamb &gazat az
elmult évtizedekben visszaesett. Megsziint a szervezett felvasarlasi rendszer, a
tenyészallomanyok egyedszama drasztikusan csokkent és az dgazat tetszhalott allapota
miatt a hazai genotipusok versenyképessége sem tudta kdvetni az dgazat nemzetkozi
fejlédését. A 2018-ban indult Szarnyal6 Gazdasdg — Nemzeti Hlsgalamb Program
kimondott célja a hazai &gazat talpra allitasa, mely nyoman mar tébb Uj tenyészet jott
létre, amelyek jelent6s mennyiségben allitanak el6 tenyész- és vagogalambot. Ezek a
telepek azonban jelenleg szinte kizarélag importbdl tudjadk fedezni tenyészallat-
igényliket, ami jelentGs Kkitettséget €s gazdasagi hatranyt jelent. Ugyanakkor ezzel
parhuzamosan a nagy teljesitményli hibridek megjelenése a piacon, illetve azok
egyoldalu, intenziv felhasznaldsa vilagszerte sziikiti a fajtdk genetikai béazisat, ami
jelentésen érinti a globalis husgalamb-agazatot is (FARIA és MIYAKI, 2006; KINDIE,
2021; VEKIC és mtsai., 2023). Ezért kiemelten fontos olyan hossz( tavl stratégiak
kidolgozasa, amelyek a helyi genetikai eréforrdsokra alapozva segitik versenyképes
genotipusok kialakitasat. A hustermelésre alkalmas galambfajtak szelekciojaban szerepet
jatszo gének és polimorfizmusok vizsgalata alapvetd jelentdségli, mivel megalapozza a
korszeri szelekcios modszerek alkalmazasat és az agazat fejlodését. Mivel a hazai
alloméanyok genetikai hatterérdl jelenleg korlatozott ismeretek allnak rendelkezésre,
els6sorban olyan molekularis genetikai mddszerek alkalmazéasa sziikséges, amelyek

lehetdvé teszik a genetikai eréforrasok hosszu tavl felmérését és megdrzését.
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1.1. Célkitiizések

Munkam soran az alabbi célkitiizéseket kovettik:

MtDNS alapl diverzitds és eredetvizsgélat — |. vizsgalat

1. A hustermelés szempontjabol relevans magyarorszagi ¢és kiulfoldi eredetii
hazigalamb populaciok genetikai sokféleségének felmérése.

2. A fajtak kozotti genetikai kapcsolatok és a domesztikacié vizsgalata referencia-
populécidk bevonésaval.

Multimarker alapu populécidgenetikai elemzés — 11. vizsgélat

3. A nagytestll hazigalamb fajtak genetikai diverzitasanak,
populacioszerkezetének és filogenetikai kapcsolatainak komplex vizsgalata
mtDNS (COI régid) és 13 mikroszatellit (SSR) marker alkalmazasaval.

4. A kiilonb6z6 marker-rendszerek (mtDNS vs. SSR) informécidtartalmanak és
alkalmazhatdsdganak dsszehasonlitasa.

SNP (egypontos nukleotid-polimorfizmus) alapu alkalmazott genetikai vizsgalat — I11.
vizsgalat
5. A hazitylkra (Gallus gallus domesticus) fejlesztett SNP-chip technoldgia

alkalmazhatdsaganak vizsgalata hazigalambban.
6. A termelési tulajdonsagokkal Gsszefiiggd potencialis SNP-k azonositésa és a

hasznositasi tipusok kdzétti killonbségek elemzése.



2. IRODALMI ATTEKINTES

2.1. A hazigalamb felhasznélasa az emberi tarsadalmakban

A hazigalamb rendkivili formai, szinbeli és viselkedési valtozatossaga miatt felmerlt
kordbban, hogy az egyes fajtak kiilonbdz6 vad 6soktél, illetve tobb, egymastodl fiiggetlen
haziasitasi eseménybdl szdrmaznak. Bér a kdznyelvi elnevezések haszndlata sem mindig
volt kdvetkezetes (JEROLMACK, 2007), a jelenlegi tudomanyos konszenzus szerint a
hazigalamb kizarolag a szirti galambra (Columba livia) vezetheté vissza (BARANY,
2017; HERNANDEZ-ALONSO és mtsai., 2023). A legujabb genomikai vizsgalatok is
megerdsitik, hogy a vizsgalt hazigalamb fajtak monofiletikus csoportot alkotnak és
eredetlk legalabb egy, a levantei térséghez kotheté domesztikacios eseménnyel hozhatd
Osszefliggesbe (HERNANDEZ-ALONSO és mtsai., 2023). A hazigalamb (Columba livia
domestica) rendszertani besorolasat tekintve tehat az allatok (Animalia) orszaganak, a
madarak (Aves) osztalyaba, galambalkatlak (Columbiformes) rendjébe, galambfélék
(Columbidae) csaladjaba sorolhatd allatfaj (SCHMIDT és mtsai., 2010; BARANY,
2017).

A neolitikumban a novénytermesztés és az allattartas kialakulasaval az emberi
népesség novekedése folyamatossd valt (DRISCOLL és mtsai., 2009), melynek
koszonhetéen kezdetét vette az allatok domesztikacioja. Ebben a korban kezd6dott az
ember és a galamb kapcsolata is, amikor mar szimbolikus jelent6séget tarsitottak hozza,
melyet elsdsorban kivételes termékenységének ¢és az udvarlasi viselkedésének
koszonhetett. A sumérokkal vald asszimilalodas elott az akkad, arameus, illetve kanaanita
torzseknél mar jellemz6 volt a galamb-kultusz (HORN, 1991), ezt kdvetéen kezdték el a
galambok haziasitasat a sumérok, igy a domesztikacids folyamat feltehetéen a Kozel-
Keletr6l indult. Halokkal, dardakkal és ijakkal ejtették el az allatokat, amelyeket
ketrecekbe zarva kezdtek szaporitani, akkoriban még inkabb vallasi, mintsem élelmezési
okokbdl. Mindezeket alatamasztjak a bronzkorbdl (i. e. 2400-1500) szarmazé régészeti
felfedezések, mely soran a sumér Mezopotdmidbol szarmazd istenné figurak mellett
¢lethii galambképeket fedeztek fel. Tovabbi irott, vagy rajzolt emlékek szarmaznak az
Okori Egyiptombdl, az 6kori Fonicidban pedig a termékenység istenndjének jelképe volt,
illetve a szerelmet és termékenységet szimbolizalta (MACKROTT, 2004). Szent allatnak
mindsiilt a galamb az arab kultardban is, itt mar konkrét fajtdk is kiemelkedd szerepet
kaptak a torténelemben, az iraki raabi galamb példaul a siita hagyomany szerint szorosan

kotédik Mohamed proféta unokdjanak, Huszein im&mnak a martirhalaldhoz. A



hagyomany szerint a galamb eredetileg fehér szinii volt, majd Huszein martirhaldla utdn
,,valt vorossé”, ezzel tisztelegve a martir el6tt. Ugyanakkor hidba szamit szent allatnak a
galamb a mohamedan vallastak korében, a Koran nem tesz rola emlitést. [d6szamitasunk
elotti két évezredben az 6-asszir birodalomban is jelentdés galambkultusz alakult ki
(SZUCS és SZECSENYI, 1965). Mar a rémaiak és a gorogok idején is (i. e. 500)
megbecsilt foglalkozas volt a galambtenyésztés, Krétan és Cipruson példaul érméken is
abrazoltak galambokat Zeusz mellett, illetve templomok tetején lve. Ha a galambok
templomtornyokba fészkeltek, akkor az a hely az isteni kegy megnyilvanulasanak
bizonyitéka volt. A gorog-romai klasszikus vildgban Afroditének és Demeternek
galambaldozatokat mutattak be (HORN, 1991). Okori gérdg legendak szerint a
Dodonéban talalhat6 szent tolgyerdében Zeusz isten €s papndi a galambok repiilése, és
repulés kozben tanusitott viselkedésiik alapjan josoltak (ANDREW, 2006). Tovabbi
feltart leletek alapjan kulonféle kezdetleges galambducokban és falba vésett tiregekben is
tartottak és szaporitottak galambokat (SCHMIDT és mtsai., 2010). Az i. sz. els6
szdzadban iddsebb Plinius is megjegyzést tesz az Ibériai-félszigeten 1évd tornyok és
er6dok valyogépitmények mesteri kivitelezésére. Ezek az ¢épiiletek valosziniileg
galambducok is voltak, mivel a galambok hirvivoként és taplalékként vald hasznélata
bevalt gyakorlat volt a Romai Birodalomban (CANOVA, 2005). Ehhez hasonl6
kezdetleges tartastechnologiat alkalmaztak a 11. és 14. szazad kdzott Spanyolorszag
északnyugati részén talalhato Tierra de Campos erddeiben és varaiban is. Az agyagbol és
szalmabol késziilt kerek galambddcokban (los palomares) mar egy kezdetleges intenziv
tartas volt jellemzo.

A vallasi szimbolumként alkotott jelentdség mellett a galambok a hirkdzlésben is
fontos szerepet toltottek be. Az Oszovetségben leirt torténetek — melyben csak a galambot
és gerlét emlitik név szerint —, illetve a torténet Noérol és a galambok barkabdl valo
kiengedésérdl is azt bizonyitja, hogy mar akkor jol ismert volt a madar hazatérési
képessége. A romai birodalomban a gladiatorjatékok soran galambokat hasznaltak
fogadaskotések lebonyolitasara, mig a birodalom katonai gyors hirkdzlésre alkalmaztak
a madarakat (KISS és BERES, 2008). A gorogok pedig az olimpiai jatékok tudésitasara
is hasznaltak méar galambokat. Egyiptomban Il. Ramszesz sirkamrajaban pedig talaltak
olyan abrakat, amelyek korai hirvivé galambok tartasara utalnak, de a bagdadi kalifak és
szultanok idejében is hasznaltak mar Uzenetkildés céljabdél galambokat. 1096-ban a

keresztesek allitolag valésagos galambposta hal6zatot talaltak Palesztinaban, mely



teljesen Ujdonsag lehetett a keresztények szamara (MARTON, 2007). Ez a szokas, illetve
hagyomany a kdzépkorban is folytatodott, melyet a 14. sz&zadi Sir John Mandeville altal
leirt utikonyvbdl olvashatunk: ,,Ezeknek az orszagoknak az emberei hdboru és ostrom
idején kulonos szokast tartanak fenn; amikor nem mernek levelekkel kiildott kdveteket
kikildeni, hogy segitséget kérjenek, megirjék a leveleiket, és egy colver (galamb) nyakéara
kotik, majd a colver elrepill. Azonnal megkeresik azt a helyet, ahol felnevelték és
taplaltak oket, és a gazdaik azonnal felmentik dket lizeneteik alol, és a kivant segitséget
elkiildik az ostromlottnak” (BLAZICH, 2025).

A galambokkal val¢ tizenetkiildés jelentéségét bizonyitja, hogy 13. és 14. szazadban
bizonyos helyeken (peldaul 1299-ben Nurnbergben és 1328-ban Modenaban) a
galambtartas, illetve roptetés rendeletbe foglalt, tiltott tevékenységnek szamitott, ugyanis
az elit igy probalta kisajatitani azt az eldnyt, amit a gyors hirkézlés jelentett. Egyes
feltételezések szerint a postagalambok valdszintileg a romaiakkal keriilhettek be a Karpat-
medencébe (VARRO, 1912; MARTON, 2007). Balint (1956) szerint a postagalambaszat
Magyarorszagon a torokok kozvetitésével honosodott meg, amit a Szeged 1552. évi
ostroma idején mar alkalmazott galambposta is igazol. A 17. szdzadra pedig a hirvivo
galambok hasznalata altalanossa valt, és a torok haboruk soran rendszeresen alkalmaztak,
amire Zrinyi Miklos Szigeti veszedelem cimii eposza is utal. A galambok szerepének
megitéléseben Ujabb attorest jelentett a hadaszat jelent6s atalakulasa. A 20. szazad két
nagy haborujanak postagalamb allomanyai voltak a legjelentésebbek. Az antant-hatalmak
kb. haromszazezer, a németek szdzhuszonegyezer galambot alkalmaztak a
hadszintereken. A brit hirszerz6 szolgalat példaul az 1. vildghabortiban ilyen mddon
kommunikalt az ellenség altal megszallt teriileteken a szimpatizansokkal és az ellenallasi
mozgalmakkal. A hadseregek ezekben az iddkben mar specidlis hordozhatd
galambducokat is hasznaltak, melyek sokszor mar a gaztamadasoktol is védettek voltak.
Egyes becslések szerint az 1. viligh&bordban tébb mint fél millié madar volt szolgalatban
a fronton. Ezekben az id6kben mar céliranyosan Kitenyésztett fajtikat (antwerpeni,
lattichi, brisszeli, aacheni, kolni) és képzett madarakat vetettek be. Itt érdemes
megemliteni egy hires francia katona galambot is, Cher Ami-t, aki egy fontos Uzenet
tovabbitaséaért francia hadikereszt kitlintetésben részesult (ANDERSON, 2011). A brit
légiflottdban szintén postagalambokat alkalmaztak hirkozlésre, valamint felderitésre
egyarant (KOVACSNE, 2014).



A galambok felhasznalasanak mas formai is kialakultak az id6k soran, a 19.
szdzadban példaul nem tual tiszteletteljes szerepet téltott be, mely soran a solymaszat 6si
sportjaban csaliként, az angol galamb-16v6 versenyeken pedig prédaként szazaval
mészaroltak le Oket. A fent emlitett szerepkorok mellett igen jelent6s roptetési és
versenycéll tenyésztés is Kialakult, mikdzben tobb szaz diszgalamb fajtadt hobbi és
kiallitasi céllal tartanak a mai napig. Illetve régota hasznaljdk a tudoményban is a fajt
modellallatként  tajékozodasi-, tanuldsi-, memoria- és vizualis feldolgozasi
folyamatokhoz kapcsolddd kutatasokban (GUNTURKUN és mtsai., 2014; KABIR és
mtsai., 2020; WASSERMAN és mtsai., 2024).

A fent emlitett felhasznaldsokon tal a galamb, mint élelemforrds és gazdasagi
haszonallat is jelen van a mindennapokban. Caelius Aurelianus, 6kori romai orvos szerint
a galambhus a fejfajas legjobb ellenszere, ezért szorgalmazta a fogyasztasat (CANOVA,
2005). Mi sem bizonyitja jobban a galambhus gasztrondmiai értékét, minthogy ebben az
idében csak és kizardlag a kivaltsagosok (nemesek, szerzetesek, egyhazi rendek tagjai és
nagybirtokosok) voltak jogosultak a Derechos de palomar gyakorlasara (,,galambduic
jogok™) vagyis az allatok tartasara és értékesitésére (CANOVA, 2005). A 15. szdzadban
a Magyar Kiralysag terlletén, Pozsonyban és Budan is az uralkodok eledelének szamitott
a galambhus, errdl az akkori varosi szdmadokonyvekbdl szarmaznak leirdsok
(FEJERPATAKY, 1885). A 17. szazadi Magyarorszagon a galambh(s fogyasztasa széles
kdrben ismert volt, amit korabeli szakacskdnyvek, példaul Bornemissza Anna 1680-ban
megjelent munkaja is bizonyit, amely haszféle galambreceptet sorol fel (BOSNYAK,
1997; GAL, 2020).

A fent emlitett példak alapjan kijelenthetd, hogy nincs még egy madar, amely ilyen
szoros kapcsolatban allt volna az emberrel, és ennyire sokoldaldan hasznos lett volna

szamara a multban (1. abra).
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1. dbra: A galambok kiilonb6z6 hasznositasi tipusai

2.2. A globdlis galambhus piac

A globélis népességndvekedés varhatoan tovabb fokozza az éllati eredetli fehérjeforrasok
iranti keresletet. Becslések szerint az egy fore jutd husfogyasztas 2050-re mintegy 40%-
kal haladhatja meg a 2019-ben elért szintet (DE SOUZA-VILELA és mtsai., 2019).
Napjainkban a hustermelés elsésorban a hazityuk, sertés (Sus scrofa domestica) és
szarvasmarha (Bos taurus) fajokra koncentral, ami ellatasbiztonsagi és
termékdiverzifikacids kockazatokat hordoz. Ezzel parhuzamosan az elmdlt 15 évben a
fogyasztdi trendek a kiilonleges mindségii, prémium hustermékek iranti érdekl6dés
erdsodéset jelzik (BAGI és KUSZA, 2014), mikozben egyre nagyobb azon tudatos
vasarloi réteg, amely a klimavaltozas, az emészthetdség, az 6kologiai labnyom (példaul
vizigény) és a termelés természetessege (genetikailag maédositott organizmus (GMO),
hormonok, antibiotikumok mellézése) szempontjait is mérlegeli, tovabba a terapias és
diétas étrendeket kovetok aranya is emelkedik (FLETCHER, 2002; OSMAN és mtsai.,
2014; HASCIK és mtsai., 2024). Ebben a kontextusban a galamb, mint alternativ
lehetéség, kulinaris és piaci szempontbol is relevans. Az elmult néhany évben a
csticsgasztrondmia szegmensében ismét megjelentek a galambbdl késziilt fogasok.

Eurépaban els6sorban Franciaorszagban, Nagy-Britannidban és Olaszorszagban

dolgoznak fel nagyobb mennyiségli galambhtst (LENGYEL, 2020). Franciaorszagban
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évente mintegy 11-12 millié galamb gasztrondémiai céla feldolgozasat emlitik (=4000 t),
ami ugyan csekély az orszag mintegy 1,75 milli6 tonnas teljes baromfihus-termeléséhez
képest, mégis jelzi a galambhus magas hozzaadott értékii, piaci rést kitoltd termék
jellegét. Az Egyesult Allamokban a hlsgalamb-eléallitas szintén nem tomegagazat,
hanem specializalt, prémium piaci szegmens (POMIANOWSKI és mtsai., 2009).
Napjainkban kooperativ €s vertikalisan szervezett példak is megfigyelhetok, a Squab
Producers of California tobb tucat fiiggetlen termel6 egylittmiikodésére épiil (Netl), mig
a Palmetto Pigeon Plant (Net2) az egyik legismertebb, nagy 1éptékii husgalamb-
eléallitoként jelenik meg. A szektor intézményesiiltségét jelzi, hogy a husgalamb az
Egyesiilt Allamokban a szévetségi baromfitermék-ellenérzési rendszer részét képezi, és
az USDA kiilon piaci arjelentéseket is kozol rola, ami a termék stabil, magas értékii niche-
piaci poziciojara utal (LEVI, 1947; KOKOSZYNSKI és mtsai., 2020).

Emlitésre mélté még a Kozel-Kelet galambtenyésztési hagyomanyainak tartdssaga, ahol
a galambtartas a vidéki megélhetési gazdalkodas részeként ma is jelen van, valamint
Banglades példdja, ahol az alacsony beruhazasi és takarmanykoltség, illetve az egyszerii
tartasi feltételek miatt a galambtartas kiilondsen népszerti (ASADUZZAMAN és mtsai.,
2012; JILLY, 2018). A legnagyobb fejlodés viszont Kinara jellemzd. Mig kozel 10 éve
Dél-Kindban a szabadban nevelt h&zi galambok izletes és taplaldé hasat kilonleges
csemegenek tekintették és mar arra is stabil volt a kereslet (DONG és mtsai., 2019), addig
a legfrissebb adatok szerint az orszadg a globalis galambhus-iparag vezetdjévé valt
mostanra. Az orszag évente korllbelil 680 millio hasgalambot termel, ami a globalis
termelés tébb mint 80%-at jelenti (JIANG és mtsai., 2019; LAN és mtsai., 2025). A
fogyasztoi kereslet novekedésével a tenyészallomany évrél évre nodvekszik, igy a
galambhus Kindban mar a negyedik legfontosabb baromfitermék-forras lett (JI és mtsai.,
2022).

Ebbdl arra kovetkeztethetiink, hogy a galambhus a vilag legtobb pontjan novelte
jelentéségét €s piaci bedgyazottsagat az elmult néhany évben. Ebben a kdrnyezetben
Magyarorszagon is realis lehet6ség kinalkozik a husgalamb-agazat Ujjaszervezésére és (j
piacok elérésére, még akkor is, ha Nyugat-Europa egyes szubkulturaiban erésédnek a
husfogyasztast ellenz6 iranyzatok, azonban a globalis piaci trendek azt mutatjak, hogy az
Eurdopan kiviili, fejlédé orszagokban tovabbra is dinamikus a fejloddés. Ezek az
exportlehetéségek hajtjak a hazai husgalamb-agazat fejlédését, amelyet kormanyzati

programok is timogatnak.
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2.3. A magyarorszagi galambtenyésztés rovid torténete és jelentosége

Legtobb fajtank eredetét illetden egyaltalan nincsenek, vagy csak igen hidnyos adatok
allnak rendelkezésiinkre, az viszont biztos, hogy a magyarorszagi galambtenyésztést a
multban szamos irdnybdl érték kiilonbozd hatasok, kdszonhetden az orszag foldrajzi
elhelyezkedésének, ugyanis a torténelmi Magyarorszagot tobb kereskedelmi utvonal is
keresztillszelte (BANGO, 1964). Jelenlegi fajtaink &sei igy valosziniileg nagyobb részben
keletrdl, illetve nyugatrdl szdrmaznak. A torok hodoltsag révén is szdmos, valtozatos
galambfajta maradt az orszdgban (BALASSA, 1901) (k6zép-azsiai, kdzel-keleti, perzsa
és oszman eredetiiek), tovabba Oroszorszag teriiletérol is érkeztek galambok a Karpat-
medencébe lengyel kozvetitéssel (MOLDVAI, 1938). Ezeken a terlileteken akkoriban
mar nagy hagyomanyokkal és komoly eredményekkel birt a galambtenyésztés, igy igen
értékes fajtakhoz juthattak hozzé el6deink. A Duna vonala és annak kereskedelmi elényei
miatt, illetve a Habsburg Birodalom nyugati kapcsolatai miatt a hajésoknak kdszonhetéen
mindig biztositott volt a kiilonbozd forrasokbol érkezé galamb import (KISS és BERES,
2008, BARANY, 2017), igy tehat ezektél a hatasoktol érintve, illetve igen széles
genetikai alapokbol formalddhattak a jelenlegi fajtaink.

Az emlitett harom korszak hatasain til fajtaink egyediségét dontden a kor tarsadalmi
igényei és eszményei formaltdk. A fajtanevek rendszerint varosokhoz vagy kisebb
tajegységekhez kotddtek német mintat kovetve. Ez nem fuggetlen attol sem, hogy a
legtobb fajta egy-egy varosban vagy sziikkebb régioban formalodott ki. Ennek
kézzelfoghato bizonyitéka, hogy a magyar diszgalamb, illetve ropgalamb-alloményban
olyan, nemzetkdzi 6sszehasonlitdsban is ritka és kildnleges fajtajellegeket hordozo
tipusok alakultak ki, mint a kiskunfélegyhazi kering6, a komaromi buko, vagy az egri kék
keringd galamb. A husgalamb, illetve a nagytestli ,,0rias” fajtdk koziil pedig ilyen az
alfoldi buga galamb, a magyar 6rias galamb, a magyar 6Orids begyes és a szovati kék.
Nagytestii galambfajtdk zome pedig az Alf6ldhéz kotédik. A magyar rog hatasara
magyarra valt fajtak és fajtavaltozatok, illetve tipusok egyediségét timasztja ala a 2004-
ben kiadott, védett 6shonos éllatfajtdk nemzeti kinccsé nyilvanitasardl szolo hatarozat
(32/2004. (1V. 19.) OGY hatérozat, Net3) is, mely 6sszesen 34 magyar galambfajtat sorol
fel.

Magyar fajtaink eredete azonban tobb esetben vitatott, melyet kordbban sokan prébaltak

mar tisztazni, de az irott forrdsok nem minden esetben egyértelmiick. MOLDVAI (1938)
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illetve KISS és BERES (2008) szerint tobb magyar galambfajta csak az 1880-as évekbdl
valtak ismeretessé, és innen datalhatjuk a szervezett magyar galambtenyésztést is,
ugyanis 1882-ben tartotta meg elsé gyiilését a ,,Columbia” eclnevezésii budapesti
galambkedvelék kore. gy tehat a hazai galambtenyésztés szervezett formajanak
kibontakozasa a 19. szdzad végére tehetd. A varosi galambkedvel6 korok €s az egyesiileti
élet megjelenésével a tenyésztés és a versenyeztetés fokozatosan intézmenyesult;
el6zményként mar 1874-1875 tajan megjelennek a postagalambészat szervezeti formai
és katonai kapcsolodasai is a Galambkedvelok Korén kivil (ZUBOR, 2018). A
szazadforduléra a postagalambészat és a kiéllitasi kultira mar jol lathatéan Osszeért,
mikozben az orszag foldrajzi helyzete és a kereskedelmi kapcsolatok tovabb erdsitették a
kiilonb6z6 eredetii allomanyok keveredését. 1891-ben a miskolci baromfi-kiallitason
,komaromi postagalamb” néven szerepelnek az allatok (Net4), ami a komaromi katonai
postagalamb-allomas szerepére utalt. A postagalamb-tenyésztés dsszekapcsolddasa a
honvédséggel elég egyértelmii, 1900-1918 Kkozdtt a budavari Nador-laktanyai
postagalambtelep hadiigyi tulajdonban volt, miikdtetésében pedig a Columbia-kor is
szerepet vallalt, ezzel parhuzamosan 1904 koril a Columbia szervezetileg is a
postagalambsport irdnyaba specializalédott, mikdzben orszagos rendezvények és tébb
galambész-kor is lathatova valt (ZUBOR, 2016). Az |. vildghabord, majd a két
vilaghabort kozti iddszak a szervezetek miikodését idszakosan visszavetette vagy
atalakitotta, de a galambéaszat tarsadalmi bazisa és a helyi kdozOsségek megtart6d ereje
megmaradt. Tovabba a szakmai nyilvanossag is fennmaradt (szaklapok forméjaban). A
galambimportot pedig mar 1908-ban is allami rendelet szabalyozta, ami jelzi a
galambforgalom tarsadalmi-gazdasagi jelent6ségét (ZUBOR, 2016). A Il. vildghaboru
utan a galambtenyeésztés ujraszervezodott. Ismét egyesileti keretek, tagsagi rendszer és
helyi csoportok kezdtek miikodni, ami a fajtak standardizalasat és a szervezett tenyésztoi
munka Gjraindulasat segitette, ezt bizonyitjak az 19401948 kozotti id6északbol a levéltari
forrdsok a Magyar Galambtenyésztok Orszagos Egyesiiletének helyi csoportjai altal
létrehozott ,,galambtulajdonos igazoldlapok™” (ZUBOR, 2019). Az 1950-es évek végére
és az 1960-as évek elejére egyre markansabban kuldnvaltak az iranyok (rép-, disz-,
postagalamb), és ezzel parhuzamosan erdsodott az igény a ,hasznositasi” célokra
tenyésztett allomanyokra is. A szervezeti ,szegmentaltsaig” mellett a kapcsolodo

kozgytilési/hatarozati és szaklapos nyomok is megjelennek (1960-1961).
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Mindez azt jelenti, hogy mire a korszak a modern szervezeti keretek felé fordult, a galamb
mar nemcsak hagyomany, hobbi és presztizs volt, hanem egyre inkdbb gazdasagi

lehetéségként is szamitasba vették.

2.3.1. Amagyar husgalamb-dgazat fejlédése és visszaesése

A galamb hasznositasa a haziasitott szarnyasok kozoétt sajatos helyet foglal el. Mikdzben
biologiai értelemben nem ,,baromfi” a hagyomanyos sziik értelemben vett besorolas
szerint, a mezdgazdasagi gyakorlatban és a korabeli szakirodalomban a galambot sokszor
a baromfitenyésztéssel rokon, illetve annak tagabb keretébe illeszthetd haszonallatként
targyaltak. Ennek egyik korai példajat jelenti BALDY (1933), aki a haszongalambokra
utalva lényegében azt emelte ki, hogy a galamb ,,a baromfiakkal rokon célt” szolgal6 hazi
szarnyas, ezért a baromfidgazati gondolkodasban is helye van. A besorolas kérdése
napjainkban Magyarorszagon, illetve tobb helyen megkérddjelezett vagy eltéréen
értelmezett, ugyanakkor a torténeti forrdsok alapjan jol lathatd, hogy a haszoncéll
galambtartas hosszu ideje kapcsolodik a baromfihoz hasonld gazdasagi és szervezeti
keretekhez. Ezt tamasztja ala az is, hogy a 19. szazad utolsé harmadaban a
baromfitenyésztés szervezddésével parhuzamosan a galambtenyésztés ligye is
intézményes figyelmet kapott. Az 1870-es évek kozepétol 1étrejove, szervezett
baromfitenyészt6i kezdeményezések — példaul az Orszagos Magyar Gazdasagi Egyestilet
(OMGE) baromfitenyésztési szakosztalya, illetve az 1902-ben (jjaszervezett
Baromfitenyészték Orszagos Egyesiilete (BOE) — tevékenységikben teret adtak a
galambtenyésztésnek is (ZUBOR, 2019). Ez nem feltétleniil ,taxonémiai” besorolas,
sokkal inkabb annak jele, hogy a galamb gazdasagi szerepe és a hozza kapcsolodd
tenyésztésszervezeés a baromfiagazat logikdjaval egyiitt fejlodott.

A haszoncély, kifejezetten arutermeld jellegli vagdgalamb-eldallitds torténetében
ugyanakkor fontos kiilénbséget tenni a hagyomanyos tartas és a modern értelemben vett,
piaci integracidba kapcsolt termelés kozott. A szazadforduld kornyekén a kifejezetten
arutermeld vagogalamb-eldallitds elsGsorban az Amerikai Egyesiilt Allamok déli
allamaiban volt jellemz6, mig Europaban — igy Magyarorszagon is — a valddi értelemben
vett haszongalamb-tenyésztés inkabb az 1950-es években kapott lendiletet (MELEG,
2001a). A késébbi hazai fejlédést ez a szemléletvaltas alapozta meg. A galambtartas
fokozatosan tullépett a hagyomany6rzé vagy hobbi jellegli tevékenységen, €s piaci

szempontok mentén is értelmezhetd hasznositasi irdnyként jelent meg.
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Magyarorszagon az 1960-as évektol — exportfejlesztési celok mentén — allami tdamogatas
Osztondzte a hasgalamb-eldallitas bovitését. A fejlesztés része volt termel6i
szakcsoportok szervezése, felvasarlasi hal6zatok kiépitése, valamint az exportigényekhez
igazodo feldolgozéasi kapacitasok kialakitdsa. Ebben az iddszakban tobb hazai
bazisgazdasag is mitkodott, amelyek célja a jo genetikai adottsagu tenyészallomanyok
felszaporitasa és tovabbértékesitése volt. Ezért a programba bevontak az Allami
Felvasarlo és Ertékesitési Szovetkezetet, és ekkor létesiiltek az Enying Allami Gazdasag
autosex texan, a Kaposvari MezOgazdasagi Foiskola pannon texan és az Ocsai
Termelészovetkezet king galamb bézisgazdasagai. A program eredményeként
Magyarorszag a vadgogalamb-termelésben a nemzetkozi élmezénybe keriilt (SZIKORA,
1974). A csucskorszak az 1970-1980-as évekre tehetd. Ekkor a becslések szerint évi
mintegy 1000 tonna galambhdst (kb. 2 millié egyedet) vagtak le és exportaltak tébbek
kdzott Svajcba, Németorszagba és Olaszorszagba. A rendszervaltas utdn azonban az
agazat gyors ltemill visszaesést mutatott: elsoként az exportlehetdségek besziikiilése,
majd a hazai felvasarlasi és feldolgozoi lanc fokozatos leéplilése miatt (TOROK, 1991).
Az allomanycsokkenéssel parhuzamosan megsziintek a specialis galamb-vagohelyek is.
MELEG (2001b) megallapitasa szerint a Baromfiipari Troszt 1990-es évekbeli
megsziinését kovetden a vagdgalamb agazatrol mar pontos, egységes statisztikai
nyilvantartas sem all rendelkezésre, ebben az idGszakban az Allami Felvasarld és
Ertékesitési Szovetkezet megsziinésével a galamb (és nytl) szervezett felvasarlasa
gyakorlatilag leallt (JILLY, 2015).

A magyarorszagi visszaesés ellenére a galambhus piaci pozicidja tobb szempontbol
kedvezé maradt. Prémium jellegi termékként a fogyasztdi arszintje jellemzden joval
magasabb, mint a tomegtermékeké. Hazai kinalatban a husgalamb konyhakész
kiszerelése jellemz6en 0,4-0,6 kg/db tdmegtartomanyba esik. A Pro-Duck Kft. kb. 400-
600 g/db tomegti, fagyasztott, konyhakész hisgalambot kinal 5600 Ft/kg aron (Net5), ami
a KSH szerint 2026. februarjaban 897 Ft/kg-os bontottcsirke-fogyasztoi atlagarhoz
viszonyitva mintegy hatszoros kuldnbséget jelent. Az arkilénbség dnmagaban nem
garantdlja az agazat jovedelmezd boviilését, de egyértelmlien mutatja a galambhus
értekalapd, prémium piaci poziciojat; a hasznositas gyakorlati korlatjat inkabb a stabil,
integrélt felvasarlasi—feldolgozasi hattér és a szervezett termel6i oldal hianya jelenti. A
konyhakész husgalamb ugyanakkor keresett exporttermék Eurdpa tobb orszagaban, és

kilonosen a tavol-keleti és arab piacokon.
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Vidékfejlesztési szempontbol a vagogalamb-elballitas azért is érdekes, mert kisebb
1éptékben, haztaji vagy csaladi gazdasdgi keretben is végezhetd, igy kiegészitd
jovedelemforrasként hozzajarulhat a vidéki térségek népességmegtartd képességéhez.
Nemzetkozi kitekintésként tobb orszagban is megjelentek olyan agrar- és vidékfejlesztési
programok, amelyek a kisebb allattartasi agazatokat (koztiik a galambhus-termelést) a
vidéki diverzifikacio egyik eszkdzeként kezelik. Kindban példaul bizonyos térségekben
a haztaji jellegli galambtartas tamogatasa is kapcsolodott a vidéki gazdasag élénkitését
célzd intézkedésekhez (Net6), ez a példa elsGsorban arra mutat ra, hogy megfeleld
szervezeti és szakpolitikai hattér mellett a galambhus-agazat vidéki kontextusban is
értelmezhetd fejlesztési irany lehet. Magyarorszagon is megjelent hasonld fejlesztési
torekvés, a Szarnyal6 gazdasag — Nemzeti Husgalamb Program, mely a hazai hasgalamb
agazat Ujjaszervezését, valamint a csaladi és haztaji termelés erdsitését tiizte ki célul,
Osszekapcsolva az agazatfejlesztési és vidékfejlesztési szempontokat (ZSOLNAY, 2019).
A husgalamb agazat hazai fejlesztésének egyik kulcskérdése a megfeleld bioldgiai alapok
megteremtése. Bar szdmos magyar galambfajtank gazdasagi fajtaként jott Iétre, és a maga
kordban kivalo teljesitményt nydjtott, a jelenlegi termelési kdrnyezetben a hazai
genotipusok mar nem tekinthet6k kell6en versenykepesnek. E korbe sorolhatdk az sibb,
nagytestli, ellenallobb tipusok, igy mindenekelott az alfoldi buga galamb, a magyar o6rias
galamb, valamint az Gjabban elismert gazdasagi fajtak, peldaul az alféldi parasztgatyas,
amagyar csirkegalamb és a szovati kék galamb. A hazai gazdasagi galambfajtak tobbsége
az alakgalamb és a tyukidomud csoportokba, a massziv testfelépitésii tipusok kozé
sorolhatd, ami jOl tiikrozi a korabbi tenyésztési célokat: a nagyobb testtdmeget, a jo
nevelOképességet és a szép huasformékat. Ugyanakkor a korszerli tenyészallat-
sziikségletet jelenleg donten importbol fedezik Magyarorszagon, mikdzben ezek az Uj
fajtak nem adaptalddtak a hazai viszonyokhoz. A modern/nagytzemi husgalamb-
eloallitas raadasul jellemzden hibridekre épiil, amelyek esetében az anyai vonalakban a
kelési arany és a tojasrakas, az apai vonalakban pedig a testtomeg, a novekedési erély és
a konstitucié szamitanak kiemelt szelekcidés szempontnak. Mindez indokolttd teszi a
korszerii, hazai kdrnyezeti feltételekhez alkalmazkodott, histermelésre alkalmas magyar
genotipusok fejlesztését. Ennek eldfeltétele a hazai allomanyok genetikai feltérképezeése,
mivel jelenleg nem rendelkezink atfogo ismeretekkel roluk. A fajtak eredetének,
rokonsagi viszonyainak és genetikai szerkezetének tisztazasa a tenyésztéstorténeti és

allomanyszerkezeti informaciokkal egyiitt alapvetd jelentdségli lehet a reprezentativ
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mintavétel és a genetikai eredmények értelmezése szempontjabdl. A hazigalamb fajtak
esetében azonban ezek az informaciok sok esetben nem, vagy csak téredékesen allnak
rendelkezésre. A korabbi nagyuzemi husgalamb telepek megsziintek, €s ezek raadasul
kilfoldi eredetii genotipusokat hasznaltak, mig a hagyomanyos magyar fajtak
fennmaradasa els6sorban kis 1étszamu hobbi-, sport- és kiallitasi célu allomanyokhoz
kotédik. Emiatt a molekularis genetikai vizsgalatok jelentdsége felértékelddik és az
ezekbOl szarmaz6 informaciok hasznos kiegészitok lehetnek a hianyos tenyésztéstorténeti
adatoknak. Mindez kiilonosen id6szerti annak fényében, hogy a galambok hivatalos
baromfikategdriaba valo felvétele a Kinai Nemzeti Allattenyésztési Bizottsag (2021) 1.
szamu dokumentumaban is hangsulyozza a faj jelentéségét a modern allattenyésztésben
(YANG és mtsai., 2025). Osszességében tehat a magyar galambtenyésztés, ezen beliil a
galambhds-agazat egyszerre mutat jelentds torténeti el6zményeket, jelenlegi strukturalis
korlatokat és jovobeli fejlesztési lehetOségeket; a hazai tenyészbazis kialakitasa, a
genetikai és technoldgiai fejlesztések, valamint az 6shonos fajtak lehetséges hasznositasa
hozzajarulhat ahhoz, hogy a hdsgalamb-termelés a jovében ne csak mennyiségi, hanem

mindségi értelemben is perspektivikus agazatta valjon.

2.3.2. A pecsenyegalamb (“squab ) mint életkori/technologiai kategoria bemutatdasa

A kulinéris terminologidban a ,,squab” (pecsenyegalamb) altaldban a négyhetesnél
fiatalabb hazigalambot jel6li, az elnevezés feltehetGen skandinav eredetii (,,skvabb”
jelentése: laza, kovér hus). Az Egyesiilt Allamok Mez6égazdasagi Minisztérium (USDA)
definicidja szerint olyan fiatal galambrol van sz, amelyet kozvetlenil a fészekhagyés
el6tti idészakban dolgoznak fel és értékesitenek, jellemzden 25-28 napos korban, 340-
680 g ¢l16tomeg kozott (hivatalos definicioban a stlya 12-24 uncia kell, hogy legyen, 1
uncia= 28,350 g). A hasgalamb kiilénleges gasztronomiai értékét a fiatal korban torténd
vagasbol fakadd, finom rostozatl, selymes texturaju hus adja, amely a prémium
baromfitermékek korébe sorolhaté (CHEN, 2019). Taplalkozas-élettani szempontbol
magas fehérjetartalom és kedvezd koleszterinprofil jellemzi, igy értékes eleme lehet a
kiegyensulyozott étrendnek (POMIANOWSKI és mtsai., 2009).

A husgalambok hdskihozatala anatdmiailag a mell- és combtajakra koncentral, ezek adjak
a vagott test legértékesebb részeit. A bor zsirtartalma a kacsaéhoz hasonlithat6, a zsir
lerakddasa az életkor eldrehaladtdval a hasliregben ardnyosan ndvekszik

(KOKOSZYNSKI és mtsai., 2020). Gazdasagi és technoldgiai szempontbol az id6zités
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kulcskérdés: 28-30 napos korban a hds kilonésen omlos, csekély energiatartalmd,
konnyen emészthetd és fehérjében gazdag (fehérje = 17,5 g/100), és megfeleld tartas és
takarmanyozas mellett a fiokak 50 napos korig mindségromlas nélkiil vaghatok (1.
tablazat) (SU, 2006; GAO és mtsai., 2016). Ugyanakkor mérlegelend6, hogy a 30-50. nap
kozotti tobbletraforditas megtéril-e a javuld vagasi paraméterekben: 500-600 g
¢élé6tomegnél 300-340 g korili karkasz varhatd, a vagasi kitermelés atlagosan ~64,6% (30
nap), ~66,4% (40 nap) eés =~66,5% (50 nap) (LENGYEL és mtsai., 2021).
Konyhatechnoldgiai optimalizalasnal a =650 g él6stly eldnyt jelenthet (porcidzhatosag).
Az iparagi fokusz napjainkra a puszta volumenbdvitésrél mindinkabb a tapérték és az
érzékszervi minéség célzott javitasara tolodott (JIN és mtsai., 2023; WANG és mtsai.,
2025). A husmindség komplex fogalom, amely tobbek kozott a szint, a pH-t, a
vizvisszatartd képességet, a csopogesi veszteséget, a puhasagot, az intramuszkularis
zsirtartalmat, a glikolizis potencialt és a szenzoros jellemzéket foglalja magaban (LI €és
mtsai., 2016). Mivel a hismindséget meghatarozo értékmérd tulajdonsagok o6roklédd
komponensekkel is rendelkeznek, a takarmanyozasi és technoldgiai fejlesztések mellett a
genetikai hattér megismerése és tudatos hasznositasa is elengedhetetlen. Enélkil a hosszu
tavi husmindség-javulds korlatokba Utkozhet, még optimalis tartas és takarmanyozas

mellett is.

1. tAblazat: A galambhus tapértéke az Egyesiilt Allamok Mezégazdasagi
Minisztérium adatai alapjan

A galambhiis tapértéke az Egyesiilt Allamok Mezégazdasigi Minisztérium (USDA) adatai alapjan

Mennyiség . Energia . Fehérje . Hamu
(100g) Viz (gramm) (kcal) Energia (kJ) (gramm) Zsir (gramm) (gramm)
His és bor, 56,6 294 1230 18.47 23.8 1,4
nyersen
Csak hus, 72,8 142 594 17,5 7,5 1,17
nyersen

Forras: https://fdc.nal.usda.gov/food-details/174475/nutrients

2.4. A genetikai diverzitas jelentosége és értelmezése

A biologiai sokféleség (biodiverzitas) az €l6vilag valtozatossagat jelenti, amely egyarant
magaba foglalja a fajok szintje feletti és alatti sokféleséget. Ezzel szoros kapcsolatban all
a genetikai diverzitas, amely a fajokon vagy populécidkon belll megfigyelhet6 genetikai
valtozatossagot irja le. Mig a bioldgiai diverzitds elsOsorban a fajok és okoldgiai
rendszerek sokfeleségére utal, addig a genetikai diverzitas a populaciok

alkalmazkoddképességének, evolucids potencialjanak és hossz tava fennmaradasanak
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egyik legfontosabb meghatérozéja. A genetikai valtozatosség biztositja, hogy populécidk
és fajok hosszu tavon képesek legyenek a valtozo kornyezeti feltételekhez és eghajlati
kihivasokhoz alkalmazkodni. A mezégazdasagban az intenziv termelési rendszerek olyan
tulajdonsagokat helyeznek eldtérbe, mint a technolodgiatiirés, a magas tej- vagy
hlstermelés, a jO szaporasadg es az egyseges teljesitmény (BRITO és mtsai., 2021). Az
elmualt évtizedek tenyésztési gyakorlata ennek megfelelden sok esetben néhany,
kimondottan specializalt genotipusra épult, ami tobb orszagban egyitt jart a helyi,
Oshonos fajtak hattérbe szoruldsaval ¢és a genetikai eréforrasok beszikiilésével
(BISCARINI és mtsai., 2015; SZALAY, 2017). Emiatt ma mar nemcsak vadon €16
fajoknal, hanem haziallatoknal is kiemelt jelentéségli az in vivo (él6 allomanyokban
torténd) és in vitro (laboratériumi korillmények kozott tarolt) génmegorzés, valamint a
génbanki szemlélet térnyerese.

Az Oshonos, illetve helyi fajtdk megdrzése nem pusztdn kulturdlis kérdés: e
populacidkban gyakran olyan genetikai valtozatok maradnak fenn, amelyek a sz€lsdséges
tartasi  viszonyokhoz ~ valé  alkalmazkodasban,  betegségekkel  szembeni
ellenalloképességben vagy éppen specialis mindségi tulajdonsagokkal bird termékek
eléallitasaban lehetnek értékesek (VERRIER és mtsai., 2005; SHABTAY, 2015). A
genetikai diverzitas tehat nemcsak bioldgiai jelenség, hanem olyan informacioforras is,
amelynek feltarasaban és értelmezésében a molekularis genetika eszkoztara jatszik
Kulcsszerepet. A DNS-szinti  diverzitasvizsgalatok  eredményei  egyarant
hozzajarulhatnak a fajtak azonositasahoz, valamint a tenyésztési és nemesitési programok
megalapozasahoz (ELLEGREN és GALTIER, 2016). E vizsgalatok megbizhat6saganak
alapvetd feltétele ugyanakkor a megfeleléen megtervezett, reprezentativ mintavétel,
mivel a populécidgenetikai elemzések csak igy képesek valds képet adni a vizsgalt
allomanyok genetikai szerkezetérél. Ennek érdekében torekedni kell arra, hogy a mintak
minél nagyobb egyedszdmot foglaljanak magukba, valamint a kiilonb6z6 f6ldrajzi
eredetil és tenyésztési hatteri allomanyokat is reprezentaljak. A galambfajtak genetikai
jellemzése egyrészt hozzajarul a fajtdk genetikai értékének és elkilonultségének jobb
megértéséhez (PACHECO és mtsai., 2020), masrészt segitheti a fajtdk eredetére és
rokonsagi viszonyaira vonatkozo kérdesek tisztazasat. A filogenetikai megkozelitések
emellett nemzetk6zi Osszehasonlitasokra is lehetGséget adnak, amennyiben a vizsgalt
markerek és a referencia-adatbazisok kompatibilisek (BIGI és mtsai., 2016). E

vizsgélatok megbizhatdsaganak alapfeltétele ugyanakkor a megfeleld mintavétel, mivel a
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populéaciogenetikai és molekularis bioldgiai elemzések csak reprezentativ mintak esetén
adnak valos képet a vizsgalt allomanyokrdl. Ennek érdekeben torekedni kell minél tobb
egyed, valamint, foldrajzi és tenyesztési hattér alapjan is elkiilonitheté allomany
bevonasara (SZALAY, 2017). A diverzitas jellemzése mindig valamilyen genetikai
marker(ek) alapjan torténik, ezek a genom olyan szakaszai, amelyek polimorfizmust
mutatnak, és igy alkalmasak a populaciok/fajtak 6sszehasonlitasara. Altalanos elv, hogy
a becslések pontossagat noveli, ha tdbb mintat és tébb markert vizsgalunk (BEUZEN és
mtsai., 2000). A mintagytjtéshez sok esetben Kis mennyiségii bioldgiai anyag is elegendé
(pl. néhany mikroliter vér, par milligramm szdvet, toll), ami kiilondsen elényds védett,
ritka vagy nehezebben hozzaférhet6 allomanyoknal (SCHILLING és mtsai., 2022;
GRAY és mtsai., 2024).

2.4.1. Mitokondrialis adatokbol szamolt alapveto diverzitasmutatok és kapcsolati analizisek

A mitokondridlis DNS (mtDNS) a mitokondriumokban talalhato, &ltaldban anyai agon
0roklédo, viszonylag kis méretli és magas mutacids rataji genom, amely széles korben
alkalmazott marker a populdcidgenetikai és filogenetikai  vizsgalatokban
(SHOKOLENKO és ALEXEYEV, 2022). A mitokondrialis szekvenciaadatok
diverzitasanak értékelésére gyakran alkalmazott mutatdk a polimorf helyek szdma (vagy
polimorfizmusok szdma), a haplotipus diverzitas (Hq) és a nukleotid diverzitas (mw). A
polimorfizmus a vizsgalt szekvenciarészlet valtozatossagara utal. Minél tébb olyan
pozicio talélhatd, ahol az egyedek kdzott eltérés van, annél nagyobb genetikai variabilitas
feltételezhetd (BUCKLIN és mtsai., 2011). A haplotipus diverzitas azt fejezi ki, mekkora
a valosziniisége annak, hogy két véletlenszerlien valasztott haplotipus kiilonb6zd (NEI,
1978; GOODALL-COPESTAKE és mtsai., 2012). A nukleotid diverzitas ezzel szemben
a két véletlenszeriien valasztott DNS-szekvencia kdzotti nukleotid kilonbségek atlagos
szamat/aranyat becsli (NEI és LI, 1979). Haziallatok esetében e mutatok értelmezése
alapvetéen hasonlo a vad populaciokéhoz. A magasabb Hy &ltalaban gazdagabb
maternalis vonalkészletre utalhat, mig a m érték a szekvencidk kozotti atlagos eltérés
nagysagrendjét jelzi (NEI, 1978; NEI és LI, 1979; GOODALL-COPESTAKE és mtsai.,
2012). Bizonyos mintazatok — peldaul magas haplotipus diverzitas alacsony nukleotid
diverzitassal egyutt — dsszhangban lehetnek olyan demogréafiai folyamatokkal, mint egy
korabbi sziik keresztmetszetet kovetd gyors expanzid, illetve intenzivebb terjedés
(CALDERON, 2016). Fontos ugyanakkor, hogy a Hq és 7 értékeket tobb tényezd is
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befolyésolhatja (pl. populacioméret és populdciétorténet, géndramlas, mutécids réta,
szelekcio), ezért értelmezésiik mindig a vizsgalati hattér és a mintavétel ismeretében lehet
csak megalapozott (BAZIN és mtsai., 2006; CARDENAS és mtsai., 2009; WARES,
2010). A haplotipusok kozotti kapcsolatok szemléltetésére a gyakorlatban gyakran
készulnek haldzatos elemzések (pl. Median-Joining Network), amelyek jol abrézoljak a
haplotipusok kodzotti mutacio szdm-kilonbségeket és a lehetséges kozponti (gyakori)
haplotipusokat (LEIGH ¢és mtsai., 2015). Tovabbi lehetéség a haplotipusok és
szekvencidk 6sszevetése nyilvanos adatbazisokbodl szarmazo referencia-szekvenciakkal,
amely segithet foldrajzi mintazatok, haplocsoportok vagy tagabb eredetkapcsolatok
értelmezésében (SZALAY, 2017). A haplotipusadatok rokonsagi szerkezetének egyik
klasszikus megjelenitési formaja a filogenetikai fa/dendrogram, amely a szekvenciak
hasonlosaga alapjan csoportosit, és a kapcsolati mintazatok attekintéseét tdmogatja
(CALINSKI, 2014).

2.4.2. Mikroszatellit markereken alapul6 diverzitas- és szerkezetmutatok

A mikroszatellit markerek (Simple Sequence Repeats, SSR) sokallélos jellegik miatt
kiléndsen informativak populéciok és fajtak dsszehasonlitasdban. Mikroszatellitekkel
becstilheték tobbek kozott az allélfrekvenciak, a vart heterozigozitas (He) €s a megfigyelt
heterozigozitas (Ho), valamint ezekbdl tovabbi, a populaciok szerkezetét leird indexek
szamithatok. A heterozigozitasi mutatok értelmezéséhez elméleti viszonyitasi pont a
Hardy-Weinberg-egyensuly, amely idealis populaciét feltételez, véletlenszerii
parosodassal. Domesztikalt &llatoknal viszont a célzott parositasok, szelekcid és gyakran
kis effektiv populacioméret miatt a Hardy-Weinberg-feltételek jellemzden nem
teljesiilnek maradéktalanul, ezért az ettdl valo eltérés gyakori és dnmagéaban nem hiba,
hanem a tenyésztési rendszer lenyomata. A mikroszatellit adatok értelmezésében hasznos
mutatok a beltenyésztettséggel, a heterozigozitas csokkenésével és a populaciok genetikai
tagoltsagaval 6sszefiiggd F-statisztikédk, mint példaul az Fsr, illetve kiilondsen fontos az
Fis (az egyed beltenyésztettségi egyditthat6ja a szubpopulaciéhoz viszonyitva), és a Fir (a
teljes populaciora vonatkozd beltenyésztettségi egydtthatd) értékek (WRIGHT, 1978;
PECSENYE, 2017). E mutatok nem csupan a beltenyésztés mértékére utalnak, hanem
arra is, hogy a megfigyelt heterozigozitads hogyan viszonyul a varhato értékhez egyed

szinten, szubpopulacion és teljes populacion bellil. Gyakorlati szempontbo6l a

20



mikroszatellitek segitségével nemcsak a fajtan bellli valtozatossag, hanem a fajtak
kozotti eltérések es a genetikai csoportosuldsok is részletesen feltarhatok.

A hézigalambfajtak genetikai jellemzésében a mtDNS- és az SSR-markerek kombinalt
alkalmazésa lehetdséget teremt arra, hogy a maternalis és filogenetikai kapcsolatok,
valamint a jelenkori populécidszerkezet es a fajtak kozotti differencidlodéas egyarént
vizsgélhatova valjon. A két markertipus egymast kiegészité informéaciotartalma ennek
megfeleléen hozzdjarul a vizsgalt allomanyok genetikai diverzitasdnak és genetikai

értékének atfogobb értelmezéséhez (2. abra).

2.4.3. Populécidszerkezet es differencidlodas: AMOVA és F-statisztikék

A genetikai sokféleség hierarchikus szerkezetli. A teljes variancia egy része a
populéaciokon (fajtakon) belll, mas része a populacidk (fajtak) kozott jelenik meg. E
struktira szamszerisitésére széles korben hasznalt megkozelités a molekularis
varianciaanalizis (AMOVA), amely egyedi és csoportszint{i szamitasok alapjan bontja fel
a varianciat a megadott csoportositas szerint (MEIRMANS, 2012).

A differencialodas értelmezésében alapvetd szerepilik van a Wright-féle F-statisztikdknak
(WRIGHT, 1978; PECSENYE, 2017). A gyakorlati 0sszehasonlitdsokban kiemelten
fontos a fixacios index (Fst), amely a populécidk/fajtak kozotti genetikai elkilonilés
mértékét irja le. Minél magasabb az Fst, annal nagyobb a differencialodas. Haziallatoknal
az értékek nagysagrendjét a tenyésztési rendszer (zart vagy nyitott populacio, génaramlas
mértéke, keresztezések) alapvetden befolyasolja. Az értelmezéshez gyakran alkalmazott
iranyelvek szerint nagyon alacsony (kozel 0) érték csekély elkulonulésre, mig magasabb
érték erdsebb izolaciora utalhat; példaul 0,05 alatti értékek tobb megkdzelitésben igen
csekély differencialodast jeleznek, 0,25 felett pedig mar nagyfoka elkilondlés
valosziniisitheté (BODZSAR, 2012). Bizonyos esetekben az Fst negativ is lehet, ami
rendszerint a becslési bizonytalansaghoz és rendkivil csekély kilénbségekhez
kapcsolodik (GERLACH és mtsai., 2010; PRISKIN, 2010). Erdemes kiemelni, hogy a
kiilonb6zé haziallatfajok kozott a tenyésztésszervezés miatt eltérd nagysagrendil
genetikai  hatarok  alakulhatnak  ki. A  szigorGan tdrzskonyvezett, zart
tenyészpopulacioként mikodo fajtdk esetében (klasszikus példa erre tobb kutyafajta) a
fajtak kozotti genetikai tavolsag gyakran kifejezettebb (PARKER es mtsai., 2004;
VAYSSE és mtsai., 2011). A hazigalambfajtak esetében ezzel szemben a torténetileg
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gyakori keveredés ¢és a zart torzskonyvek hidnya miatt sokszor ,,atjarhatobb” genetikai

hatarok figyelhetdk meg, ami a fajtak kozotti differencialodast is mérsékelheti.

mtDNS markerek SSR markerek

Polimorf helyek/ polimorfizmusok szama (S) Megfigyelt heterozigozitas (Ho)

Haplotipusok szama és diverzitas (Hd) eI heter9zigozités (HE), - S
Nikisotid diverzitas (1) Hardy-Weinberg egyensulytél valo eltérés

Vizsgalt fajtan belili valtozatossag finom
felbontasu leirasa
Fajtak/populaciok kézétti genetikai
. csoportosulasok elkiilonitése
Referencia-szekvenciakkal valé 6sszevetés: Fsr alapu Jelenkori tenyésztési szerkezet és

+ Minimum-spanning tree Osszehasonlitas  génaramlas érzékenyebb kovetése

« Neighbour-joining

Maternalis vonalak feltarasa
Haplotipus halézati elemzések
Filogenetikai kapcsolatok vizsgalata

Allélfrekvenciak és allélszam

Demografiai mintazatok értékelése: « l6kuszonkénti variabilitas

» palacknyak hatas AMOVA F-indexek

* expanzio « beltenyésztettségi egyiitthato (FIS)
Gyakorlati elényok: Gyakorlati elényok:
1-2 markerrel is alkalmazhat6 » Tobb marker (10-20+ 16kusz) szliikséges
« Alacsonyabb labor- és kéltségigények » Nagyobb felbontas populaciészinten
» Nagyobb mintaszam elényds a diverzitas + Kisebb mintaszam mellett is

pontos becsléséhez informativ lehet

2. abra: Kiilonb6z6 markertipusokhoz alkalmazhato biostatisztikai eljarasok és

gyakorlati elényok 6sszegzése

2.5. Molekuléaris markerek a hazigalamb és rokon populéciok vizsgalatdban

2.5.1. Mitokondrialis markereken alapul6 vizsgalatok a hézigalambban

A mitokondrialis DNS a filogenetikai és populaciogenetikai vizsgalatokban széles korben
alkalmazott genetikai marker, mivel a mitokondriumokban talalhatd, a sejtmag
genomjatdl fliggetlen, kor alaki DNS-molekula (TAANMAN,1999), amely az allatok
tobbségében mintegy 16 000 bp hosszlsagu, és 37 gént tartalmaz (BOORE, 1999).
Sajatos oroklésmenete miatt a mitokondrialis DNS kildndsen hasznos evolicios és
eredetvizsgalatokban. Az utodokba tobbnyire, illetve szinte kizarolag anyai agon kertil
atadasra, bar ritka kivételként paternalis atvitel (,,paternal leakage”) is ismert, haploid
moédon 6roklddik, és rekombindcid hidnyaban materndlis haplotipusokat 6riz meg
(BALLARD és WITHLOCK, 2004). Emellett a mtDNS evolucids uteme &ltalaban

gyorsabb, mint a sejtmagi DNS-¢é, ezért viszonylag rovid evolucidés id6 alatt is
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felnalmozhat olyan véaltoz&sokat, amelyek populaciok, fajtak vagy fajok kozotti
rokonsagi kapcsolatok feltarasara alkalmasak (BROWN és mtsai., 1979; NABHOLZ és
mtsai., 2016; MARTINS es mtsai., 2019). A mtDNS egyes régioi eltéré mértékben
konzervaltak: a fehérjekodold szakaszok, kiléndsen a citokrom-c-oxidaz | alegységet
kodold gén (COI, MT-CO1), altaldban konzervéltabbak, mig a kontrollrégio (D-loop)
joval véltozékonyabb, ezért a ket marker informécidtartalma és alkalmazhatdsédga sem
azonos (BIRAY, 2019). A COI gén a mitokondridlis genom egyik fehérjekddolo
szekvenciaja, amely a citokrom-c-oxidaz enzimkomplex . alegységét kodolja (TIMON-
GOMEZ és mtsai., 2018). Mivel a gén miikodése alapvetd jelentdségii a sejtek oxidativ
anyagcseréjében, szekvencidja evollciésan viszonylag konzervalt, de olyan variabilis
szakaszokat is tartalmaz, amelyek alkalmassa teszik molekularis markernek (BALLARD
¢és WITHLOCK, 2004). A gén 5’-végi, mintegy 648 bp hosszu szakasza, az Ugynevezett
Folmer-régié az allatviligban standard DNS-vonalkdd markernek szémit, mivel a
konzervalt primerkotd helyek lehetdvé teszik univerzalis primerek haszndlatat, a
kozrefogott valtozékony régiok pedig alkalmasak a fajok elkilonitésére (HOQUE és
mtsai., 2022; KOVATS, 2016). A galambfélék (Columbidae) korében is igazoltak, hogy
a COl-alapu azonositds alkalmas a fajok megbizhatd elkilonitésére, és a kapott
filogenetikai mintazatok 6sszhangban allhatnak a rendszertani viszonyokkal (KHAN és
ARIF, 2013).

Mivel a hazigalamb fajtakra vonatkoz6 mtDNS-alapu vizsgalatok szama és lefedettsége
korlatozott, a vad populécidkban vegzett kutatdsok eredményei fontos dsszehasonlitasi és
értelmezési keretet adhatnak a marker informaciotartalménak, valamint a populaciok
elkilondlésének megitéléséhez. YOUNG és ALLARD (1997) példaul 42, Puerto Ricobol
és a Dominikai Koztarsasaghdl szarmazo6 rézsashasu galambot (Patagioenas inornata)
vizsgaltak a mtDNS D-loop régidja alapjan. Eredményeik szerint az alacsony teljes
genetikai diverzitas ellenére két genetikailag elkiiloniilé alfaj jelenléte volt
valészintsithetd a terlileten. A szignifikanciatesztek azt mutattak, hogy a két alfaj (C. i.
wetmorei és C. i. inornata) genetikailag elkulonil, ezért természetvédelmi szempontbol
indokolt kullon kezelésik. CAMBRONE és mtsai. (2021) az antillai galamb (Patagioenas
squamosa) populécidit elemezték a COI-régio felhasznalasaval, és azt talaltdk, hogy a
barbadosi populacio elkilénal, mig Puerto Rico és a Francia Antillak allomanyai kdzott
nem mutathatd ki markans differencialtsag. Hasonloképpen, KIM és mtsai. (2022) a

sziklagalamb (Columba rupestris) dél-koreai populécidinak genetikai erézidjat és a
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hazigalambbal vald keveredés lehetdségét vizsgaltak és arra a kovetkeztetésre jutottak,
hogy egyes régiokban a genetikai elkiiloniilés még fennmaradt, mig masutt jelentésebb
hibridizacio nyomai mutatkoztak. Szakirodalmi példak alapjan az a tendencia rajzoldodik
ki, hogy a mitokondrialis markereket vad fajokban vagy féldrajzilag jobban elkilénult
alloményokban gyakran alkalmazzak a populacios szerkezet és az evoluciés elkilonileés
Kimutatésara, ugyanakkor a hdzigalamb esetében — a kzos domesztikacios hattér, a fajtak
kozotti keresztezések és a Kiterjedt génaramlas miatt — az elktlonilés gyakran keveshé
egyértelmii. E tekintetben a COI-régioval végzett vizsgalatok azt mutatjak, hogy bar a
marker jol hasznalhatd a fajon beluli maternalis haplotipusok kimutatisara, a
hazigalambfajtdk  részletes filogenetikai  elkllonitésére  gyakran  korlatozott
informéacidtartalommal rendelkezik. RAMADAN és mtsai. (2011) hat egyiptomi
galambfajta és japan postagalambok genetikai diverzitasat vizsgaltdk, és a COI-
szekvenciak alapjan megerésitették, hogy a vizsgalt egyedek egyetlen fajhoz, a Columba
livia-hoz tartoznak. Ugyanakkor a COl-alapu divergencia alacsony maradt, mikdzben a
nuklearis markerek (kilénésen a mikroszatellitek) méar finomabb differencialtsagot
mutattak a vizsgalt populaciok kozott. Ez arra utal, hogy a COIl a hazigalambban
elsdsorban a fajazonossdg és az anyai eredet altalanos mintdzatainak igazolasara
alkalmas, de 6nmagaban kevéshé érzékeny a fajtak kozotti differencidk feloldasara.
Hasonl6 kovetkeztetésekre jutottak méas hazigalamb-vizsgalatok is. BIRAY és mtsai.
(2019) 197 egyed bevonasaval, két mitokondrialis markerrel (COl-régidval és a D-loop
szakaszaval) vizsgaltak a diverzitast, a lehetséges filogenetikai kapcsolatokat, illetve a
két marker alkalmassagat ilyen tipusu elemzésekre. A COI-régidban viszonylag magas
haplotipus diverzitast (Hq = 0,661), ugyanakkor alacsony nukleotid diverzitast (n =
0,0015) mutattak ki. Ez a sok haplotipus, de csekély szekvenciaszintli eltérési mintazat
arra utalhat, hogy a hazigalambfajtak kozott torténetileg jelentds keveredés tortént, igy a
maternalis vonalak csak korlatozottan Oriztek meg jol elkiiloniild, fajtaspecifikus
mintazatokat. A szerzék azt is hangsulyoztak, hogy bar a COI széles korben hasznalt
DNS-vonalkdd marker, a hazigalamb fajtak kozotti részletes filogenetikai viszonyok
feltarasara a D-loop sem feltétlentil bizonyult Iényegesen hatékonyabbnak.

Ezt tdmasztotta ala STEFANIUK-SZMUKIER és mtsai. (2021) vizsgélata is, amelyben
18 kiilonb6zé diszgalambfajta 80 egyedének részleges D-loop szekvenciajat elemezték.
A vizsgalt 748 bp hosszu szakaszban 6sszesen 7 polimorf helyet azonositottak, amelyek

kdzil 5 nem volt ismert kordbban, és a teljes mintdban minddssze 11 haplotipust irtak le.
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Ez Osszességében alacsony mitokondridlis diverzitasra utalt, és megerdsitette, hogy a
diszgalamb fajtak kozott anyai alapon csak korlatozott elkiiloniilés figyelheté meg. A
szerzOk eredményei alapjan a D-loop érzékenyebb lehet ugyan a COI-nal a fajon belili
valtozatossag kimutatasara, de a fajtakapcsolatok teljes rekonstrukcidjara énmagaban ez
a marker sem feltétleniil elegendd.

A legfrissebb  eredmények tovdbb &rnyaljAk a mitokondridlis markerek
alkalmazhatdsagarol alkotott képet. BIRAY és mtsai. (2025) 96 torokorszagi hazigalamb
egyed D-loop régiojat vizsgalva kimutattak, hogy bar a szekvenciak jelent6s variabilitast
mutattak, a D-loop hossza 714 és 1020 bp kdz6tt valtozott, egy 61 bp-os VNTR (Variable
Number Tandem Repeat, valtozd szamu tandem ismétlodés) ismétlodés eltérd
kopiaszama miatt. Osszesen 30 haplotipust azonositottak, viszont a filogenetikai
elemzések nem tették lehet6vé a fajtdk megbizhatd elkulonitését. A Bayes-féle
rekonstrukcio soran Iényegében csak egyetlen fajta (keleti sirdlyka) mutatott elkilonilést.
A szerzék értelmezése szerint a D-loop 6nmagaban — kilénodsen a heteroplazmia és a
lehetséges fajtak kozotti introgresszid miatt — nem tekinthet6 elégséges markernek a torok
galambfajtak filogenetikajanak feloldasara. Ez a megfigyelés kulondsen fontos, mert arra
utal, hogy a héazigalambban a mitokondrialis markeradatok értelmezését nemcsak az
alacsony differencialtsdg, hanem a mtDNS-en beluli szerkezeti sajatossagok is
nehezithetik. A hazigalambon kivili galambfélék korében végzett 6sszehasonlitd
vizsgélatok ugyanakkor tovabbra is alatamasztjdk a COI hasznossagat fajszintli
elkiilonitésre. RAFIQ és mtsai. (2020) Pakisztan kiilonbozd teriileteirdl szarmazo hét
Columbidae-faj kozott elemezték a diverzitast, a genetikai tdvolsagokat és a filogenetikai
kapcsolatokat, és azt talaltak, hogy a COIl-régi6 alapjan a vizsgalt fajok harom elkiiloniild
kladba rendezbédtek. A balkani gerle (Streptopelia decaocto), a voréses gerle (S.
tranquebarica) és a palmagerle (Spilopelia senegalensis) kozeli csoportot alkottak, mig
a szirti galamb (Columba livia) és a sargaszemii galamb (C. eversmanni) szintén szoros
kapcsolatot mutatott, a sargaldbu zoldgalamb (Treron phoenicoptera) pedig ett6l
markansan elkilondlt (GIBBS és mtsai., 2001; ANDREW, 2006). Ezek az eredmények
jol szemléltetik, hogy a COI a fajok kozotti viszonyok tisztazasaban hatékony, mig a

hazigalambfajtakon belul joval korlatozottabb felbontast ad.
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2.5.2. Mikroszatellit markereken alapul6 vizsgalatok hazigalamb fajtakban

A mikroszatellitek a genomban szétszortan el6forduld, 2-8 bazispar hosszisagu
szekvencidk ismétlodései, amelyek elsdsorban a nem kodold régidkban taladlhatok
(BUDURAM, 2004). Az egyes mikroszatellit egységek a repeticiok, vagyis ismétlédések
hossza és mérete alapjan kiilonitheték el (PALINKAS-BODZSAR és mtsai., 2020).

A galambfajtdk genetikai diverzitasat vizsgaldé nemzetkozi tanulmanyok jelentds része
mikroszatellit markereket alkalmaz, ezek a tanulmanyok pedig valtozatos elemszammal
dolgoznak (LEE és mtsai., 2007; ANDO és mtsai., 2011; STRINGHAM és mtsai., 2012;
JACOB és mtsai., 2014). LEE és mtsai. (2007) 96 tajvani versenygalambot vizsgalt 7
SSR markerrel és a CHD gén (chromo-helicase DNA binding) bevonésaval, az apasagi
vizsgalathoz (paternity test) pedig 17 galambcsaladot vontak be. A megkdzelités soran
megallapitottak, hogy ezek a markerek kivaldéan alkalmasak lehetnek egy gyors, DNS-
alapu azonositd rendszer létrehozdsaban, mely remek segitség lehet a tajvani
versenygalamb-sportban el6forduld csalasok (pl. madarcsere, vitatott sz&rmazas)
kezelésére. ANDO és mtsai. (2011) a japan erdei galamb (Columba janthina) két
alfajanak genetikai allapotat vizsgéltdk természetvédelmi célbol. A szerzok 7 uj
mikroszatellit markert fejlesztettek, és ezek mellé egy, hézigalambbdl szarmazo,
sikeresen keresztamplifikdlhatd SSR-markert is bevontak (ClipuDO01). Eredmeényeik
szerint a vizsgalt populaciok genetikai elktlonilése kimutathatd volt, ugyanakkor az
egyik alfajban rendkivil alacsony genetikai diverzitast talaltak. STRINGHAM és mtsai.,
2012-ben egy nagyobb volumenii vizsgalatot végeztek el, amely 32 mikroszatellit
markeren alapult. A kisérlet soran dsszesen 361 egyedet vizsgaltak, 70 hazigalamb fajta,
illetve 2 szabadon ¢l galamb populacié kozott vizsgalva a genetikai kapcsolatokat. A
genetikai struktura vizsgalata sordn az elsé klaszterben morfologiailag kiilonb6z6
fajtacsoportok voltak, illetve nem vart kapcsolatokat talaltak a konvergens evollci6 soran
szerzett tulajdonsagok kozott tobb csoportban. Eredményeik alapjan arra kovetkeztettek,
hogy a hazigalamboknak inkdbb haldszerli és nem hierarchikus az evolucios fejlodése €s
valtozésa.

Lényegesen nagyobb elemszdmmal dolgoztak JACOB és mtsai. 2014-ben, 6k ugyanis a
varosi/parlagi galamb populécidk genetikai szerkezetét vizsgaltak 14 mintavételi helyrél,
8 urbanizalt térségbdl (Franciaorszag, Spanyolorszag, Svajc), melyhez 6sszesen 469
egyedet vontak be az elemzésbe, a populacidkat pedig 6 l6kusszal vizsgaltak. A markerek

informativak voltak (I6kuszonként 9-26 allél, a genotipizalasi siker pedig 98,5-100%), a
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diverzitas 0sszességében magas volt. A helyszinek megfigyelt heterozigozitasa (Ho)
0,62-0,87 kozott mozgott, az atlagos Fis tobbnyire kismértékben pozitiv (enyhe
alstruktdra/beltenyésztettség jele), az allélgazdagsdg (r) pedig 5,92-9.87. F6
eredményként kimutattak, hogy a genetikai differencidlodas foldrajzi tavolsaggal no,
ugyanakkor egy nagy, 0sszefliggd varosi région beliil (pl. Parizs és a kornyezd varosok,
illetve Montélimar/Viviers) a mintavételi pontok tébbnyire nem kulonllnek el
genetikailag. BIALA és mtsai. 2015-ben 7 mikroszatellit markert hasznaltak
hazigalambokban, melyek kdzott volt fajtatiszta és varosi vonal egyarant. A vizsgalathoz
364 egyedbdl gytjtottek mintat, olyan fajtakat/populacidkat bevonva, mint példaul a
bécsi magasszallo keringd, indiai pava galamb, kasseli keringd, king, német apaca
keringd, német szakallas keringd, pavagalamb, strasszer, szirti galamb és wroclawi
hisgalamb. A genetikai szerkezet vizsgalata alapjan arra a kbvetkeztetésre jutottak, hogy
a torténelem soran ugyan el6fordult a palacknyakhatas a fajtak kialakulasa soran, példaul
a haboruk alatt, de gy tlnik, hogy a galambfajtak leginkabb allandd keresztezéseknek
vannak kitéve. Késobb, 2016-ban BIGI és mtsai. 6sszesen 19 fajta 427 egyedét vizsgaltak,
melyb6l 8 olasz hazigalamb-populacio volt, 11 pedig nemzetkozi fajtakhoz tartozott, a
vizsgalt fajtakat pedig 6 hagyomanyos fajtacsoportba soroltak be. Az alkalmazott 12
l6kusz alapjan a genetikai variabilitds nem mutatott jelentds eltérést a fajtak kozott, a
megfigyelt heterozigozitas atlagat 0,45-0,55 kozotti tartomanyban irtdk le. A
legmagasabb megfigyelt heterozigozitas értéket az alakgalambok kdzé sorolt sottobanca
mutatta (Ho = 0,661), mig a legalacsonyabbat a fodros galamb (Ho, = 0,411). Ezek az
eredmeények 0sszességében jol illeszkednek a RAMADAN és mtsai. (2011) altal kozolt
értéktartomanyokhoz is, jelezve, hogy a mikroszatellit markerekkel becsilt genetikai
diverzitas tobb orszag hazigalamb fajtaiban hasonl6 nagysagrendben mozoghat.

Egy kés6ébbi vizsgalatban RAMADAN (2018) 6sszesen 10 egyiptomi galambfajta, 179
egyedének analizisét végezték el 11 mikroszatellit I6kusz segitségével. Az
Osszehasonlitas érdekében 37 mintat vontak be vad populaciobol is, melyek az Oszakai
Természettudoméanyi Muzeumbol szarmaztak. A japdn vadon ¢él6 hazigalamb
populéaciobol szarmazd mintak kozel alltak két helyi fajtahoz genetikailag, mig az Fst
értékek alapjan a leginkabb elkiloniltnek a nemssawy fajta szamitott. Ezt pedig azzal
magyaraztak, hogy erre a diszgalamb fajtara hosszu és puha tollak jellemzoek a fej és a
nyak koriil, amely egy hosszt szelekcids folyamatnak koszonhetd, igy a genetikai

szerkezete is valtozatosabb a tobbi fajtdhoz képest.
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A bemutatott vizsgélatok jelzik, hogy a mikroszatellit markereket széles korben
alkalmazzék hazigalambban az egyedazonositis, a szarmazasellenérzés, a genetikai
diverzitas és a populacio-/fajtaszerkezet feltarasara. Az egyes tanulmanyok eredményei
ugyanakkor arra is ramutatnak, hogy a kimutatott genetikai mintazatok jelentOs
mértékben fligghetnek a vizsgalt fajtak tenyésztéstorténetétol, illetve a génaramlés

mértékétdl, valamint az alkalmazott markerek és a mintaszdm nagysagatol.

2.5.3. Genomikai megkdzelitések és génpolimorfizmus vizsgalatok a hazigalamb fajban

A hazigalamb fajtak kozotti rokonsagi kapcsolatok és genetikai keveredés nagyléptékii
feltdrdsdban az SNP-alapu genomszintii vizsgalatok jelentettek attorést. SHAPIRO és
mtsai. (2013) nagyszamu genomialis SNP felhasznalasaval készitettek filogenetikai
rekonstrukciot, amely tobb ponton ramutatott a fajtak kodzotti keveredésre: példaul a
parlagi egyedek tobb esetben a postagalambokhoz kozeli csoportba rendezddtek.
PACHECO és mtsai. (2020) tébb mint 200 egyed és 67 fajta bevonasaval, az Amerikai
Egyesilt Allamok Nemzeti Galamb Szdvetsége (National Pigeon Association, NPA)
fajtacsoport-besorolasat kovetve vizsgaltdk a populdcids szerkezetet. Eredmenyeik
szerint bar a hagyomanyos fajtacsoportok tébbnyire kirajzolodtak, ezek eredete sok
esetben nem bizonyult monofiletikusnak, vagyis a hasonlé kiillemi vagy szelekcios célok
alapjan létrejott csoportok genetikai hattere nem feltétleniil vezetheté vissza egyetlen
kdzos forrasra. A hazigalamb eredetének és a szirti galamb evollcids viszonyainak
Ujraértelmezésében kilénosen fontos elérelépést jelentett HERNANDEZ-ALONSO és
mtsai. (2023) teljesgenom-szekvenalason alapuld vizsgalata. A szerzok 65 db, 1865 és
1986 kozott gytijtott szirti galamb mintat elemeztek, amelyek a jelenleg elfogadott 6sszes
alfajt, tovabba Darwin gylijteményébdl szarmazd és tipuspéldanyokat is magukban
foglaltak. Az alacsony lefedettségli torténeti mintak miatt egy pszeudo-haploid,
atmeneteket kizar6, mintegy 1,64 milli6 transzverzidés SNP-b6l all6 panelt alkalmaztak,
majd MDS- (multidimensional scaling, tébbdimenzids skalazas), ADMIXTURE-,
Neighbor-Joining- és maximum likelihood-elemzésekkel, valamint D-statisztikakkal
vizsgaltak a rokonsagot és az introgressziot. Eredményeik szerint a nyugat-afrikai szirti
galamb-populaciok bazalis helyzetet foglalnak el a tobbi szirti galambhoz és a
hazigalambokhoz képest, mig a Columba rupestris introgressziojanak jelei gyakorlatilag
minden mas vizsgalt populacidban kimutathatok voltak. Ez a munka jol mutatja, hogy a

genomszintli megkozelitések nemcsak a fajtak kozotti  viszonyok, hanem a
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domesztikacids folyamatok és a torténeti génaramlas rekonstrudlasaban is alapvetd
jelentdséglick. A genomszintii megkozelitések térnyerése ugyanakkor nem csupan a
filogenetikai és populaciogenetikai kérdések szempontjabol fontos, hanem a tenyesztési
célokhoz kapcsolodo genetikai vizsgalatokban is (GIRI és mtsai., 2022; GUAN és mtsai.,
2023). A husmindséghez, testosszetételhez és termelési tulajdonsagokhoz kapcsolodo
szelekcids célok ugyanis jellemzden komplex, poligénes hatteriiek, és jelentds kornyezeti
hatas alatt allnak (MAGENIS és mtsai., 1994; DALL’OLIO, és mtsai., 2010; JEAN
PIERRE és mtsai., 2022). Emiatt a klasszikus fenotipusos szelekcié ©nmagaban
korlatozott hatékonysagu lehet, kiilondsen olyan tulajdonsagok esetében, mint az
intramuszkuléris zsirtartalom, az izomrost-szerkezet, a viztartoképesség vagy az
érzékszervi mindség (NEWBERRY és mtsai., 2012). A modern allattenyésztésben ezért
egyre nagyobb szerepet kapnak azok a genomikai markerek, kilénésen az SNP-K,
amelyek lehetové teszik a genetikai hattér finomabb felbont&su feltarasat, valamint a
tenyésztési dontések korabbi életkorban torténd megalapozasat (GAO és mitsai., 2007;
DAVIS és mtsai., 2008; GILL és mtsai., 2010; SODHI és mtsai., 2013; MAGALHAES
és mtsai., 2019). A baromfi genomikai kutatasok fejlédése jol szemlélteti, hogy az SNP-
alapu modszerek miért valtak kulcsfontossagivd (MANJULA és mtsai., 2018). A
hazityuk genomjéaban leirt nagy SNP-siirtiség, valamint a nagy denzitasa markerkészletek
megjelenése jelentésen felgyorsitotta a QTL- €s asszociacios vizsgalatokat, és
megalapozta a genomikai szelekcio gyakorlati alkalmazésat is (BURT, 2005; WRIGHT
és mtsai., 2009; TIXIER-BOICHARD és mtsai., 2011; ASADOLLAHI és mtsai., 2022).
A néhéany polimorf markerre vagy rovidebb genomi szakaszra fokuszalé molekularis
genetikai mddszerekkel szemben az SNP-chipek egyszerre tobb tiz- vagy akar szazezer
genomi pozicid6 vizsgalatat teszik lehetdvé, ezéltal lényegesen nagyobb
informécidtartalmat  biztositanak  populéaciogenetikai, rokonsagi és szelekcios
vizsgalatokhoz. Emiatt az SNP-chip alapu genotipizalas szamos héziasitott faj genetikai
kutatasdnak meghatérozé eszkozévé valt. A hézigalamb esetében sokaig nem Aallt
rendelkezésre fajspecifikus SNP-chip (kereskedelmi forgalomban tovabbra sem
elérhet6), ezért logikus atmeneti megoldasként merilhet fel més haziasitott fajokra,
elsésorban a hazityukra fejlesztett platformok keresztalkalmazasa, ugyanis az ilyen tipusu
platformok rendszertanilag viszonylag kozeli fajokban torténd keresztalkalmazasa nem
példa nélkili (RAO és mtsai., 2016; YE és mtsai., 2018). Tobb esetben sikerrel

alkalmaztak haziasitott fajokra fejlesztett SNP-chipeket kozeli vad rokonfajokban:
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kutyara (Canis familiaris) fejlesztett chipet farkasban (Canis lupus) és aranysakalban
(Canis aureus) (PERTOLDI és mtsai., 2010; POLLINGER és mtsai., 2011), sertésre (Sus
domesticus) fejlesztett chipet vaddisznoban (Sus scrofa) (HERRERO-MEDRANO és
mtsai., 2013), szarvasmarhara (Bos taurus) fejlesztett chipet eurdpai bélényben (Bison
bonasus) és amerikai bolényben (Bison bison) (MINIAS és mtsai., 2019), valamint
hazitytkra fejlesztett chipet egyes vadon €16 fajdfélékben (Tetraoninae) (HARMOINEN
és mtsai., 2021). Ugyanakkor fontos korlat, hogy a hazi tyuk és a hazigalamb kozotti
jelentds evolucios tavolsag varhatdoan csokkenti a hivasi aranyt és a polimorf markerek
aranyat (MILLER és mtsai., 2012; CLARAMUNT és CRACRAFT, 2015). Ezt részben
ellenstlyozhatja, hogy egyes fejlédésbioldgiai és szelekcids mechanizmusok
funkciondlis szinten parhuzamokat mutathatnak a kiilonb6zé baromfifajok kozott
(BERRI és mtsai., 2001), illetve hazigalambban korabban csirkéb6él szarmazo
mikroszatellit markerek sikeres keresztamplifikécidjat is leirtdk (L1 és mtsai., 2020;
SATHYAKUMAR, 2013). A hazigalambban a hismindséghez és a hasitott test
tulajdonsagaihoz  kapcsolédd SNP-vizsgalatok kezdetben elsGsorban jeloltgénes
(candidate gene) megkdzelitéssel indultak. Ezek a vizsgalatok olyan paraméterek
genetikai hatterét igyekeztek feltarni, mint az éldsuly, a hasitott testsuly, a mellizom
tdmege, a hasi zsir mennyisége vagy az intramuszkularis zsirtartalom (RAZA és mtsai.,
2019). A novekedes és testosszetétel teruletén LI és mtsai. (2008) és YAN és mtsai.
(2010) a melanokortin-3 receptor (MC3R) és melanokortin-4 receptor (MC4R) génekben
azonositott polimorfizmusokat, amelyek egyes genotipusai kedvezObb novekedési és
sulygyarapodasi paraméterekkel tarsultak. Az izomfejlédés szempontjabol YIN és mtsai.
(2016) a myogenic faktor 5 (MYF5) gén bizonyos SNP-it kapcsolta 6ssze a hasitott test
tulajdonsagaival, mig a Kriippel-like factor 15 (KLF15) esetében nem talaltak egyértelmii
Osszefliggest. A miosztatin (MSTN) polimorfizmusok vizsgalata azt jelezte, hogy a
ritkabb allélok nagyobb gyakorisaggal fordulhatnak el¢ a hiishaszna csoportokban, ami
6sszhangban &ll az MSTN ismert izomnovekedést gatlé szerepével (DYBUS és mtsai.,
2013). A hus érzékszervi és technologiai mindségéhez kapcsolddo jelolt genek kozott
kialon figyelmet kaptak az izanyagok és a lipidanyagcsere szabalyozéasaban szerepet
jatszd gének (KAWALI és mtsai., 2002; BELLINGE és mtsai., 2005; KAWAI és AKIRA,
2010). Az IMP-tartalommal 0sszefiiggésben az ADSL gén (adenil-szukcinat-liaz)
bizonyult fontos jeldltnek (KMOCH és mtsai., 2000; YE és mtsai., 2010), mig az

intramuszkularis zsir és a zsiranyagcsere vizsgalataban a FABP1 (fatty acid binding
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protein 1, 1-es tipusu zsirsavkoto fehérje), H-FABP (heart-type fatty acid binding protein,
sziv tipusu zsirsavkotd fehérje), valamint a DGAT1 és DGAT2 (diacilglicerol-
aciltranszferaz 1 és 2) gének polimorfizmusai keriiltek el6térbe (WANG és mtsai., 2006;
STORCH és mtsai., 2008; MAO és mtsai., 2018a; 2018b; 2020). E vizsgalatok azt
mutatjdk, hogy a husmindség a hazigalambban is erdsen Osszekapcsolodik a
lipidanyagcserét és izomfejlddést szabalyozod genetikai halozatokkal. Ugyanakkor a
rendelkezésre all6 markerkeszlet tovabbra is korlatozott (ZHANG és mtsai., 2024), ami
részben azzal magyarazhatd, hogy a korabbi molekularis genetikai kutatasok inkabb a
versenygalambokra fokuszaltak, ahol a szelekcidé kdzéppontjaban egy viszonylag jol
definialhatd teljesitmény, a ropképesség allt (PROSKURA és mtsai., 2014; PROSKURA
és mtsai., 2015). A hushaszni galambok esetében ezzel szemben a ndvekedési és
hismindségi tulajdonsdgokat a genetikai hattér mellett erdsen befolydsolja a korai
életkor, a sziil6i és neveldi hatas, a szaporasag, valamint a tartasi és takarmanyozasi
kornyezet is (WANG és mtsai., 2014; LAN és mtsai., 2025), ami a markerek azonositasat
és validalasat modszertanilag joval Gsszetettebbé teszi. Mindezek alapjan a poligénes
tulajdonsagok vizsgalatdhoz hosszabb tavon olyan genotipizalasi megoldasok lehetnek
elénydsek, amelyek egyszerre tobb ezer vagy tobb tizezer markert vizsgalnak
standardizalt moédon (HOU és mtsai., 2025). Ez nemcsak megbizhatdbb
populacidgenetikai és rokonsagi elemzést tesz lehetévé, hanem megnyitja az utat a
teljesgenom-asszociacids vizsgalatok, a szelekcios szignatlra-keresés és a genomikai
szelekcio el6tt is (HOU és mtsai., 2025; ESKIOGLU és mtsai., 2025). Az 1jabb
hisgalamb kutatasok is ebbe az irdnyba mutatnak. A kiilonboz6 denzitast
chipplatformok, a ddRAD, a célzott SNP-panelek és mas nagy ateresztOképességii
genotipizalasi megoldasok egyre nagyobb szerepet kapnak a faj genetikai vizsgalataban
(ESKIOGLU és mtsai., 2025). Az SNP-markerek népszeriiségének alapja széles korii
eléfordulasuk, gyors kimutathatosdguk, a szabvanyositas viszonylagos egyszerlisége €s
az alacsony genotipizélasi hibaarany (SAUNDERS és mtsai., 2007; WANG és mtsai.,
1998; ZHI és mtsai., 2025). Jelentés mérfoldkdnek tekinthetd, hogy HOU és mitsai.
(2025) sikeresen kifejlesztettek egy fajspecifikus, célzott genotipizalasra alkalmas 5K
SNP-panelt hazigalambok szaméra (3. abra). A panel hdsgalamb-, versenygalamb- és
diszgalambfajtak genomikai adatain alapult, és GenoBaits alapu folyadékfazisu celzott
szekvenalasi (GBTS) megkozelitéssel készult. A validacié soran a rendszer nagyon jo

technikai teljesitményt mutatott, atlagosan 99,913%-0s detektalasi hatékonysagot értek
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el, és 5484 SNP, valamint 2 indel bizonyult megbizhatéan hasznalhatonak. A szerzék 137
egyedet vizsgaltak 10 fajta bevonésaval, és PCA- Neighbor-Joining- és Admixture-
elemzésekkel azt mutattak ki, hogy a panel alkalmas a populacidszerkezet, a genetikai
diverzitas, valamint a fajtak kozotti kapcsolatok feltarasara. Ez azért killéndsen fontos,
mert a modszer a teljesgenom-szekvenalasnal koltséghatékonyabb, mégis kellden nagy
felbontast biztosithat a tenyésztésszervezési és populaciogenetikai alkalmazasokhoz,
ugyanakkor ez a fajspecifikus chip kereskedelmi forgalomban még nem érhet6 el.

Mig a mikroszatellit- és mitokondrialis markerek tovabbra is fontos szerepet téltenek be
a genetikai diverzitas és a leszarmazasi kapcsolatok alapvet6 vizsgalataban, az SNP-alapu
megkdzelitések lényegesen részletesebb képet adnak a fajtak kozotti és fajtan beldli
genetikai mintdzatokrol, valamint a domesztikécios és szelekcids folyamatok hatterérdl.
A klasszikus ¢és genomszintli markerek integralt alkalmazasa ezért jelenleg a
legigéretesebb kutatasi irany, kiléndsen olyan alulreprezentalt régidkban, mint Kdzép-
Eurdpa, ahol a hazigalambfajtak atfogd genetikai feltarasa tovabbra is hianyos.

Felbontas / markerkapacitas /adatgazdagsag novekszik

MIDNS + SSR markerek SNP-array / QTL / GBS,l’ ddRﬁf s Cé‘g’gTsst"pa:e'ek’
(alap diverzitas, eredet és asszociacios vizsgalatok (nagy atereszté ‘e‘%essegu re;;sljaln
rokonsagi vizsgalatok) baromfiban gen?mszm . EEREL 2
megkozelitések) osszekapcsolasa
Altalanos 2005 2010 2020
modszertan
2025
® 9
1990-es évek
Balog és mtsai. (2023)
Hazityuk SNP-chip
keresztalkalmazasa
2000-es 2008 2015 iR ey
évek eleje
Hazigalamb- Jeldltgénes (candidate gene) SNP- Hou és msai. (2025)
specifikus vizsgalatok husmindségre és Elsé ke_re§ztalkgln1az§5| fe\ve_lések, ha_zwly'uk Fajspecifikus 5K GBTS
srfoldksvek hasitott testre genomikai eszkozok atmeneti referenciaként | feilesals
mertoldkove (FABP1, MC3R, MCA4R, MSTN, valé alkalmazésa paneiiefessiese
MYFS5, KLF15, ADSL, DGAT2)
Koltséghatékony, célzott genotipizalas felé vald elmozdulas
Marker rendszer Markerigény Alkalmazds Kéltség/minta
mtDNS + A Filogenetika, rokonsag vizsgalatok Alacsony
SSR ++ ++ Diverzitas, populacidszerkezet Kézepes
SNP-panel +H+ + Szelekcid, GWS Kézepes
WGS | s + Genomikai szelekcid, szelekcids szignal Magas

3. &bra: SNP-alapt genomikai modszerek idobeli fejlddésének idévonalbeli
szemléltetese. (Megjegyzés: az iddpontok részben kozelité mérfoldkovek, az bra a
modszertani elmozdulas szemléltetésére szolgal. A ,,+” szimbolumok a vizsgalt
tulajdonsagok (informéaciomennyiség, markerigény, koltség) relativ nagysagrendi
0sszehasonlitasat szolgaljak, ahol a jel6lések szamanak novekedese az adott paraméter
nagyobb mértékét jelzi.)
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3. ANYAG ES MODSZER

A kutatas harom, moédszertanilag elkiiloniilé részbol allt. A vizsgalatokhoz minden
esetben olyan galamboktdl szarmazé mintakat hasznaltunk, amelyek kivélasztasa a
rendelkezésre allo szarmazasi informéciok (gylirtiszamok, valamint a tenyésztok sajat
nyilvantartasai és allomanyukra vonatkoz6 ismeretei) alapjan tortént annak érdekében,
hogy a mintdk kozott rokonsagi kapcsolat ne alljon fenn. A mintagytijtés soran a
tenyésztoket kifejezetten arra kértiik, hogy egymassal rokonsdgban nem allo egyedeket
jeléljenek 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 lehetdéség szerint a
tenyésztdszervezetekben aktiv, orszdgosan ismert €s elismert, az adott fajtdban hosszl
1d6 ota eredményesen tenyésztd szakembereket keressiik fel, akik megfeleld ralatassal
rendelkeznek az adott fajta hazai allomanyaéra, és tenyészt6i tevékenységiiket altalanos
elismertség Ovezi. A vizsgalt egyedek ezért tobb tenyészetbdl és tobb foldrajzi helyrol
szarmaztak. Ugyanakkor fontos megjegyezni, hogy a hazai galambfajtdk esetében
egyseges pedigré-nyilvantartas nem all rendelkezésre, és a populaciok pontos méretérol
vagy szerkezetérdl sem érheték el minden esetben naprakész adatok. Emiatt a vizsgalt
fajtak allomanyainak méretérdl nehéz hiteles képet alkotni, azonban a mintavétel soran
minden rendelkezésre allo6 informacio felhasznalasaval torekedtink a lehetd
legreprezentativabb mintakészlet kialakitasara. A vizsgalatokhoz minden esetben
szarnyvénabol vett vérmintakat hasznaltunk, mig a mintaeldkészitési eljarasok az egyes

vizsgalattipusoknak megfeleléen kilonboztek.

3.1. Mintagyiijtés és mintaelokészités

3.1.1. Mintavétel és DNS izolalas

A vizsgélatokhoz szlkséges vérmintakat a magyar, valamint a kiilfoldi eredetii, de
nemzetkozi elterjedésti galambfajtak esetében 2018 és 2023 kozOtt Magyarorszagon €s
Romaénidban milkddé galambtenyésztdk allomanyaibol gytijtottik 2 ml-es, EDTA-t
(etilén-diamin-tetraecetsav) tartalmaz6 vérvételi csdvekbe (M1. 1. tablazat). Az iraki
galambfajtakbol szarmazo mintakat ezzel szemben 2022-2023 kozo6tt Irakban FTA
(Flinders Technology Associates) kartyakra gytlijtottiik.

A mintavétel minden esetben a szarnyvénabdl (vena brachialis) tortént. A vérvételt

megel6zéen a szuras helyét Softasept (B. Braun, Németorszag) szintelen alkoholos
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borfertétlenitdszerrel kezeltiik. A mintdkat egyedi azonositoval lattuk el, majd a
laboratériumi feldolgozasig -20 °C-on taroltuk. Az iraki mintak esetében a vérvételt
kovetéen azonnal, a helyszinen megtortént az FTA kartyakra valo kihelyezés, melyet
legalabb 6 6ras szaradasi periodus kovetett a szallitas elott.

A mintavétel nem jart az egyedek elhullasaval; az allatok a mintavételt kovetden a
tenyészallomanyban maradtak. A mintagytjtést a Debreceni Egyetem helyi etikai
bizottsaga hagyta jova 20/2023/DEMAB nyilvantartasi engedélyszam alatt.

A vizsgalatban szereplé mintak részletes felsorolasat, illetve a mintak feldolgozasi médjat
az 1. melléklet tartalmazza. A vizsgalatba vont fajtak rovid torténetét és fenotipusos
leiraséat a 2. melléklet foglalja 6ssze.

A vérmintak DNS izolalasa a Debreceni Egyetem Agrar Genomikai és Biotechnoldgiai
Kozpontjaban tortént. A vizsgalatok soran dsszesen 395 vérminta genomialis DNS-ének
izolalasara a ZSOLNAI és ORBAN (1999) protokollt, 97 FTA Kkartya izolalasara pedig a
MagCore® (széritott vérfolthoz) 401 protokollt (RBC Bioscience Corp., Belgium)
hasznaltuk a MagCore® Automated Nucleic Acid Extractor robot segitségével a godoll6i
Magyar Agrar és Elettudomanyi Egyetem Genetika és Genomika Tanszékén. Az izolalt
USA) mértiik.

3.2. Az alkalmazott vizsgalatok logikai rendszere

A disszertacioban alkalmazott vizsgalatok egymasra épiild, fokozatosan sziikiilé logikai
rend szerint keriltek kialakitasra (4. abra). A kutatads Kiindulépontjat egy szélesebb
1éptékii filogenetikai és filogeografiai vizsgalat jelentette, amelynek célja a vizsgalt
hazigalambfajtdk genetikai diverzitdsanak, rokonséagi viszonyainak és feltételezett
eredetének vizsgalata volt. Ezt kovetéen a fokusz a hazai szempontbol meghatarozo,
nagytestii fajtakra sziikiilt, ahol mar célzottabb, multimarker-alapu 6sszehasonlitasra nyilt
lehetéség. Ennek soran lehetdségiink adodott populacioszerkezeti, beltenyésztettségi €s
demografiai vizsgalatok elvégzésére. Egy harmadik vizsgalatban a kutatas perspektivaja
tovabb sziikiilt, ebben mar két eltérd hasznositasi tipus Osszevetésére, és a termelési
tulajdonsagokkal 0Osszefiiggé polimorfizmusok azonositasara fokuszaltunk. Az igy
kialakitott csoportositasi tipusok tehat egyszerre szemléltetik a vizsgalati kor fokozatos
sziikiilését, valamint a kutatasi célok egyre célzottabba és alkalmazas-orientaltabba

valésat.
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Filogenetikai/filogeografiai vizsgalat (mtDNS)

19 fajta, n=275
Diverzitas vizsgalatok

Kiilonféle csoportositasok vizsgalata: fajtacsoport, foldrajzi régiok, fajtak
szintjén
Domesztikacios eredet vizsgalata referencia populaciokkal

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

mtDNS, 7 fajta n=51 SSR, 13 marker, 7 fajta n=218
Genetikai tavolsag Populacioszerkezeti vizsgalatok

Nemzetkozi Osszevetés (NCBI | Beltenyésztettség, demogréfiai
génbank) vizsgalatok
Diverzitas, filogenetika Diverzitas, filogenetika

\

3
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Multimarkeres megkozelités egyiittes vizsgalata §’
@
&
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Multimarkeres megkozelités

Modszertanok osszehasonlitasa
Melyik az informativabb?

Hazityukra fejlesztett SNP chip alkalmazasa
hazigalambban

@

Genetikai er6forrasok felmérése a magyar allomanyokban

4. dbra: Az alkalmazott vizsgalatok logikai rendszere

3.2.1. Filogenetikai/filogeogréfiai vizsgalat (mtDNS) — . vizsgalat

Az elsé vizsgalat a filogenetikai es filogeografiai elemzésekre épilt, amely a mtDNS-
COl régiodjanak alkalmazésaval tortént. Ezen a vizsgalati szinten az volt a cél, hogy
pontosabb képet kapjunk a nagytestii galambfajtak eredetérél, valamint, hogy molekularis
genetikai adatokkal hozzajaruljunk a Karpat-medencében 6shonos érias galambfajtak,
eurdpai fajtak, illetve két iraki fajta genealdgiai kapcsolatainak feltarasahoz.

Osszesen 19 fajta 275 egyedét vontuk be a vizsgalatba, melynek soran diverzitas
indexeket, haplotipus-megoszlas elemzeéseket, genetikai tavolsag vizsgalatokat és
AMOVA-elemzést végeztiink, tovabba tébbféle elméleti csoportositast is teszteltiink
(M3.1 tablazat). Erre azért volt sziikség, mert a fajtdk hagyomanyos fajtacsoportok
szerinti besorolasanak biologiai relevancidja, illetve a fajtdk tényleges genetikai

elkiiloniilése nem minden esetben tekinthetd egyértelminek. Ennek megfeleléen a
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mintékat egyrészt hagyomanyos fajtacsoportok szerint, masrészt foldrajzi régiok alapjan
is csoportositottuk, illetve fajta szintli elemzéseket is végeztink.

A hagyomanyos fajtacsoportok szerinti felosztas soran az Eurdpai Baromfi-, Galamb-,
Ketreces Madar-, Nyul- és Tengerimalac-tenyészték Szovetsége (Entente Européenne
d’Aviculture et de Cuniculture, EE) altal alkalmazott besorolasi rendszert vettik alapul.
Ez a rendszer alapvetéen morfoldgiai, tollazati és részben viselkedési sajatossagok
mentén alakult ki, és torténetileg a fajtak kiillemi jellegzetességeire €piild rendszerezést
tikrozi. A vizsgalatban ennek megfeleléen alakgalamb, begyes galamb, dobos galamb,
hustipusu galamb, keringd galamb, tollalakzatos galamb ¢és tyukidomu galamb
fajtacsoportokat kiilonitettiink el. E csoportositas genetikai szempontbol torténd
tesztelése azért volt Iényeges, mert a tradiciondlis tenyésztdi és biralati kategoriak nem
feltétlendl fedik a genetikai rokonsagi viszonyokat.

A foldrajzi alapl csoportositas szintén fontos elemét képezte az I. vizsgalat logikajanak,
ugyanakkor részben Onkényes jellegi volt, mivel a torténeti, tenyésztéstorténeti és
genetikai szempontok egydttes figyelembevételével tortént. Ennek soran alfoldi fajtak,
amerikai fajtak, azsiai fajtak, magyar hiusgalambok és mediterran galambok csoportjait
kulonitettik el. A magyar hisgalambok kilon kezelése azért volt indokolt, mert ezek
olyan, Magyarorszagon hustermelési céllal kialakitott genotipusok, amelyek elsdsorban
a 20. szdzad masodik felének tenyésztési munkéjdhoz kothetdk, és eredetiik, valamint
tenyésztéstorténetiik alapjan nem tekintheték kozeli rokonainak a régebbi mdltra
visszavezethetd, nagytestli magyar fajtaknak, mint példaul a magyar orias galambnak
vagy az alféldi buga galambnak. E megfontolasbol jott 1étre az alféldi fajtak csoportja is,
mivel Magyarorszagon a nagytestli galambfajtak jelentds részének kialakulasa és
fenntartasa az Alf6ldh6z kotheto.

A 19 fajtat felolelé vizsgalatba bevont két iraki galambfajta, tovabba a parokas galamb
és a bucharai dobos, mint &zsiai tipusok kivalasztasa szintén tudatos mintatervezési
dontés volt. Ezek a fajtak azért kaptak kiemelt szerepet, mert a hdzigalamb-domesztikacio
egyik feltételezett centrumteriilete a Kozel-Kelethez és a tagabb azsiai térséghez
kothetoek, tovabba irasos és tenyésztéstorténeti forrasok alapjan is valosziniisithetd, hogy
a galambfajtak elterjedése részben ezekrdl a teriiletekrdl indult ki. Ennek megfelelden e
fajtak alkalmas referencia-populacioként szolgalhattak a kdzép-europai és kulonosen a

karpat-medencei fajtak eredetének és kapcsolatrendszerének értelmezésében.
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3.2.2. Hazai és nemzetkozi nagytestii galambfajtak tobbmarkeres vizsgalata (mtDNS + SSR) — 1.
vizsgélat

A masodik vizsgalatban a kutatds fokusza mar jelentdsen sziikiilt. Ennek soran kiemelt
figyelmet forditottunk a Karpat-medencében kialakult és elterjedt galambfajtakra,
valamint olyan nemzetkozileg elterjedt, nagytestli hustipusu fajtdkra, amelyek
meghatarozéak lehetnek és fontos szerepet jatszanak a hazai hustipusd
galambtenyésztésben. E sziikités célja az volt, hogy olyan genotipusokat vizsgaljunk
részletesebben, amelyek a modern hustipusu galamballomanyok kialakitdsaban genetikai
er6forrasként vagy torténeti alapként meghatarozé jelentéségiliek lehetnek. Ezért ebbe a
vizsgélatba hét olyan nagytestii fajta keriilt bevonasra, amelyek esetében elegendd irasos,
tenyésztéstorténeti és fajtaleird forras allt rendelkezésre. A fajtak kivalasztasa elsdsorban
testméret, szdrmazas és a hivatalos fajtasztenderdek figyelembevételével tortént. Ennek
sorén ,,0rias” vagy nagytestii kategériaba azokat a fajtakat soroltuk be, amelyek a tipikus
hazigalambnal — példaul a rendszerint 400-500 g testtomegii és 28—38 cm testhosszisagu
postagalambndl — szamottevéen nagyobb testméretiick, és amelyek atlagos kifejlett
testtomege meghaladja a 700 grammot.

Ebben a mésodik blokkban a vizsgalt fajtdk kore ugyan sziikiilt, viszont a modszertani
megkozelités boviilt. A hét kivalasztott fajta esetében a mtDNS-alapu vizsgalat mellett
mikroszatellit markerekkel végzett populacioszerkezeti elemzésekre is sor kerilt, igy ez
a blokk jelentette a disszertacio tobbmarkeres megkdzelitésének kozponti részét. A
mtDNS-vizsgélat 51 egyed bevonasaval tortént, és elsdédlegesen a genetikai tavolsagok,
a diverzitds, a filogenetikai mintazatok, valamint a génbanki szekvencidkkal vald
Osszevethetdséget celozta, ugyanis ebben az adatbazisban lehet6ség nyilt a sajat
eredmények NCBI génbankbol szarmazo haplotipusokkal torténd dsszehasonlitasara, ami
a torténeti és foldrajzi kapcsolatok értelmezését tovabb erdsitette (4. melléklet).

A mésodik vizsgalatsorozat részei voltak a 13 mikroszatellit marker felhasznélasaval és
218 egyed bevonasaval végzett elemzések (M3.2. tablazat). Ezek elsédleges célja a
populéacioszerkezet, a genetikai elkilondlés, a diverzitas, valamint a beltenyésztettségi és
demogréafiai mintazatok érzékenyebb feltarasa volt. Mig a mtDNS az anyai vonalak és a
torténeti-filogeogréafiai kapcsolatok vizsgalataban bizonyult hasznosnak, addig az SSR-
markerek biparentélis jellegik és nagyobb felbontdsuk réven a jelenkori
populéacioszerkezeti sajatossagok leirdsaban nyujtottak tébbletinformaciét. A masodik

blokk modszertani kbzponti kérdése ezért az volt, hogy a vizsgalt hazai nagytestii fajtak
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eseteben mely marker-rendszer bizonyul informativabbnak, illetve, hogy a két
megkozelités egylttes alkalmazasa mennyiben ad robusztusabb képet a genetikai
er6forrasok értékeléséhez. Tovabbi elényt jelentett, hogy a mtDNS-vizsgalat 51 egyede
a mikroszatellit elemzésben szerepld 218 egyed részhalmazat alkotta, ami lehetové tette
a két marker-rendszer eredmeényeinek kozvetlenebb 6sszehasonlitasat is.

A két mtDNS-vizsgélat (I. és Il.) kozott részleges mintadtfedés volt, ugyanakkor a két
elemzés nem azonos szekvenciaszakaszokon alapult. Bar mindkét vizsgalat a COI
régiohoz kapcsolodik, a felhasznalt primerparok eltéré szakaszokat amplifikaltak, ezért a
kapott szekvencidk nem voltak kdzvetlenil 6sszevonhatdk egyetlen adathalmazza.

A 1l. vizsgélat soran alkalmazott primerpar alkalmazhat6saga korlatozottabbnak
bizonyult a rendelkezésre allo mintakon, ezért az 1. vizsgalatban egy Uj, sajat tervezési
primerpar kerllt bevezetésre, amely nagyobb szdmu egyed sikeres vizsgalatat tette
lehetévé. Ennek eredményeként a két vizsgalat eltéré erdsségekkel rendelkezett: a
szakirodalmi primerekkel eldallitott adatkészlet lehetOséget biztositott a nemzetkdzi
adatbazisokban elérhetd COI-szekvenciakkal torténd kozvetlen dsszehasonlitdsra, mig a
sajat tervezésii primerrel végzett vizsgalat nagyobb mintaszam mellett tette lehetdvé a
hazai 4lloményok genetikai diverzitdsanak részletesebb feltarasat.

Mivel a két adatkészlet nem azonos szekvenciaszakaszokon alapult, azok kozvetlen
0sszevonasa torzithatta volna az elemzéseket, ezért a két vizsgalat eredmeényeit kilon

kezeltem és értékeltem a dolgozatban alkalmazott elemzések soran.

3.2.3. Hazityukra fejlesztett SNP-chip alkalmazasa hézigalambban — 111. vizsgélat

A harmadik vizsgalati blokkban a kutatds tovabb sziikiilt, és mar csupan két, eltérd
hasznositasi tipusba tartozé allomany dsszehasonlitasara iranyult. E vizsgalatban az egyik
csoportot a francia mirthys hashibrid, a masikat pedig a postagalamb képviselte. A
vizsgélat célja az volt, hogy 6sszehasonlithatva valjanak a hdstipusu, illetve sportcéld
hasznositési irdnyok genetikai sajatossagai, tovabba, hogy kidertljon, azonosithatok-e
olyan polimorfizmusok, amelyek Osszefliggésbe hozhatok a husmindséggel vagy
altalanosabban a termelési tulajdonsagokkal.

E harmadik blokk mddszertani sajatossaga az volt, hogy hazitylkra fejlesztett SNP-chip
keresztalkalmazasat végeztiik el hazigalambban. A vizsgalat elsddleges célja nem egy
teljes genomléptékii, nagyszamu markerre kiterjedé populdcidgenetikai feltaras volt,

hanem annak tesztelése, hogy a kdzelrokon fajok kozotti bevett mddon hasznalt
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keresztalkalmazads mennyiben nyujthat haszndlhatd informaciot a hézityuk és a
hazigalamb viszonylatdban. Ennek keretében minimalis diverzitaselemzést végeztiink,
ugyanakkor a hangsuly mar egyértelmiien a termelési tulajdonsagokra, ezen belil
elsésorban a hustermeléssel kapcsolatos SNP-k azonositasara helyezodott. A vizsgalatba
Osszesen 24 egyed kerilt bevonasra, 12 hushibrid és 12 postagalamb megoszlasban. Ez a
blokk tehat mar a potencialisan hasznosithatd markerjeldltek keresését szolgélta.

Osszességében a disszertacid vizsgalati rendszere egy olyan lépcsézetesen felépitett
kutatasi modellt kovetett, amely a szélesebb filogeografiai és diverzitasalapu
megkozelitéstdl a célzottabb, tébbmarker-alapu populacioszerkezeti elemzésen at jutott
el a gyakorlati hasznositds szempontjabol relevans SNP-k kereséséig. Ez a felépités
lehetdveé tette, hogy a hdazigalambfajtdk genetikai erdforrasait egyszerre torténeti,

populéaciogenetikai és alkalmazott tenyésztési szempontbdl értelmezzuk.

3.3. A vizsgélatok soran alkalmazott protokollok
A mitokondrialis vizsgalatok soran a mitokondrialis genom citokrom-oxidaz | (COI)

régiojanak egy-egy meghatarozott, de eltéré szakaszat jeldltik Ki.

3.3.1. I. vizsgélat

Primertervezés és polimeraz-lancreakcio (PCR) amplifikécio

Mivel a PCR reakcio hatékonysaga és érzékenysége nagymértékben fligg a primerek
specificitasatol és kotddési hatekonysagatol (VINAY és KUMAR, 2001), az 1. vizsgélat
optimalizalasa érdekében sajat primerpart terveztiink, amely egy 664 bp hosszUsagu
szekvenciaszakaszt amplifikalt. A 1l. vizsgalatban ezzel szemben az AWAN és mtsai.
(2013) Aaltal kozolt primerpart alkalmaztam, mivel ez lehetévé tette az eredmények
kozvetlen Gsszehasonlitasat a nemzetk6zi adatbazisokban elérheté COI-szekvenciakkal.
Ugyanakkor ez a primerpar a PCR reakciok soran alacsony hatékonysaggal mikodott,
igy 0sszesen 51 egyed esetében sikeriilt megfelelé mindségli szekvenciaadatot nyerni.

Az alacsony amplifikécids sikeresség hatterében tobb tényezd is allhat. Elképzelhetd,
hogy a célzott mtDNS-régid a vizsgalt allomanyokban nagyobb variabilitast mutatott, és
a primerkotd helyeken el6forduld muticiok csokkentettek a primerkotddés
hatékonysagat. Emellett a szakirodalom alapjan a mitokondrialis genom bizonyos
szakaszain heteroplazmia is el6fordulhat, amely szintén nehezitheti az amplifikéciot és a

szekvendlast (BIRAY és mtsai., 2019). A primertervezeshez a hazigalamb teljes
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mitokondrialis genomjat hasznaltuk fel (SINGH és mtsai., 2001), amely elérheté az NCBI
GenBank adatbazisban (GenBank ID: NC_013978.1). Osszesen négy primerpart
terveztink a COI régio kiilonboz6, egymaéssal részben atfedd szakaszainak
amplifikdlasara. A kisérleti optimalizalas soran a G 728 jelii primerpar bizonyult a
leghatékonyabbnak és legstabilabbnak, ezért ezt alkalmaztuk a PCR amplifikaciohoz. A
PCR reakciohoz tervezett sajat primerek szekvenciajat és jellemzdit a 2. tblazat mutatja
be. A 2. tablazat tovabba egy szakirodalombdl atvett primerpart is (BirdF1-BirdR1)
tartalmaz, amely AWAN és mtsai. (2013) munkajabol szarmazik.

2. tablazat: A PCR reakcio soran hasznalt primerek adatai

Amplifikalt Tapadasi
Primer Primerek szekvenciai termék homérséklet
hossza(bp) O

F: CTGCTCACAGACCGAAACCT
G_728 R: GACGCCTACACCCTGTGAAA 728 64

F: TAGCCTCCTCCACAGTCGAA
G901 R: TGGGCTTTAGCTCATGTGGG 201 64

F: CTGCTCACAGACCGAAACCT

G_129 R: TGATGGAAGGGCGAGTAGGA 1299 64
BirdF1- F: TTCTCCAACCACAAAGACATTGGCAC 650 56
BirdR1 R: ACGTGGGAGATAATTCCAAATCCTG

A G_728 jeli primerparral végzett amplifikaciok soran a PCR teljes reakciotérfogata 50
ul volt, amely 18 pl desztillalt vizet (dH20), 5 ul ANTP keveréket (2 mM), 10 ul 5%
GoTaq Flexi puffert, 8 ul MgCl. oldatot (25 mM), 1-1 pl forward és reverz primert, 1 pl
DreamTaq Flexi DNS-polimerazt (Thermo Fisher Scientific, USA), valamint 6 pl izolalt
genomi DNS-t tartalmazott. A PCR reakciokat Biometra Tone PCR késziilékben
végeztlk. A ciklusprogram kezdeti denaturaciobdl allt (94 °C, 4 perc), amelyet 35 ciklus
kovetett: 94 °C-on 1 perc denaturacid, 64 °C-on 1 perc primerkotédés és 72 °C-on 1 perc
elongacio. A reakciot végsé elongacid zarta 72 °C-on 10 percig, majd a mintakat 10 °C-
on tartottuk fagyasztas elottig.

A PCR reakcidk sikerességét 2%-os agaroz gélelektroforézissel ellendriztiik, melyhez
100 bp DNS létrat alkalmaztunk. A PCR-termékek szekvenaldsat szolgaltatasként a

Macrogen Europe B.V. laboratérium (Amszterdam, Hollandia) végezte.

Adatfeldolgozas és statisztikai elemzések
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A nyers szekvenciaadatokat és az elektroferogramokat el6szor a Chromas 2.6.6
szoftverrel (Technelysium Pty Ltd) ellendriztiik, majd a szekvencidk mindségét
manualisan is ellendriztiik. Az ellendrzott szekvencidkat ClustalW algoritmussal
illesztettik (LARKIN és mtsai., 2007). Az illesztett szekvencidk vagasat és tovabbi
szerkesztését MEGAL1 szoftverrel végeztiik (TAMURA és mtsai., 2021).

A haplotipusok szamanak és eloszlasanak, valamint a polimorfizmusok szamat és
nukleotid-gyakorisagi értékek meghatarozasdhoz a DnaSP 6 (DNA Sequence
Polymorphism Analysis of Large Data Sets) szoftvert hasznaltuk (ROZAS és mtsai.,
2017). A populécidk kozotti genetikai killonbségek vizsgalatahoz kiszamitottuk a fixacios
indexet (Fst), a genetikai tavolsagokat, valamint molekularis varianciaanalizist
(AMOVA) végeztiink az Arlequin 3.5.2.2 szoftver segitségével (EXCOFFIER és
LISCHER, 2010). A péaronkénti genetikai tavolsagok hétérképes vizualizaciojat az
Arlequin kimeneti fajljaibol R 2.11.1 (University of Auckland, Uj-Zéland) szoftverrel
készitettik el. A haplotipusok kozdétti evolucios kapcsolatok vizsgalatahoz Tamura-Nei
modszerrel dendrogramot készitettlink a MEGAL1 program segitségével (TAMURA és
mtsai., 2021). Az I. vizsgalatbol szarmazd adatkészlet esetében a haplotipus-kapcsolatok
vizsgalatahoz kiilsé csoportként a balkani gerlét (Streptopelia decaocto) alkalmaztuk
(NCBI azonosito: MF381976.1). Az evollciés kapcsolatok szemléltetésére alkalmas
filogenetikai fat Neighbor-Joining analizissel, a Network 5.0.1.1 (ROZAS és mtsai.,
2017) szoftvercsomag segitségével allitottuk dssze. A genetikai szerkezet mintazatainak
vizsgélatahoz a STRUCTURE 2.3.4 programot hasznaltuk (HUBISZ és mtsai., 2009;
PRITCHARD és mtsai., 2010). A beallitott paraméterek a kovetkezOk voltak: MCMC
algoritmus 100 000 ismétléssel, 10 000 burn-in Iépéssel és 10 iteracioval kiilonb6z6 K
értékenként, az elemzés eredményeit pedig a STRUCTURE Harvester (EARL és
VONHOLDT, 2012) programmal validaltuk, amelyben az Evanno-mddszert (EVANNO
¢és mtsai., 2005) alkalmaztuk a legvaloszinlibb csoportositas meghatarozasara.

Az egyedek genetikai tdvolsagon alapul6 vizualizacidjat fékoordinata-analizissel (PCoA)
végeztik el (PEAKALL és SMOUSE 2006, 2012).

Az . vizsgalatbol szarmazo adatkészletben azonositott haplotipusokat az NCBI GenBank
adatbazisaba toltottiik fel, ahol a kovetkezd hozzaférési szamok alatt érhetok el:

PP952127-PP952153.
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3.3.2. 1l. vizsgélat
PCR amplifikacio és fragment analizis
Az AWAN és mtsai. (2013) altal kozolt BirdF1-BirdR1 primerparral végzett PCR

reakciok esetében a teljes reakciotérfogat 30 pl volt, amely 7,2 ul desztillalt vizet (dH20),
6 ul DreamTaq Flexi puffert, 6 pl MgCl: oldatot (25mM), 3 ul ANTP keveréket, mindkét
primerb6l 0,6-0,6 pl-t (1 pmol/ul), 0,6 pl DreamTaq Flexi DNS-polimerazt (1000 U;
Thermo Fisher Scientific, USA), valamint megkozelitdleg 6 pl genomialis DNS-t
tartalmazott. A PCR program kezdeti denaturaciéval indult (94 °C, 5 perc), majd 35 ciklus
kdvetkezett: 94 °C-on 1 perc denaturécid, 56 °C-on 1 perc primerkot6dés és 72 °C-on 1
perc elongacio. A reakciot végso elongacio zarta 72 °C-on 10 percig, majd a mintakat 10
°C-on tartottuk fagyasztas el6ttig. A PCR-reakciok eredményessegét 2%-0s agaroz gélen
végzett elektroforézissel ellendriztiik, 100 bp-os DNS-létra alkalmazasaval. A PCR-
termékek szekvenalésat kiilsé szolgaltatoként a Macrogen Europe B.V. (Amszterdam,
Hollandia) végezte.

A ll. vizsgalat mikroszatellit markeres elemzéséhez szakirodalomi adatok alapjan 13 SSR
markert valasztottunk ki (TRAXLER és mtsai., 2000; LEE és mtsai., 2007), melyeket a
3. tablazatban foglaltam dssze.

A mikroszatellit markerek amplifikaciojat is polimeraz lancreakcidval (PCR) végeztik.
A PCR reakciok teljes térfogata 10 pl volt mintanként. Két kiilonbozd protokollt
alkottunk a primerek sajatossagait figyelembe véve (fragmenthossz és tapadasi
homérseklet), ezért eltérd tapadasi (annealing) homérsékletekkel (55 °C vagy 60 °C)
dolgoztunk, melyek az optimalizalas soran az ,,A” és a ,,B” protokoll jelolést 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 ul GoTaq
DNS-polimerazt (Promega, USA), 3,7 ul desztillalt vizet (dH20), valamint 2 pl templat
DNS-t tartalmazott.

A ,,B” protokoll esetében a reakcidelegy 1 ul ANTP-t, 1 pl 5% GoTaq puffert (Promega,
USA), 0,7 ul MgClz oldatot (25 mM), 0,1-0,1 pl forward és reverz primert, 0,04 ul GoTaq
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 denaturacioval indultak 95 °C-on 10
percig, amelyet 35 amplifikacios ciklus kovetett: 94 °C-on 1 perc denaturacio, 60 °C-on

1 perc 30 masodperc primerkotédés, valamint 72 °C-on 1 perc elongacio. A PCR reakciot
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72 °C-on 10 perces végs6 elongacio 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 denaturacio,
55 °C-on 30 masodperc primerkotédés, valamint 72 °C-on 45 méasodperc elongécié. 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 készilékkel (Qiagen
N. V., Németorszag) végeztik el. Multiplexeket hoztunk Iétre kiilonb6zd
fragmenthosszlsagu primerek péarositadsaval, az anyag- ¢és idbigény csokkentése
érdekében. A plate-ek a mintdk mellett 1 pl Size Markert is tartalmaztak (QX DNA Size
Marker 25 bp-500 bp). Az eredményeket pedig a QIAxcel ScreenGel szoftver

hasznalataval értékeltik.

Adat- és statisztikai elemzések

A l1. vizsgélat adatelemzése az I. vizsgélatnal leirt modszertani lépésekkel azonos modon
tortént, beleértve a nyers szekvenciaadatok és elektroferogramok Chromas 2.6.6
szoftverrel (Technelysium Pty Ltd) végzett ellendrzését, a ClustalW algoritmussal torténd
illesztést (LARKIN és mtsai., 2007), az illesztett szekvencidk MEGAL11 szoftverrel
végzett vagasat és szerkesztését (TAMURA és mtsai., 2021), valamint a DnaSP 6 (DNA
Sequence Polymorphism Analysis of Large Data Sets) szoftverrel végzett haplotipus- és
polimorfizmus elemzést (ROZAS és mtsai., 2017). A populaciok kozotti genetikai
kilonbségek feltarasahoz szintén az Arlequin  3.5.2.2 szoftvert alkalmaztuk
(EXCOFFIER és LISCHER, 2010), azonban a péaronkénti genetikai tavolsagok
hoétérképes vizualizacidja mellett mismatch-eloszlas elemzést is végeztink az Arlequin
kimeneti fajljai alapjan R 2.11.1 szoftverrel. Ezen tilmenden a haplotipusok kozotti
evollcios kapcsolatok vizsgalatahoz Neighbor-Joining maodszerrel filogenetikai fat
készitettink a MEGAL11 program segitségével (TAMURA és mtsai., 2021), mig a
haplotipusok kozotti kapcsolatok szemléltetesére Median-Joining haplotipus-halozatot
készitettlink a POpART (Population Analysis with Reticulate Trees) szoftverrel (LEIGH

és mtsai., 2015). A Il. vizsgalatbdl szarmazo adatkészlet esetében a filogenetikai
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elemzések pontosabb értelmezése érdekében az NCBI GenBank adatbézisabol tovabbi 50
COlI szekvenciat toltottink le (4. melléklet). A filogenetikai elemzések soran kiilsé
csoportkent (outgroup) pedig az 6rvos galambot (Columba palumbus) hasznaltuk (NCBI
hozzaferési szam: MF381976.1). A Il. vizsgalatbol szarmaz6 adatok elemzése soran
azonositott Uj haplotipusok az Eurdpai  Nukleotid Archivumban (ENA)
(https://www.ebi.ac.uk/ena/browser/home) érhetdk el az alabbi hozzaférési szamok 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 populacié genetikai diverzitasi paramétereit, tehat az allélgyakorisagokat, a
kiilonboz6 allélek atlagos szamat (Na), a privat (csak egy adott populacidoban eléforduld)
allelek szdméat, a megfigyelt (Ho) és a vart heterozigozitdst (Heg), valamint a
beltenyésztettségi egyutthatot (Fis) egyarant a GenAlEx v6.5 szoftverrel szamoltuk
(PEAKALL és SMOUSE, 2012). A paronkénti és globalis F-statisztikékat (Fst, Fit, Fis),
a génaramlast (Nm), valamint a polimorf informéciotartalmat (PI1C) minden l6kuszra és
fajtankénti bontasban R 4.4.3 verzidval (University of Auckland, Uj-Zéland) szamoltuk
az ape, poppr, adegenet és hierfstat package felhasznalasaval RStudio kdrnyezetben. Az
egyes populécidkra vonatkoz6 AMOVA-analizist az Arlequin 3.5.2.2 szoftverrel
generéltattuk (EXCOFFIER és LISCHER, 2010), az eredményeket pedig R 2.11.1
verzioval vizualizaltuk. A Bruvo-féle tavolsagmatrixot (BRUVO és mtsai., 2004)
populécidszinten szamitottuk a GenAIEX-bdl exportalt kimeneti fajlok felhasznalasaval,
az igy kapott dendrogramot és hotérképet pedig a poppr, dendextend és ggplot package
felhasznalasaval vizualizaltuk. A hianyz6 csucsok (missing peaks) szamat figyelembe
Véve, a genetikai struktira mintazatainak értékeléséhez egy robusztusabb, Structure 2.3.4
verzioju elemzést alkalmaztunk (PRITCHARD és mtsai., 2010) az adatkészlet
feldolgozéséara: Markov-chain Monte Carlo (MCMC) algoritmust futtattunk 500.000
ismétléssel, 100.000 burn-in lépéssel, és minden egyes K értékre (K = csoportszam) 10
iteracioval (K2-K15). Az elemzés eredményeit és a legjobb deltaK értéket a
STRUCTURE Harvester (EARL és VONHOLDT, 2012) python szkript segitségével

validaltuk, az Evanno-maodszer alkalmazasaval (EVANNO és mtsai., 2005).
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. tablazat: A mikroszatellit vizsgalatba vont primerek jellemz6i

Marker

Primer

Fragment

Ismétlodo

PCR

Lokusz neve Kédja hossz s7akasz Forward (5'-3") Reverse (5°-3°) TM (C°) protokoll Forras
L22  ClipT47 P1 190-220  TATC ATGTGTGTTTGTGCATGAAG ATGAAAGCCTGTTAGTGGAA 60 “«B» LEE és mtsai., 2007
PG2/CliM LEE és mtsai., 2007;
L2l T24/CliuT P2 265-310  TGGA CCTTCCAACCCACATTATT CCAGCCTAAGTGAAACTGTC 58 «B» ACHMANN és mtsai., nem
24 publikalt
LO1  ClipT17 P3 200-245 CATC ATGGGTTTGGAGATGTTTTG GTTTGATGGAGTTGCTATTTTGCT 55 “A” TRAXLER és mtsai., 2000
L27 PG4 P4 130-170  TCCA CCCATCTCCTTGCCTGATGC CACAGCAGGATGCTGCCTGC 58 «B» LEE és mtsai., 2007
L28 PG5 P5 250-270 TTTG GTTCTTGGTGTTGCATGGATGC AGTTACGAAATGATTGCCAGAAG 58 “«B» LEE és mtsai., 2007
na. PG6 P6 127-150  AAAC AAGCAATCAGAACAGTGCTTCG GTCCCTATGTTGCCTTCCCTC 58 «B» LEE és mtsai., 2007
L30 PG7 p7 170-225 TG CATTGGTCAGGAGGTGGTGGG TCTGCCACTCACTCGCCCTC 58 “«B» LEE és mtsai., 2007
LO3  ClipDol P8 68-120 CA GATTTCTCAAGCTGTAGGACT GTTTGATTTGGTTGGGCCATC 55 “A” TRAXLER és mtsai., 2000
na.  ClipT13 P10 190212  GATA TCCAGAAGACACAGGCTAGT GTTTGCAAGCCCTGGTTATCTCA 54 “A” TRAXLER és mtsai., 2000
L06  UU-Clill P11 193-215  CAAA CCTTCAAAGGTCACCTAGTCC TTCCTGAACACCTCAGTAAAAGG 56 “A” STR'NGHZ'glMZ és mtsal.,
L25  Clippl6 P13 85-134 GT GCAGTGATAAAGTTCTGGAACA GTTTGCCTCACCGTGACATCA 55 “A” TRAXLER és mtsai., 2000
L14 UU-Clil4 P14  255-274 GT CAGAACGTTTTGTTCTGTTTGG TCTTGCTGCAGTCTTCATCC 55 “A” STR'NGHzg'lv'Z és mtsal.,
L24  ClipD35 P15  355-374 GT GGGAGCTTAAGGGATTATTG ATTCCTTGCATGCCTACTTA 60 “B» ACHMA':L'J\E)ESI( é::‘ttsa"' nem

Jelmagyaréazat:
n.a.: nincs adat
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3.3.3. lll. vizsgélat
SNP-chip keresztalkalmazas

A hazigalamb mintak vizsgalatdhoz a Chicken_50K_CobbCons SNP-array-t alkalmaztuk
(IMlumina, San Diego, CA, USA). A chip fejlesztése soran brojler- és tojovonalak egyarant
felhasznélasra kerultek; a panel 6sszesen 57 636 SNP-t tartalmaz. A chip tervezése soran
tobbek kozott a validécid, az Illumina design score, illetve a (héazitydk populédciokban
mért) minor allélfrekvencia informacidk is szerepet jatszottak (GROENEN és mtsai.,
2011). Az egyedi genotipizalast szolgaltatdskent a Neogen Corporation veégezte el
(Lansing, Michigan, USA). A vizsgélatba a mirthys hibrid és a postagalamb kerult
bevonasra, mivel ezek a hazigalamb két legjelentdsebb hasznositasi iranyat (hlstermelés
és versenysport) képviselik. A mirthys hibrid kialakitasaban postagalambok nem vettek
részt, igy a két populacio kozott ismert kozvetlen tenyésztési vagy rokonsagi kapcsolat
nem all fenn.

Minbéségellen6rzés és adatfeldolgozas

A kapott nyers genotipizaldsi adatok ellendrzésére a SNPviewer 4.1.2 szoftvert
(Biosearch Technologies, UK) alkalmaztuk, illetve ezzel értékeltik a GenCall és
GenTrain pontszdmokat. A tovabbi szlrést és statisztikai elokészitést PLINK v1.9 és az
argyle R package felhasznélasaval vegeztiuk RStudio kdrnyezetben. A fajspecifikus
eltérések miatt a PLINK beallitasait a galamb Kkariotipushoz igazitottuk: mivel a galamb
80 kromoszomaval rendelkezik, a hazityuk pedig 78, ezért az autoszomak kezeléséhez a
--chr-set 40 opcidt allitottuk be. A madarak ivari kromoszéma-jel6lése (ZZ/ZW) miatt az
extra kromoszomék elfogadaséra az --allow-extra-chr opciot alkalmaztuk. A véaltozok
mintaszinti hianyzasanak szlirésére a --geno 0.05 beallitast hasznaltuk, a ritka allélek
kizérasara pedig minor allélfrekvencia (MAF) alapt sziirést alkalmaztunk (MAF < 0,01
kizarasa). Linkage disequilibrium (LD) alapu ritkitasra az --indep-pairwise 50 5 0.5,

illetve alternativ kiiszobbel az --indep-pairwise 50 5 0.9 paramétereket futtattuk.

Statisztikai elemzések és az eredmények kiértékelése

A mindségellenérzést kovetden fokomponens-analizist (PCA) végeztink a két
hasznositasi  tipus genetikai mintazatainak  0sszehasonlitasara. Tovabba, a
keresztalkalmazas optimalizalasat és a mindségellendrzést kovetéen a markerhalmazt
célzott szakirodalmi sziiréssel szlikitettiik, és olyan SNP-ket azonositottunk és emeltiink
ki, amelyekhez korabbi tanulmanyok husmindséget befolyasold fenotipusokat, illetve

husmindségi QTL-eket rendeltek.
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4. EREDMENYEK ES ERTEKELESUK
4.1. Mitokondriélis markeren alapul6 vizsgalatok eredményei (1. és I1. vizsgélat)

4.1.1. Genetikai diverzitas indexek
A genetikai diverzitas és a populaciok kozotti kapcsolatok vizsgalatat mitokondrialis és
nukleéris markerek felhasznalasaval végeztik. A mitokondridlis DNS COI régidjan
alapul6 elemzések két, eltérd primerkészlettel eléallitott adatkészleten alapultak, amelyek
egymastol fuggetlendl kertltek feldolgozasra.
Az 1. vizsgalatban a hagyomanyos fajtacsoportositdson alapulé genetikai diverzitas

indexeket a 4. tablazatban foglaltam dssze.

4. tdblazat: Az 1. vizsgalat hagyomanyos fajtacsoport szerinti genetikai diverzitas

indexei
. . . Haplotipus .
Indexek 3 Polimorfizmusok  Haplotipusok . . Nukleotid
Elemszam (n) . . diverzitas (Ha) . o
Csoportok szdma szdma +SD diverzitas () £ 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 szama a tollalakzatos galambok esetében volt a legmagasabb (120),
emellett kiemelked6en magas volt az alakgalambok (111) és a husgalambok (35) esetében
a tobbi csoporthoz képest. A legkevesebb polimorfizmus a tyukidoma galambok (1) és a
dobos galambok (1) esetében volt. Az eltér6 elemszamok miatt ezek az abszolut értékek
csak Kkorlatozottan hasonlithatdk 06ssze, ugyanakkor figyelemre méltd, hogy a
tollalakzatos csoport kis mintaszdm (n=10) és egyetlen bevont fajta mellett is
kiemelked6en magas polimorfizmust mutatott. Ez arra utal, hogy ennek a csoportnak a
genetikai valtozatossaga valoban nagyobb lehet, amit a magas haplotipus diverzitas (Hq
= 0,778 £ 0,137) és nukleotid diverzitas (= = 0,1894 + 0,1019) is alatamaszt. A
polimorfizmusok szamaval 6sszhangban az alakgalambok (Hq = 0,396 + 0,049) és a
hisgalambok (Hqs = 0,363 + 0,131) csoportjaban is viszonylag magas haplotipus
diverzitast detektaltunk, mig a legalacsonyabb értékeket a tyukidomu és a dobos
galambok esetében kaptuk. A nukleotid diverzitas értékei a legtdébb csoportban

alacsonyak voltak, azonban a tollalakzatos galambok mellett az alakgalambok (m =
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0,0150 £ 0,0087) és a husgalambok (= 0,0173 £ 0,0103) csoportjaban is az atlagosnal
magasabb értékeket figyeltink meg. Az alak- és hasgalambok hasonld haplotipus és
nukleotid diverzitasi értékei 0sszhangban lehetnek azzal, hogy a hustipusu fajtak
kialakitasaban az alakgalambok fajtai is szerepet jatszottak. A kiilonboz6 diverzitasi
indexek dsszessége alapjan az alakgalambok a hazigalamb fajon belll viszonylag magas
genetikai diverzitas csoportot képviselhetnek, ami a hdstipusu genotipusok fejlesztése
szempontjabol fontos eredmeny.

Az adatokat a fajtak kitenyésztesi helye szerinti foldrajzi csoportok alapjan is értékeltik,

az igy képzett régidk genetikai diverzitas indexeit az 5. tablazat foglalja dssze.

5. tablazat: Az I. vizsgalat foldrajzi régidk szerinti csoportositasanak genetikai
diverzitas indexei

Indexek  Elemszam Polimorfizmusok  Haplotipusok . Haplgtlpus . NUk.Ie,OUd
Csoportok ") sréma z4ma diverzitas (Ha) £ diverzitas (x) +
P sD SD
Alfoldi fajtak 73 91 13 0,486 +/- 0,071 0,0245+/- 0,0133
Amerikai fajtak 30 2 3 0,191 +/- 0,093 0,0009+/- 0,0014
Azsiai fajtak 114 129 15 0,305 +/- 0,057 0,0313+/- 0,0165
Magyar

hisgalambok 19 18 2 0,105+/-0,092  0,0092 +/- 0,0061
Mediterran fajtdk 40 65 6 0,576 +/- 0,078 0,0181+/- 0,0104

Az 5. tablazatban az lathat6, hogy az azsiai fajtdkban (129) és az alfoldi fajtakban (91)
magas a polimorfizmusok szdma, és ezzel 6sszhangban ebben a két csoportban magas a
haplotipusok szdma is. A haplotipusok szdmat tekintve a legtobb haplotipus az azsiai
fajtak (15) és az alfoldi fajtak (13) esetében volt, mely értékek a tobbi foldrajzi csoport
esetében joval alacsonyabbak. A mediterran fajtak csoportjaban mért magas haplotipus
diverzitas (Hda = 0,576 = 0,078) feltehetéen Osszefiigg a fajtak Osszetettebb eredetével és
tenyésztéstorténetével. A szakirodalom alapjan a hazigalambfajtak genetikai mintazatat a
hosszU mesterséges szelekcid, az ismételt fajtak kdzotti keresztezések és introgresszio,
valamint az eltéré foldrajzi és tenyésztéstorténeti hattér egyarant alakitotta
(STRINGHAM ¢és mtsai., 2013; SHAPIRO ¢és DOMYAN, 2013). Ennek megfelelden a
mediterran csoport magasabb diverzitasa 0sszhangban lehet e fajtdk hosszabb
tenyesztéstorténetével és dsszetettebb eredetével. Ez kiilondsen szembeotlé az amerikai
fajtak (He = 0,191 £ 0,093) és a magyar hasgalamb fajtak (H¢ = 0,105 £ 0,092)
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csoportjahoz képest, amelyek kevesebb mintat is tartalmaztak. A fajtak foldrajzi eredetén
alapuld vizsgalat soran kapott eredmények elsésorban a karpat-medencei (alfoldi) csoport
Gsiségére vonatkozo hipotézist tamasztjak alad. Mindemellett a mediterran és a karpat-
medencei térség fajtai kozotti torténeti-genetikai kapcsolat lehetOsége egyelére nem
zarhatd ki, igy az sem, hogy egyes magyar fajtak kialakulasaban mediterran eredetii
alloményoknak is szerepik lehetett.

Noha az amerikai, azsiai és mediterran térségben a korai galambtenyésztés jol
dokumentalt, a Karpat-medencébodl kevés ilyen jellegti kzvetlen bizonyiték maradt fenn,
igy a térség galambtenyésztésének eredete bizonytalan. Az eredmeények alapjan az eltérd
mintaszamok ellenére az alfoldi fajtak haplotipus diverzitas (Hq=0,486 +/- 0,071) értékei
is magasak voltak, csak Ugy, mint a mediterran (H¢=0,576 +/- 0,078) és az &zsiai
csoportokban (H¢=0,305 +/- 0,057). Ez arra utal, hogy a nagytestii hazigalambok a
Kéarpat-medencében feltehetéen hosszu ideje jelen lehetnek, és nem csupan az elmult
100-200 évben kertltek ide, ami 6sszhangban &ll azzal, hogy a magyar 6rids galambrol
mar a 17. szazadbol is maradtak fenn irasos emlitések, miszerint a fajta ekkor a Nagy-
Alféldon mar ismert és elterjedt volt (SZUCS, 1990; SIPOS és mtsai., 2019).

Hasonl6 tendencia rajzolodott ki a nukleotid diverzitas () alapjan is. A legmagasabb ©
értéket az azsiai fajtak esetében kaptuk (m = 0,0313 £ 0,0165), ezt kovették az alfoldi
fajtak (x = 0,0245 + 0,0133), majd a mediterran fajtak (x = 0,0181 + 0,0104). Mivel a
nukleotid diverzitas a két véletlenszerlien kivalasztott DNS-szekvencia kozotti atlagos
nukleotid kilénbséget fejezi ki, ezek a magasabb értékek arra utalnak, hogy e
csoportokban a mitokondrialis szekvencidk kdzotti atlagos eltérés nagyobb, vagyis a
genetikai valtozatossag is nagyobb mértékii. Ezzel szemben a magyar husgalamb fajtak
(r=0,0092 £ 0,0061), kiilonosen pedig az amerikai fajtak (x = 0,0009 + 0,0014) alacsony
nukleotid diverzitast mutattak, ami kisebb atlagos szekvenciakulénbségre és homogénebb
maternalis alloméanyra utal. A jelen vizsgélat csoportjait 6sszehasonlitva tehat az azsiai
és alfoldi csoportok nukleotid diverzitasa viszonylag magasnak, a mediterran csoporté
kdzepesnek, mig a magyar hasgalamboke és az amerikai fajtdké alacsonynak tekintheto.
Az elemszambeli kilonbségek ellenére a fent emlitett csoportokban kiegyenlitett
nukleotid diverzitas értekeket kaptunk, annak ellenére, hogy a mediterran és az azsiai
régiok torténetileg és idében is hosszabb evolicios periddusokat tartanak nyilvan. Mivel
Azsia volt a faj haziasitasanak kozpontja, igy logikus, hogy ott a legnagyobb a

valtozatossag. Nemcsak a galambok, de mas fajok esetében is igaz, hogy a Karpat-
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medencében szdmos érintkezési zona taldlhatd, ahol mind a faji diverzitads, mind a

populdcio diverzitds magas. Ezért gyakran a biodiverzitas gocpontjaként is emlegetik ezt
a teriiletet (MRAZ és MICHAL ., 2016; KAJTOCH és mtsai., 2016).

Az |. vizsgélatban a diverzitas indexeket kozvetlenul fajtdkra vonatkozoan is

kiszamoltuk, melyek a 6. tablazatban kerultek dsszefoglalasra.

6. tablazat: Az I. vizsgalatba vont fajtak genetikai diverzitas indexei

Indexek  Elemszdm  Polimorfizmusok  Haplotipusok I;gplot!pys N.uklec?tl,d

Fajtak ") s7Ama s7ama iverzitas diverzitas

(Hd) £ SD (n) £ SD
alféldi buga galamb 12 3 3 0,318+/-0,164 0,0024+/- 0,0025
alfoldi parasztgatyas 10 61 2 0,200+/-0.154 0,0589+/- 0,0329
bucharai dobos 7 1 2 0,286+/- 0,196 0,0014 +/- 0,0019
hubbel 10 2 3 0,378+/-0,181 0,0019+/- 0,0022
iraki raabi galamb 50 2 5 0,191+/-0,074 0,0006+/- 0,0010
iraki voros galamb 47 4 4 0,125+/-0,065 0,0010+/- 0,0014
karné 10 1 2 0,356+/-0,159 0,0017+/- 0,0021
king 11 1 2 0,182+/-0,144 0,0009+/- 0,0014
magyar csirke 8 0 1 0,000+/-0,000  0,0000 +/- 0,0000

galamb

magyar hazigalamb 9 3 2 0,222+/-0,166 0,0032+/- 0,0031
magyar érias galamb 15 42 5 0,629+/-0,125 0,0284+/- 0,0161
magyar érias begyes 14 2 3 0,275+/-0,148 0,0014+/- 0,0017
mirthys 10 34 3 0,378+/-0,181 0,0329+/- 0,0191
mondain 10 32 4 0,533+/-0,180 0,0317+/- 0,0185
pardkas galamb 10 120 6 0,778+/-0,137 0,1894+/- 0,1019
romai galamb 10 1 2 0,356+/-0,159 0,0017+/- 0,0021
szalontai Orias 13 66 5 0,731+/-0,096 0,0521+/- 0,0285
szovati kék 11 18 2 0,182+/- 0,144 0,0158+/- 0,0099
texan 9 0 1 0,000+/-0,000 0,0000 +/- 0,0000

Ebben a tablazatban a haplotipus diverzitds magasabb értékeit mutattuk ki a pardkas
galambban (Hq=0,778+/-0,137), a szalontai ériasban (Hs=0,731+/-0,096), a magyar orias
galambban (Hq=0,629+/-0,125) és a mondain fajtdban (Hq=0,533 +/-0,180). A
legalacsonyabb értéket pedig a magyar csirkegalamb és a texan esetében (0,0000) kaptuk,
ami legalabb részben ezen fajtak alacsony elemszaméanak tudhatd be (magyar
csirkegalamb n=8, texan n=9). Az iraki vords galamb (Hq¢=0,125+/-0,065) €és a raabi
galamb (H¢=0,191+/-0,074) egymassal hasonl6 haplotipus diverzitas értékeket mutatnak,
de a polimorfizmusok szama magasabb az iraki vords galambban (4), mint az iraki raabi
esetében (2). A parokas galamb, a szalontai drias és a magyar 0Oriads galamb esetében
kapott magas haplotipus diverzitas ertékek arra utalhatnak, hogy ezekben a fajtakban az
anyai vonalak valtozatossaga nagyobb. Ennek hatterében nemcsak az allhat, hogy e fajtak
tenyésztéstorténete korabbra nyulik vissza, hanem az is, hogy tobb maternalis vonal
6rzédhetett meg benniik, illetve a kialakitdsukban tébb alapité allomény vehetett részt,

illetve a fajtak kozotti génaramlas és keresztezések is hozzajarulhattak a magasabb
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mtDNS-diverzitashoz (NADERI és mtsai., 2007; CIESLAK ES MTSAI., 2010;
FERRANDO és mtsai., 2015). Ezzel szemben az alacsonyabb Hq értékek zartabb
tenyésztési gyakorlatra, alapitdhatasra vagy sziikebb anyai bazisra is utalhatnak, bar az
alacsony elemszam egyes esetekben az ertékek értelmezését korlatozhatja (TOALOMBO
és mtsai., 2019). A mondain esetében pedig egy vilagszinten is elterjedt és népszerti
fajtardl van sz6, melynek kialakitasahoz szamos fajtat felhasznaltak, ami magyarazhatja
a mert értékeket.

A kiilonb6zé elemszamu, illetve elméleti- és szakmai csoportositasok kodzotti
kulonbségek szemléltetésére megfeleldek lehetnek az eltéré adatkészletekkel elvégzett
hasonlé vizsgalatok, ezért a 7. tAblazatban a Il. vizsgélatbdl szarmazd, eltér6 mtDNS COI

szakasz szekvenciainkon alapul6 elemzés diverzitas indexeit foglaltuk dssze.

7. tdblazat: A Il. vizsgalatb6l szarmaz6 mtDNS diverzitas indexek a 7 nagytestii
hazigalamb populaciora vonatkozdan

Indexek Elemszam Polimorfizmusok Haplotipusok . Ha[.)l(')tlpus . Nulfkiond
() széma szAma diverzitas (Ha) £  diverzitas (m) =
Fajtak SD SD

alfoldi buga 6 9 4 0,800 +/- 0,172 0,006 +/- 0,002
galamb

magyar orias 9 3 4 0,583 +/- 0,183 0,002 +/- 0,001
begyes

magyar orias 7 17 5 0,905 +/-0,103 0,014 +/- 0,002
galamb

king 8 7 5 0,786 +/- 0,151 0,003 +/- 0,001

mondain 7 16 4 0,857 +/- 0,102 0,014 +/- 0,003

romai galamb 8 9 7 0,964 +/- 0,077 0,004 +/- 0,001

szalontai orias 6 10 3 0,600 +/- 0,046 0,006 +/- 0,003

A genetikai diverzitas indexek eltér6 mértékii genetikai variaciot jeleznek ezen fajtak
esetében. A magyar orias galamb rendelkezett a legmagasabb polimorfizmus-szdmmal
(17), ezt kovette a mondain (16) és a szalontai Orias (10). A legalacsonyabb
polimorfizmus-szamot a magyar 6rias begyes galambban detektaltuk (3), mig a king (7)
és a rdmai galamb (9) esetében szintén alacsonyabb szamok voltak a jellemzoek.

A haplotipusok szama egyenletesebben oszlott el a fajtak kozott. A romai galamb
rendelkezett a legtdbb haplotipussal (7), mig a king és a magyar Orias azonos szamu
haplotipust mutatott (5). A haplotipus diverzitds (Hq) hasonld trendet kdvetett, mint a
polimorfizmusok szama. A romai galamb (Hq = 0,964 + 0,077) és a magyar oOrias galamb
(Ha = 0,905 £ 0,103) mutatta a legmagasabb haplotipus diverzitas értékeket, illetve a
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mondain (Hq = 0,857 + 0,102), valamint az alfoldi buga galamb (Hq = 0,800 £ 0,172) is
magas értékeket mutatott. A legalacsonyabb haplotipus diverzitas a magyar érias begyes
galambnal volt megfigyelheté (Hq = 0,583 + 0,183).

A nukleotid diverzitas altalanossagban alacsony volt, kivéve a mondain (n= = 0,014 +
0,003) és a magyar 0rias galamb (x = 0,014 £ 0,002) esetében.

A két primerparral kapott mtDNS diverzitési eredmények a hét, mindkét vizsgalatban
szerepld fajta esetében részben hasonlo, részben pedig markerfiiggd mintazatot mutattak.
A 11. vizsgalatban hasznalt BirdF1-BirdR1 primer parral a legtobb fajtaban nagyobb
haplotipus szamot és magasabb haplotipus diverzitast kaptunk, ami arra utal, hogy ez a
szakasz érzekenyebben kilonitette el a kozeli materndlis variansokat. Ugyanakkor a
nukleotid-diverzitas nem valtozott egységes iranyban. A magyar oOrias galamb és a
mondain mindkét primerrel a diverzebb fajtak kdzé tartozott, mig a magyar érias begyes
mindkét esetben alacsonyabb diverzitast mutatott. A legmarkansabb eltérés a szalontai
oriasnal jelentkezett, ahol az 1. vizsgalatbol szarmazd, altalunk tervezett primer parral
jéval magasabb polimorfizmusszdmot és nukleotid-diverzitast detektaltunk, mig a
szakirodalmi primer parral mérsékeltebb valtozatossag rajzolddott ki. Ezzel szemben a
romai galambnél a BirdF1-BirdR1 primer lényegesen tobb haplotipust és magasabb
haplotipus diverzitast tart fel. Osszességében a két primer par altal kirajzolt kép nem
ellentmondéasos, de nem is teljesen azonos. A masodik vizsgéalat tobb esetben finomabb
haplotipusos tagoltsagot mutatott, mig az elsé vizsgalat néhany fajtdban jelentdsebb

szekvencia eltéréseket tart fel.

4.1.2. Genetikai tavolsag éertékek Fixacios index alapjan

A fixacios index (Fst érték) azon nukleotid helyek aranyat jelenti, ahol a szekvenciak
kiilonb6z6 bazisokat tartalmaznak az Osszehasonlitott parok kozott. Az 5. &bra az |.
vizsgalatbdl szarmaz6 hagyomanyos fajtacsoportositasra vonatkozd genetikai
tavolsagokat foglalja 0ssze az Fst értékek alapjan paronkénti 6sszehasonlitasban,
hétérképen abrazolva. Az abréan lathatd negativ Fst értékek pedig azt jelentik, hogy a két
Osszehasonlitott fél kozott annyira szoros a kapcsolat, hogy gyakorlatilag nem
érzékelhetd a koztik 1€évé genetikai tavolsag, illetve az is eléfordulhat, hogy a
csoportokban 1év6 elemszam nem volt elegendd a teszt elvégzéséhez (GERLACH és
mtsai., 2010; PRISKIN, 2010).
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5. dbra: Az I. vizsgalatbdl szarmazd paronkénti Fst 6sszehasonlitas a hagyomanyos
fajtacsoportositas alapjan (*: a statisztikailag szignifikans értékeket (p<0,05) jeldlik)

Az 5. &bréan lathatd, hogy a tollalakzatos galambok csoportja minden dsszehasonlitasban
nagy és szignifikans genetikai tavolsagot mutatott. Az eredmény értelmezésekor azonban
figyelembe kell venni, hogy ebben az adathalmazban ezt a fajtacsoportot egyetlen fajta
reprezentalta, igy a megfigyelt eltérés valoszinileg elsdésorban a fajta sajatos
tenyésztéstorténetével fligg 0Ossze, ugyanis a fajta jelenlegi formaja 3 kiilonb6z6
kontinensen alakult ki az 1500-as évektol kezd6déen (HE és JIA, 2015).

A foldrajzi régidk szerinti csoportok kdzotti genetikai tavolsag paronkénti Fst értékeit a

6. abran lathato hétérkép foglalja dssze.
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6. abra: Paronkénti genetikai tavolsag (Fst) foldrajzi régiok szerinti csoportok kozott
— 1. vizsgélat
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Az 5. és 6. dbran szerepld hotérképek egységes szinskalaval keriiltek abrazolasra, igy a
kiilonb6z6 csoportositasokbol szarmazo Fst-értékek kdzvetlenil 6sszehasonlithatok. Az
abrak alapjan jol lathato, hogy a foldrajzi régiok szerinti csoportok kozotti genetikai
differencialodas Iényegesen kisebb mértékii, mint a hagyomanyos fajtacsoportok kozott
megfigyelheté kiilonbségek. A 6. abran bemutatott Fsrt-értékek rendkiviil sziik
tartoményban mozognak, és egyik 0sszehasonlitds sem bizonyult statisztikailag
szignifikdnsnak. Eredményeink alapjan a foldrajzi régidk szerinti csoportositas a vizsgalt
mintak genetikai szerkezetét nem magyarazza érdemi mértékben. A legnagyobb tavolsag
az amerikai fajtak és a magyar hasgalambok csoportja kozott van (0,022), mig a
mediterran fajtdk kozel allnak az &zsiai fajtdkhoz (0,008) és a magyar hisgalamb
fajtakhoz (0,007). Az amerikai fajtak és a magyar husgalambok kozotti eredmény arra
utal, hogy a magyar husgalamb fajtak kialakulasa még az 1970-es években zajl6 amerikai
fajtak térhoditasa el6tti alapokra épiilt, igy létrehozdsuk sordn nem a korabeli
legkorszeriibbnek tartott amerikai allomanyt, hanem inkabb eurdpai, illetve sajat
genotipusokat hasznaltak fel. Az alféldi csoport mind a mediterran, mind a magyar
hisgalamb fajtakhoz képest negativ értékeket mutatott, ami arra utal, hogy a csoporton
beluli variancia nagyobb volt, mint a csoportok kozotti variancia. Ez kis genetikai
tavolsagra utal, melybdl arra lehet kovetkeztetni, hogy a mediterran térségbdl szarmazo
nagytesti galamb fajtdkkal kozeli rokonsagban allnak, a régiotol fliggetlendl. A
kutyafajtak példaja jol mutatja, hogy zart tenyésztési rendszerekben a fajtak kdzott nagy
genetikai tavolsadgok alakulhatnak ki (PARKER és mtsai., 2004; VAYSSE és mtsai.,
2011), mig a héazigalambok tobbsége esetében a zart (tdrzskdnyves) tenyesztési
rendszerek hianya és a vonalak kdzotti genaramlas miatt kevésbé éles genetikai hatarokat
mutatnak (atlagos Fst: kutya = 0,33; galamb = 0,24) (STRINGHAM és mtsai., 2012).

A 7. abréan lathatoak a fajtak szerinti dsszehasonlitasok genetikai tavolsagai, melyet a

konnyebb attekinthetéség érdekében szamértékek nélkil vizualizaltunk.
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iraki raabi galamb
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7. abra: Az I. vizsgalatba vont fajtak kozotti genetikai tavolsagmatrix hétérképen
abrézolva Fst alapjan, (*: a statisztikailag szignifikans értékeket (p<0,05) jeldlik.)

Az 1. vizsgalatba vont fajtdnkénti genetikai tavolsagokat bemutaté hétérkép alapjan
megfigyelhetd, hogy egyes fajtak genetikai tdvolsdg szempontjabdl igen kozel allnak
egymashoz. A magyar orias galamb és a magyar Orias begyes kozotti genetikai tavolsag
kilonosen alacsony (Fst = 0,002), ami a két fajta kozeli rokonsagara és valoszintsithetd
kozos eredetére utal. A magyar fajtdk altalaban viszonylag kis genetikai tavolsagot
mutatnak egymashoz képest, viszont a statisztikai maddszer korlatai miatt bizonyos
értékek nem szamszertsithetk, ugyanakkor ez a kozelség a kdzos tenyészteési hattérrel
és a foldrajzi kozelséggel is magyarazhato.

Kivételt képez a szovati kék, amely tobb fajtatél nagyobb genetikai tavolsagot mutat,
kiléndsen a pardkas galambbal (Fst = 0,470), az iraki voros galambbal (Fst = 0,126) és
az iraki raabi galambbal (Fst = 0,149) dsszevetve. Az ezekhez az §sszevetésekhez tartozo
értékek statisztikailag szignifikdnsak, ami a populaciok kozotti jelent6s genetikai
elktlonilést timasztja ala.

A magyar hazi galamb — amely nem hivatalosan elismert fajta — szoros genetikai
kapcsolatot mutat tobb magyar fajtaval. A legkisebb genetikai tavolsag az alfoldi buga
galambbal figyelhet6 meg (Fst = 0,004), ami arra utalhat, hogy ezek a fajtak kozeli

genetikai hattérrel, esetleg azonos forras populacioval rendelkeznek. Ezek az eredmények
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egybecsengenek a tenyésztOk korében €16 tenyésztéstorténettel és a fajtdk nagyrészt
atfed6 foldrajzi elterjedtségével is.

A hétérképen kiilonosen jol lathatd, hogy a parokas galamb az 6sszes fajtaval 6sszevetve
viszonylag nagy genetikai tdvolsdgot mutat, ami a vizsgalt fajtak kozott egy markans
genetikai elkiiloniilést jelez. Ez arra utalhat, hogy ez a fajta eltérd tenyésztési hattérrel
vagy hosszabb id6 ota elkiiloniilten fejlodé genetikai allomannyal rendelkezik. Erre
magyarazattal szolgalhatnak rendkivil extrém fajtajegyei, amiket keresztezésekkel
azonnal elveszitenek a tenyésztok (M2.4. tablazat).

A texan galambra vonatkoz6 eredményeket fenntartasokkal kell kezelni, mivel ebben a
fajtdban minddssze egy haplotipust detektaltunk, és a genetikai diverzitasi index értéke is
alacsony volt, ami valosziniileg a kis mintaszammal magyarazhatd. A king és a karno
viszonylag kis genetikai tdvolsdgot mutat tobb fajtatol, ami arra utalhat, hogy ezek a
hastipust galambfajtdk genetikai szempontbdl kevésbé kiloniltek el a vizsgalt
populacidk tobbségétdl, ami egybevag a hus-/nagytestii fajtadk kozos eredetérdl és a

koztlk zajlo keresztezésekrol szolo korabbi leirasokkal (EGGLESTON, 1921).

Genetikai tavolsag elemzése tobbmarkeres megkozelitéssel

A 1. vizsgélatbol szarmaz6 mtDNS- és a mikroszatellit-adatok alapjan szamitott
paronkénti Fst értékek altalanossagban alacsony fajtak kozotti differencialodast jeleztek
a vizsgalatba vont 7 nagytestli fajta esetében, ugyanakkor markertipusonként eltérd
mintdzatok voltak megfigyelhetéek. A teljes tavolsagmatrixok hétérkép formdjéban a
8A-B abran talalhatok. A hétérképek szinskalaja az adott Fst-matrix értéktartomanyahoz
igazodik, ezért a kiillonb6z6 markerrendszerekbdl szarmazod éabrak szinintenzitasa

kdzvetlentil nem hasonlithaté dssze.
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8. abra: Genetikai tavolsagértékek hétérképpel abrazolva mindkét marker esetében

A két markerrendszer eltéré genetikai mintazatot mutatott. Az mtDNS alapt Fst-matrix
bizonyos fajtaparok esetében nagyobb genetikai differencialodast jelzett (8A), mig a
mikroszatellit markerek 6sszességében alacsonyabb Fst-tartomanyban mozogtak (8B),
ugyanakkor tobb ldkuszon alapuld, nukleéaris genetikai képet adtak. A mikroszatellit
eredmények ezért a vizsgalt fajtak kozotti kapcesolatok értelmezésében kiegészitd, és
bizonyos szempontbdl stabilabb informaciot nydjtanak, mig az mtDNS eredmények
elsésorban az anyai leszarmazasi vonalak eltéréseit tiikrozik. A legkisebb genetikai
tavolsagot a mondain és a magyar 6rias galamb kdzott detektaltuk, mig a legnagyobbat a
magyar Orias galamb és a magyar Orias begyes kdz6tt. Ez az eredmény ugyanakkor eltér
a mikroszatellit markerrel kapott képtdl, valamint a 19 fajtat felolelé korabbi elemzésben
kirajzol6dd mintazattol is, ahol a magyar orias és a magyar orias begyes inkabb kdzelebbi
kapcsolatot mutatott. Ennek alapjan a két fajta kzotti mtDNS-alapu nagyobb tavolsagot
nem célszerli altalanos genetikai elkiiloniilésként értelmezni, hanem inkdbb ugy, mint
amely elsdsorban a maternalis leszarmazasi vonalak eltérd szervezddését tiikrozi.

A mikroszatellit markerrel késziilt h6térkép (8B) ezzel szemben rendezettebb képet adott,
és jobban illeszkedett a nagyobb elemszamda, 19 fajtat vizsgalo elemzés eredményeihez
(7. abra). Ebben az esetben a mondain egyértelmiibben elkiiloniilt a tobbi fajtatol, mig a
magyar Orids galamb és a magyar Orias begyes kozotti kapcsolat a mitokondrialis
eredményekhez képest kozelebbinek mutatkozott. Ez arra utal, hogy a tobb lokuszon
alapuld, biparentalisan 6rokl6dé mikroszatellit markerek megbizhatobban tiikrozik a

fajtak teljes genetikai kapcsolatat, mint az egyetlen maternalis markerre épiilé mtDNS-
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vizsgalat. A nemzetkdzi fajtak kdzil a romai galamb és a king genetikailag kdzelebbinek
tlint a magyar fajtakhoz, mig a mondain a Il. vizsgalatban kapott mindkét marker alapjan
izolaltabbnak bizonyult. Ezt a mikroszatellit marker-eclemzés alapjan készitett hétérkép is
alatamasztja (8B abra), ahol a mondain egyértelmiien elkiiloniil a tobbi fajtatol. Ebben az
esetben a magyar 6rids galamb mutatta a legnagyobb tavolsagot a mondaintdl, ami
megerdsiti a mitokondrialis adatokbol kirajzolédé trendeket, ugyan csak mérsékelt
kovetkezetességgel. A vizsgalatban alkalmazott genetikai markerek variabilitdsa és
evolucids ,,jele” eltéré, ami Fst értékekben és populaciok kozotti tavolsagokban is
kilonbseégekhez vezet. Ezek az eltérések befolyasolhatjak a klaszterezési mintazatokat,
illetve a hétérképeken lathato elrendez6dést, ahogyan azt a két hotérkép is szemlélteti.
Osszességében a mitokondrialis és a mikroszatellit markerekkel kapott eredmények eltérd
rokonsagi mintazatokat mutattak a vizsgalt fajtak kozott, ami a két markertipus eltérd
felbontoképességével (AKIB és mtsai., 2015), illetve a leszarmazasi vonalak eltérd
rendezddésével (lineage sorting), illetve a vizsgalatok soran eltéré elemszamokkal
magyarazhato.

A 13 mikroszatellit I6kuszt hasznald elemzés dsszességében magasabb Fst értékeket
eredményezett, ami arra utal, hogy ez a markertipus nagyobb felbontast biztosit a
galambfajtak kozotti genetikai differencialodas kimutatasaban.

A két markertipuson alapuld genetikai tavolsag vizsgalat sordan kapott Fst-értékek
magasabbak voltak, mint a mas galambfajokon, illetve az elvadult hazigalamb-
populacidkon végzett egyes vizsgalatokban kozolt értékek (MONCEAU és mtsai., 2013;
GIUNCHI és mtsai., 2020), ugyanakkor 6sszemérhet6k voltak az europai—mediterran
tipusu hazigalamb fajtak korében leirt eredményekkel (BIGI és mtsai., 2016). Lengyel
populacidkhoz képest (PODBIELSKA ¢és RADKO, 2022) erdsebb differencialodast és
kisebb génaramlast talaltunk, ami inkabb a célzott szelekcidval és lokalis tenyésztési
preferencidkkal, semmint puszta foldrajzi szeparacioval magyardzhat6. Mivel egyik érték
sem haladta meg a 0,430-at, a géncsere korlatozottsaga valdsziniileg inkabb szelektiv
tenyésztési dontésekbdl, mintsem természetes terbeli akadalyokbol ered (HALL és mtsai.,
2022).

4.1.3. Fékoordindta elemzések
A fokoordinata analizis (PCoA) egy népszerli tobbvaltozos elemzési modszer, amely

lehetdvé teszi a kozelségi matrixok elemzését és megjelenitését, példaul a genetikai
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tavolsag értékek felhasznalasaval. A genetikai tavolsagértékek felhasznélasaval tobbféle
csoportositdsi rendszerre is elvégeztik a PCoA-t, mely eredményei jol aldtamasztjak a
paronkénti Fst érték alapjan kapott tavolsagertékeket. A 9. abra az 1. vizsgalatba vont
fajtankénti Gsszehasonlitas eredmeényeit reprezentalja. Ebben az esetben a szovati kék
(amely az Fst-értékek alapjan is szignifikans és jelentOs tavolsagértékeket mutatott)
egyedei olyan messze voltak a koordinatarendszerben a tobbi fajtatdl, hogy nem
lehetséges vizualizalni 6ket. A vizsgalat alapjan lathatd, hogy a fajtak tobbnyire egy
csoportba tomorilnek, az eltérések inkabb az egyedek kdzott jelennek meg. Egyes azsiai

és mediterran fajtak pedig tvolabb jelentek meg a toébbihez képest.

Koord. 2 (1
@ Bucharai dobos Szovatikék @ Alfdldi buga galamb @ Kamno Hubbel @ Magyar csirkegalamb
Iraki Raabi ® Iraki vords

Maqg;;:mjém .Magay;’ﬁj’g‘as @ Alfildi paraszigatyas piethry galamb @ Parskas @ King

@ Mirthys @ Mondain @ Roémai galamb @ Szalontai drias @ Texan @ Magyar orias begyes

9. dbra: Az I. vizsgélatba vont fajtdk PCoA elemzése

A 10. é&bra pedig az |. vizsgalat PCoA eredményeit mutatja hagyomanyos
fajtacsoportonként, szintén genetikai tdvolsag alapjan szamitva. Ebben az esetben nem
tudtuk vizualizalni a tyakidomu galambok és a dobos galambok csoportjat a jelentds
elkilonllés miatt. Az elvégzett PCoA elemzések kdziil a hagyomanyos fajtacsoportositas
alapjan végzett elemzés alatdmasztja és igazolja a hagyomanyos fajtacsoportok alapjan

valé megkulonbdztetés elvét és relevanciajat.
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Koord. 1 (29,84%)

.Alakgalambok Tyukidomu . Begyes . Dobos Tollalakzatos . Keringd . Husgalambok
. galambok galambok galambok galambok galambok

10. dbra: Az 1. vizsgalat PCoA elemzés eredményei a hagyomanyos fajtacsoportok elve
alapjan

A 11. dbraaz I. vizsgalat foldrajzi régiok szerinti csoportositas alapjan mutatja be a PCoA
elemzés eredményeit. Ez az abra nem mutat egyértelmii mintazatot, nagyfokd keveredés
lathaté az abran, ami eltér PACHECO és mtsai. (2020) multidimenzionalis skalazasaban
bemutatott, részben elkiiloniilobb szerkezetétdl. Az eltérés csak részben magyarazhat6 az
alkalmazott csoportositasi rendszerek kulonbségével, mivel a kordbbi vizsgalatok
(STRINGHAM és mtsai., 2012; SHAPIRO és mtsai., 2013; PACHECO és mtsai., 2020)
az amerikai NPA-felosztast, mig mi az EE-rendszert alkalmaztuk. Az egyes fajtak
besorolasa ugyanis kulénbozik a két rendszerben. Az NPA-besorolas alapjan elvégzett
elemzések esetében bar bizonyos csoportoknal kimutathat6 volt elkiilondilés, tébb csoport
kozott atfedések és filogenetikai ellentmondésok is megjelentek. Ennek megfelelden az
altalunk kapott, keveshé eles mintazat nem feltétleniil tekinthet6 a korabbi vizsgalatokkal
ellentétesnek, inkabb arra utal, hogy a kiilonb6z6 besorolasi rendszerek eltéréd mértékben
tikrozik a fajtak genetikai kapcsolatait. Az Gsszehasonlitast tovabb neheziti, hogy a
korabbi tanulmanyokban szerepld mintak jelentds része nem az adott fajtak eredeti
kialakulasi régiojabol szarmaztak, ezért azok kovetkeztetései is fenntartasokkal

kezelendok.
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Koord. 1 (29,84%)

@ Alfdldi
fajtak

A Amerikai
galambok

— Mediterran
galambok

Azsiai
galambok

@ Magyar
hiasgalambok

11. &bra: Az 1. vizsgalat PCoA elemzés eredményei foldrajzi régidk alapjan

4.1.4. Molekuléris varianciaanalizis

A vizsgalt minték genetikai szerkezetének feltarasara mind az 1., mind a Il. vizsgélatban
molekularis varianciaanalizist (AMOVA) végeztlnk. Az I. vizsgalatban a hagyomanyos
fajtacsoportok (1A) és a fajtak szerinti felosztas (IB) eredményeit vetettilk 6ssze, mig a
Il. vizsgalatban a COl-alapd mtDNS (11A) és a mikroszatellit markerek (11B) alapjan
értékeltlik a fajtak kozotti genetikai tagoltsagot ugyanazon egyedek esetében (8. tblazat).

8. tablazat: AMOVA eredmények az 0sszes csoportositasi tipus szerint

Variancia forrdsa  df Négyzetdsszeg V;:;r:sa Va;(i;)r)\cia
I1A. Hagyomanyos Csoportok kozott 6 191,143 0,92804 35,07
fajtz;z(i?r?tmk CSOEZITJTkO” 269 462,231 1,71833 64,93
- Csoportok kozott 18 217,926 0,74415 30,52
18- Fajtakszerint Cso‘t’)‘élr;‘l)kon 257 435,447 1,69435 69,48
IHA. COl mtDNS Csoportok kozott 6 34,401 0,51290 20,34
marker adatok Csoi’)zlr[tj?kon 44 88,403 2,00915 79,66
11B. mikroszatellit Csoportok kozott 6 178,439 0,39413 6,84
marker adatok Csoi’)zlr[tj?kon 429 2301,123 536392 93,16
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Az 1. vizsgalat (1A) esetben a teljes genetikai variancia 35,07%-a a csoportok kdzott,
64,93%-a pedig a csoportokon belll jelent meg. A fajta alapl felosztas szintén
szamottevd elkiiloniilést mutatott, de a csoportok kozotti komponens itt valamivel
alacsonyabb volt (30,52%). Ez arra utal, hogy a hagyomanyos fajtacsoportok nem csupan
tenyésztéstorténeti vagy fenotipusos kategoridk, hanem genetikai szempontbdl is relevans
egysegek. Ezt az eredményt azért érdemes kiemelni, mert a haziallatfajtdkon végzett
AMOVA- és Fst-alapu vizsgélatokban a csoportok kozotti komponens gyakran ennél
alacsonyabb nagysagrendii. Olasz galambfajtakban 21,34% (BIGI és mtsai., 2016), indiai
kecskefajtdkban 6,59% (ROUT és mtsai., 2008), etiop juhpopulaciokban 8,23% (EDEA
és mtsai., 2017), ibériai sertés fajtacsoportokban pedig 11,92% (GAMA és mtsai., 2013)
kozotti értékeket kozoltek.

A 1I. vizsgalatban a két markertipus eltéré képet mutatott a genetikai tagoltsagrol.
Ugyanazon egyedeket vizsgalva a COl-alapd mtDNS-elemzés (11A) nagyobb mértékii
populécidk kodzotti variancidt mutatott ki (20,34%), mint a mikroszatellit marker (6,84%)
(11B). Eredményeink 6sszhangban allnak GIUNCHI és mtsai. (2020) eredményeivel
(90% populécidn belil, 4% populaciok kdzott 12 mikroszatellit 16kuszon, n = 194). Bar
galamboknal a mikroszatellit-alapt  AMOVA-elemzés ritkdbban jelenik meg a
tanulméanyokban, a két marker-tipus egyiittes eredménye is egyértelmiien arra utal, hogy
a genetikai variancia dontd része a populaciokon beliil talalhato.

Mivel a COl-marker a mtDNS részeként maternalisan 6roklodik és nem rekombinalodik,
ezért elsdsorban a maternalis vonalak hosszabb 1ddléptekii jelét 6rzi és a mélyebb
torténeti kapcsolatokat tiikrozi. A markerek Osszevetésébdl kapott informaciok is arra
utalnak, hogy a konzervalt jellege miatt a mitokondrialis marker alkalmasabb lehet a
hazigalambfajtak filogenetikai kérdéseinek tisztdzasaban. Habar az egyes vizsgalatok
nem teljesen azonos mintavételi és marker-rendszerre épilnek, de 06sszehasonlitd

keretként a kapott értékek 0sszességében igy is erds genetikai strukturaltsagra utalnak.

4.1.5. Haplotipusok kapcsolatainak vizsgalata

A 12. abran az I. és Il. vizsgalatban vizsgalt fajtak haplotipusai kdzotti kapcsolatokat
dendrogramok szemléltetik. A 12A abran az |I. vizsgalat haplotipusai lathatoak
fajtacsoportok szerinti bontasban, a 12B abran ugyanezek foldrajzi régiok szerint

csoportositva, mig a 12C abran a Il. vizsgalat fajtankénti haplotipus-megoszlasa lathato.
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12. dbra: A vizsgalt galambfajtak haplotipusai kozétti kapcsolatok dendrogramokon
abrazolva. (Megjegyzés: A haplotipusok mellett feltlintetett n értékek az adott
haplotipushoz tartoz6 egyedek szamat adjak meg.)

A 12A) és 12B) éabrak alapjan a 27 azonositott haplotipus kozll négy vegyes
haplotipuskent jelenik meg (HAP_2, HAP_4, HAP_12 és HAP_24), vagyis ezek tobb
csoportban is el6fordulnak. Ez arra utal, hogy a vizsgalt allomanyban nem minden
haplotipus kothetd kizardlag egyetlen fajtacsoporthoz vagy foldrajzi régiohoz. Kiilondsen
szembet(ind a HAP_2 dominanciaja (n=219), amely tébb csoportban is megjelenik, ezért
ez a haplotipus altalanosnak, ¢€s feltehetden 6si eredetlinek tekinthetd. Ezzel szemben a
legtdébb tovabbi haplotipus alacsony elemszammal, gyakran egyetlen egyedhez
kapcsolodva fordul eld, ami jelentds mitokondrialis valtozatossagot jelez.

A fajtacsoportok szerinti dendrogramon (12A) j6l lathato, hogy a tollalakzatos galambok
tobb haplotipusa a torzshdz kozelebbi, alsobb elhelyezkedésli agakon talalhato, ami arra
utal, hogy e csoporton beliill régebbi eredetli, 6nallé6 mitokondridlis vonalak is
fennmaradhattak. Ugyanakkor az egyes fajtacsoportok haplotipusai nem kilén kladokba
rendezddnek, hanem tobb esetben kozds vagy egymashoz kozeli leszarmazasi agakon
fordulnak el6. A hdsgalambok és az alakgalambok haplotipusai példaul részben egymas
kdzelében helyezkednek el, ami a csoportok kdzotti szorosabb rokonsagra vagy kdzos

eredetre utalhat. Ez a mintazat 6sszhangban all STRINGHAM és mtsai. (2012) SNP-
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alapu eredményeivel, amelyek szerint a galambfajtak genetikai szerkezete csoportszinten
jol kovethetd, ugyanakkor a csoportok kozott atmenetek is kimutathatok.

A foldrajzi régiok szerinti felosztasban (12B) szintén megfigyelheté bizonyos foku
csoportosulads, de teljes elkulonulés itt sem lathatd. Az alfoldi fajtak tobb 06nallo
haplotipussal is rendelkeznek, ugyanakkor a vegyes haplotipusok jelenléte azt mutatja,
hogy a féldrajzi eredet dnmagdban nem magyarazza teljes mértékben a haplotipusok
eloszlasat. Ennek megfeleléen a dendrogram inkabb részleges foldrajzi strukturaltsagot
jelez, mintsem éles regionalis elkilonulést. A lokalis haplotipusok mellett a régiok kozotti
megosztott haplotipusok arra utalnak, hogy a maternalis vonalak egy része széles foldrajzi
elterjedésti. Hasonldé mintazatot irt le @ mtDNS COI régiéban BIRAY (2019) is, aki
hazigalamb-populaciokban egy dominans haplotipus magas gyakorisagat talalta, és ezt a
haziasitas korai, k6z0s eredetével hozta 6sszefiiggésbe. A jelen vizsgalatban a megosztott
haplotipusok és a régiok kozotti atfedések ezért egyarant értelmezheték kozos eredetii
vonalak és kés6bbi tenyésztési/kereskedelmi kapcsolatok kovetkezményeként. A 12C
abrén a II. vizsgalatban szerepld nagytestl fajtdk haplotipusainak dendrogramja lathato.
Az abran leginkabb az latszik, hogy a fa bazalisabb, a térzshoz kozelebb elhelyezkedd
részét dontéen tobb fajtaban is el6forduld, megosztott haplotipusok jellemzik. Ebbe a
csoportba tartozik a legnagyobb elemszdmu, HAP_1-gyel jel6lt haplotipus is (n=18),
amely a vizsgalt dllomany meghatdrozo haplotipusanak tekinthetd. Ezzel szemben a fa
fels6bb, terminalisabb részén nagyobb aranyban jelennek meg egy-egy fajtdhoz kothetd
haplotipusok. Ezek kozdtt tobb magyar fajtdkhoz kapcsol6dd haplotipus is
megfigyelhetd, példaul az alfoldi buga galambhoz kotheté HAP_13, a magyar Oriés
begyeshez tartoz6 HAP_15, a szalontai éridshoz kapcsolddé HAP_2 és HAP_8, valamint
a magyar orias galambhoz tartoz6 HAP_10. Ez arra utal, hogy a nagytestii galambfajtak
kodzott a kozos materndlis eredetre utald haplotipus-megosztas mellett részben elkiiloniil6,
fajtaspecifikusabb fejléddési vonalak is fennmaradtak. A dendrogram tehat nem teljes
fajtaszinti elkiiloniilést, hanem ko6z0s eredet és részleges differencialodas egyiittes
jelenlétét mutatja, mikozben a magyar fajtak tébb esetben 6nallobb haplotipus dgakkal is
képviseltetik magukat. Figyelemre méltd tovabba, hogy a HAP_1 nagy elemszamd,
megosztott haplotipusatdl eltekintve a dendrogram als6 é€s felsé része kozel azonos
mintaszamot képvisel (16, illetve 17 egyed), ugyanakkor ezek az egyedek eltérdé szamu
haplotipus kdz6tt oszlanak meg (7 vs. 11). Ez arra utal, hogy a magyar eredet(i nagytestii

fajtdkon belll a haplotipus-diverzitds nagyobb mértékii, ami Osszhangban all azzal a
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feltételezéssel, hogy e fajtakon beliil differencidltabb, részben 6nalld fejlédési vonalak
maradhattak fenn. A haplotipusok kodzotti kapcsolatok feltarasara haplotipus-halézat
(network) elemzést végeztink. A 13 abran az |. vizsgalatban tobb szempont alapjan

kialakitott csoportok lathat6ak.

(OBegyes galambok

@ Tyukidomu galambok
@ Tollalakzatos galambok
@ Husgalambok

@ Dobos galambok

@ Keringd galambok

@ Alakgalambok

@ Alfoidi fajtak

@ Magyar hisgalambok
@ Azsiai galambok

H9 @ Mediterran galambok

@ Amerikai galambok

H_1

13. &bra: Neighbor-Joining Network diagramja A) a hagyomanyos fajtacsoportok
alapjan, B) a foldrajzi régiok alapjan a haplotipusokat jelz6 korok mérete aranyos az
egyedszammal. (Megjegyzés: Az agak hossza nem mindig reprezantaljak az evolucios
tavolsadgot. Az agakon 1évé szamok mutacids 1épéseket jelentenek (ha > 1) a
szekvencidk kozott. A piros rombuszok/ndduszok a haldzat altal becsult, de a vizsgalt
mintak k6zott nem azonositott kdztes haplotipusokat jel6lik.)

A 13A abran a hagyomanyos fajtacsoportokon alapulé besorolas szerint lathatdak a
haplotipusok. Az alakgalambok tobb, egymastol tavolabb elhelyezkedd haplotipussal
képviseltetik magukat, ami e csoport nagyobb belsd valtozatossagara utal. A keringd
galamboknal szintén megjelennek ritk&bb, csak egy-egy mintaban eléfordulo
haplotipusok; ezek koziil tobb jelen vizsgalatban kizardlag az iraki vords galambhoz
kapcsolddott. A tollalakzatos csoportot képviseld parokas galamb kiilonallo pozicidja arra
utal, hogy maternalis hattere eltér a gyakoribb, kdzpontibb haplotipusoktol. Ez
6sszhangban lehet a fajta 0sszetett tenyésztéstorténetével (MOORE, 1735; SELL, 1986;
STRINGHAM és mtsai., 2012; HE és JIA., 2015). Osszességében a 13A &bra azt mutatja,
hogy a hagyomanyos fajtacsoportok nem minden esetben alkotnak élesen elkiiloniild
maternalis egysegeket, ugyanakkor egyes csoportokon belil tébb 6nallo haplotipusvonal
is azonosithatd. Ez jol illeszkedik ahhoz, hogy a fajtacsoportok fenotipusosan jol
koriilirhatok, eredetiiket tekintve azonban nem sziikségszerlien homogének
(STRINGHAM és mtsai., 2012; SHAPIRO és mtsai., 2013; PACHECO és mtsai., 2020).
A 13B abran a haplotipusok foldrajzi régiok szerinti eloszlasa lathato. A halozat 6sszkeépe
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alapjan az amerikai mintak jelentds része a mediterran régidhoz kozeli vagy azzal kozos
haplotipusokban jelenik meg, ami 6sszhangban &ll azzal, hogy a vizsgalatba bevont
nagytesti amerikai fajtak kialakitdsdban mediterran eredetii allomanyok is szerepet
jatszhattak. Ezzel szemben a karpat-medencei mintak tébb kis gyakorisagu, részben
lokalis haplotipust is hordoznak, ami arra utal, hogy a térségben részben 6nallé fejlodési
vonalak alakulhattak ki. A haldzatban az is megfigyelhet6, hogy a karpat-medencei
haplotipusok tobb ponton az azsiai mintakkal mutatnak kdzvetlenebb kapcsolatot (el6bb
azsiai, majd karpat-medencei haplotipusok ugyanazon agon), mig a mediterran csoporttal
val6 kapcsolat inkabb részleges atfedések formajaban rajzolodik ki. Ez a mintazat nem
tamaszt ald kizardlagos eredetmodellt, de 6sszhangban van azzal a lehetdséggel, hogy a
térség allomanyainak kialakulasaban az azsiai iranyu kapcsolatok hangsulyos szerepet
jatszhattak, de helyben diverzifikalodo allomanyokat 6rizhet. Ha a karpat-medencei
fajtak inkabb mediterran eredetiick lennének, er6sebb keveredést és egyértelmiibb
leszarmazési kapcsolatokat varndnk a mediterran mintadkkal. Ezzel szemben
eredményeink nagyobb atfedést jeleznek az azsiai régioval. Mindez felveti a ,,genetikai
hid” hipotézist, amely szerint a Karpat-medence a hazigalambok terjedésében Azsia és a
mediterran térség kozott kozvetitd régio lehetett.

A 1. vizsgalatbol szarmazo, eltéré szekvencia adatokon alapulo és génbanki referencia
szekvencidkkal kiegészitett halozat (14. &bra) Osszességében megerdsiti a fenti
mintazatokat. Ebben a vizsgalatban 6sszesen 24 haplotipust kilonitettiink el. Ezek kozil
13 kizarolag magyar mintakban fordult el6, melyek kodzott génbanki referencia-
szekvencia nem volt, vagyis ezek a jelen vizsgalatban Gjonnan leirt haplotipusoknak
tekinthetdk. Ez a vizsgalt magyar allomany jelentds belsd valtozatossagat timasztja ala.
Emellett tobb olyan haplotipus is azonosithatd volt, amely magyar és mas régiokbdl
szarmaz0 mintakban egyarant eléfordult, ami a magyar allomany tagabb foldrajzi
kapcsolodasara utal. Ennek egyik példaja a HAP_5 haplotipus, amely argentin, szald-
arébiai és magyar mintaban is jelen volt.

A haloézatok szerkezetének értelmezésében fontos, hogy az 1. és a II. vizsgalat eltérd
adatkészletei hasonld alapmintazatot mutattak. A Il. vizsgalat 14. abrajan egy nagy
elemszamu, tobb mintaban megjelené dominans haplotipus volt azonosithat6é (H_2), mig
a referencia-szekvenciékat is tartalmazo 6sszehasonlito haldzatban (14. dbra) a H_17-es
haplotipus 38 egyedben fordult eld, rdadasul az 6sszes foldrajzi régidban képviseltetve

volt. A két elemzés kdz0s vonasa tehat az, hogy egy széles kdrben megosztott, dominans
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haplotipus mellett tobb kisebb gyakorisagu, periférikus helyzetli haplotipus is megjelenik.
Az ilyen szerkezetli hdlozatok altalaban kozds eredetbdl kiindulo, késobbi helyi
differencialodassal €s alkalmi introgresszidval egyeztethetok 6ssze (NOWICKI és mtsai.,
2007; SELL, 2012; SHAPIRO és mtsai., 2013). A sajat elemzéseinkben azonositott
mintdzat is inkabb egy ko6zds, majd késobb regiondlisan diverzifikdlodd maternalis
hattérrel egyeztethetd 6ssze, mint tobb, egymastol fiiggetlen haziasitasi eseménnyel. Az
elmult évtizedekben a szirti galamb (Columba livia) haziasitasara tébb hipotézis is
sziiletett: a korabbi elképzelések gyakran tobb, kozel egyidejii domesztikacids kdzponttal
szamoltak a mediterran medencében és a Kozel-Keleten (JOHNSTON, 1992;
JOHNSTON és JANIGA, 1995; SHAPIRO és DOMYAN, 2013), mig az Ujabb

eredmények a levantei térséget (Sziria, Irak és Palesztina) jelolik meg elsdleges

domesztikacids kozpontként (HERNANDEZ-ALONSO és mtsai., 2023).

H_22

1 minta

@ Kozel-Kelet

O Azsia

@ Magyarorszag

O Eurdpa

@ Amerika

@ Dél-Amerika

@ Ausztralia és Oceania

14. dbra: A 11. vizsgalat Neighbor-Joining haplotipus elemzése a mtDNS szekvencia
adatok alapjan, amely sajat mintakbél és az NCBI GenBank adatbazisabdl szarmazo
szekvencidkbdl all. (Megjegyzés: A haplotipusokat jelz6 korok mérete aranyos az
egyedek szdméaval. Az agak hossza nem mindig reprezentalja az evollciés
tavolsagokat.)

4.1.6. Populacioszerkezet vizsgalata bayesi klaszterezéssel (1. és I1. vizsgalat)

A populédcioszerkezet és a legvaldszinlibb genetikai klaszterezddés feltarasara a
STRUCTURE programot alkalmaztuk admixture modellben, elzetes populaciocimkék
(a priori besorolas) megadasa nélkil. A vizsgalatot ket adatkészleten végeztik el. Az I.
vizsgalatbol szarmazd szekvencia adatok alapjan (ezt a mitokondrialis adatkészletet
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atkodolva), illetve a Il. vizsgélatbdl szarmazd mikroszatellit markerek eredményeit

hasznalva. A klaszterszam (K) kivalasztasahoz a AK kritériumot hasznaltuk (15. abra).

Deltak = mean(|L"(K)|) / sd(L(K)) Deltak = mean(|L"(K)]) / sd(L(K))

of
A) 5 10K 15 B) 2 3 I 5 3 7

15. dbra: A AK értékek alakulasa a két vizsgalatban. A) Az I. vizsgalat soran szamitott
AK értekek a kiilonbozo K klaszterszdmok esetén. B) A 11. vizsgalat soran szamitott AK
értékek a kiilonbozo K klaszterszamok esetén.

Az 1. vizsgalat 19 fajtat tartalmazo elemzésében a vizsgalt K=1-19 tartoméanyon belil a
AK elsé csticsa K=3-nal, mig a méasodik csicsa K=11-nél jelentkezett, ezért a 6

mintazatok bemutatasara a K=3 és K=11 klaszterezést abrazoltuk (15. abra).

K=3 esetén a legtdbb fajtban a klasztertagsag kevert, vagyis az egyedek donté tobbsége
tobb komponensb6l szarmazd genetikai hozzajarulast mutatnak. Minddssze csak harom
fajta (mondain, parokas galamb és szalontai 6rias) mutat egységesebb klaszterprofilokat,
ami arra utal, hogy ezekben az allélmintazatok bizonyos komponensekhez nagyobb
aranyban rendelédnek (16. &bra).

K=11 esetén finomabb alszerkezet jelenik meg, azonban a teljes mintazatot tovabbra is a
Kiterjedt keveredés jellemzi. Az emlitett harom fajta esetében a klasztertagsagi aranyok
fajtaszinten nem valnak ,.tiszta” blokkokkd, hanem egyedenként valtozo, kevert képet

adnak.
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16. bra: A STRUCTURE elemzés eredményei K=3 és K=11 esetén az I. vizsgalathol
szarmazo adatok alapjan. (Megjegyzés: Minden oszlop egy egyedet képvisel, és az
oszlopokon beliili szinek a kiilonb6z6 genetikai klaszterekhez tartozo genetikai
komponensek aranyaét jelzik.)

A Il. vizsgélat elemzésében a AK a leger6sebb tamogatast K=4 mellett adta, mig K=5-
nél egy méasodlagos csucs finomabb alszerkezet jelenlétére utal (17. &bra).

K=4 esetén a fajtak kozott mar kirajzolodnak a f6 kilonbségek, de az egyes fajtak
Osszetétele tovabbra is rendkivil diverz képet mutat, és a killénbségtétel alapja a fajtakon
beliil észlelt genetikai klaszterek eltérd frekvenciaiban jelenik meg. Ennek alapjan a
mondain és a szalontai 6rias tobb egyedben magasabb ardnyu hozzéarendelést mutatnak
bizonyos komponensekhez, mig masokat, mint a magyar 6rias galambot, a magyar 6rias
begyest és a romai galambot kifejezettebb keveredés jellemez.

K=5 esetén né a felbontds, és tovabbi komponens jelenik meg, ami tobb fajtaban
szélesebb szorést és egyedenként valtozékonyabb hozzérendelési aranyokat eredményez.
A K=5 ugyanakkor a K=4-hez képest nem irja feliil a f6 mintdzatot, hanem annak

finomabb részleteit mutatja meg.
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17. &bra: A STRUCTURE elemzés eredményei K=4 és K=5 bontasban a 7 nagytestii
fajta esetében a Il. vizsgalatbol szarmazé adatok alapjan. (Megjegyzés: Minden oszlop
egy egyedet képvisel, és az oszlopokon beliili szinek a kiillonb6z6 genetikai
klaszterekhez tartozé fajtak aranyat jelzik.)

A keveredés (admixture) dominancidja tobb, a galambfajtak torténetére jellemzo
folyamattal magyardzhatd. A tenyészt6i gyakorlatban a vonalak kicserélése és célzott
keresztezése gyakori, ami a nuklearis markereken keveredésként, mtDNS szinten pedig
haplotipusok ,,atvitelében” jelenhet meg, csokkentve a csoportok kozotti kiillonbségeket
(STRINGHAM és mtsai., 2012; SHAPIRO es mtsai., 2013; BIRAY és mtsai., 2019).

Ennek megfeleléen a STRUCTURE klaszterek nem tekintheték a hagyomanyos
fajtacsoportok egyszerii genetikai megfeleldinek. A megfigyelt klasztertagsagi aranyok
inkabb a kozos tenyésztéstorténeti elemeket és a keveredés mértékét jelzik, mintsem
egyértelmii, diszkrét populacidhatarokat. Ezért a fajtacsoportok értelmezésénél a
STRUCTURE eredményeket érdemes a dendrogramok/halozatok és a tavolsagi

hétérképek mintdzataival egyiitt értékelni.

4.1.7. Demografiai torténet becslése és mismatch eloszlas elemzése
A mismatch eloszlas értelmezése akkor megalapozott, ha az adott fajta eredete,
tenyésztéstorténete, valamint a kozelmultbeli allomanyméret-valtozasok (alapitohatas,
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palacknyakhatés, intenziv szelekcid, vonalak kozotti keveredés) legaldbb vézlatosan
dokumentaltak (LENSTRA és mtsai., 2012). Emiatt ezt az elemzést csak arra a 7
nagytestll fajtara végeztiik el, amelyeknél megfeleld torténeti hattérinformécio all
rendelkezésre, igy a gorbék mintazatai érdemben Osszevethetok a lejegyzett demografiai
ismeretekkel. A teljes, 19 fajtat lefedd adatkészlet esetében tobb populacional (kiilondsen
egyes iraki és egyéb azsiai fajtaknal) a dokumentacid hianyos vagy ellentmondasos, ezért
ott a mismatch-eloszlashol levont demogréafiai kdvetkeztetések joval bizonytalanabbak
lennének. Hiaba kdzel 150 éves Magyarorszagon a szervezett galambtenyésztés, a helyi
teny¢észtokrdl és populaciokrol szold atfogd, kvantitativ adatok tovabbra is hidnyosak. A
legutdbbi orszagos felmérést 2012-ben BAGI készitette, amely a fajtadllomanyok
helyzetérdl és trendjeirdl nyujtott attekintést. A kiallitasi és tenyésztdi adatok alapjan tobb
esetben a nemzetkézi fajtdk dominancidja és gyors populaciovaltozasok is
valOszintisithetok. Az orszagos felméréshez kapcsolddo fajtaértékelési pontozorendszer
tobb ponton jol illeszkedik a mismatch eloszlas vizsgéalatok megallapitasaihoz, igy a
gorbék mintazatai az allomanyfenntartasi  kockézatok (pl.  sérilékenység,
beltenyésztettségi veszEly) gyors jelzdiként is értelmezhetdk (BAGI, 2012).

A mismatch eloszlas a haplotipusok kozotti paronkénti nukleotid-kiilonbségek
gyakorisagi eloszlasa. Hirtelen demografiai expanzidé esetén az eloszlas jellemzden
simabb, kozel unimodalis képet mutat, mig a tébbcslicsos mintazat gyakran populacios
strukturaltsigra, keveredésre, vagy tobb egymast koveté demografiai esemény (pl.
alapitéhatas és késObbi génaramlas) kombinaciojara utal. A fajtankénti eloszlasokat a 18.
abra mutatja. Az alféldi buga galamb esetében a megfigyelt eloszlas tébb csucsot és
szabalytalan mintazatot mutat, és az expanzidos modellhez képest gyenge illeszkedés
figyelheté meg. Ez a kép strukturalt populaciora utalhat (izolalt alcsoportok / vonalak),
illetve olyan 0&sszetettebb torténetre, ahol alapitohatas/palacknyak-hatas és/vagy
kiilonbozé genetikai forrasokbdl szarmazd génaramlds is szerepet jatszhatott. A
tobbcsucsu gorbe mogott foldrajzilag vagy tenyésztési vonalak mentén tagolt allomany
tenyésztéstorténeti forrasok is felvetik (MACKROTT, 2012).

A magyar 0rids begyes galambndl a megfigyelt eloszlas alacsony paronkénti
kilonbségekre koncentralodik. Ez alacsony genetikai diverzitasra utal, ami 6sszhangban
lehet alapithatassal és/vagy palacknyak-hatéssal, illetve a tenyésztés soran alkalmazott

erés szelekcioval és a korlatozott tenyészallomanybol torténd szarmazassal. A mintazat
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illeszkedik ahhoz a forgatokonyvhoz, amikor a korlatozott alapitdallomany és a sziik
tenyészlétszam beltenyésztettséget és gyors genetikai sodrodast eredményezhet (HORN,
1991). A magyar o6rias galamb esetében a paronkénti kilonbségek szélesebb tartomanyt
fednek le és az eloszlas szabalytalanabb, ami nagyobb genetikai valtozatossagra, illetve
a fajtan belll tobb genetikai vonal vagy részleges strukturaltsag jelenlétére utalhat. Ez a
kép egy olyan, kevésbé sériilékeny populacioval is Osszeegyeztethetd, amelyben tObb
vonal parhuzamosan fennmaradt, és nem dominalt kozelmultbeli erés palacknyak-hatas
(BAGI, 2012). A king populacioban a megfigyelt eloszlas er6sen balra tolodott, és a
varhaté expanzios gorbehez képest nem mutat jo illeszkedést. Ez a mintdzat altalaban
csokkent genetikai diverzitassal jar egydtt, ami magyardzhatd palacknyak-hatassal vagy
alapitohatassal, illetve intenziv szelekcidval is. Az eredmények a hazai allomany
torténetével Osszefuiggésbe hozhatok, mivel a King fajta Magyarorszagon viszonylag
késon, az 1950-es évek végén jelent meg (az elsé egyedek 1958-ban keriltek be az
orszagha), igy egy sziik alapitodllomanybdl kiindulé populéacié alakulhatott ki, amit a
korai, hianyos dokumentaciok is alatamasztanak (BAGI, 2012). A mondain fajta
kiemelkedik a vizsgalt populaciok kozil. A megfigyelt eloszlas tobb cstcsot és nagyobb
paronkénti kiildnbségeket mutat. Ez utalhat magasabb genetikai diverzitasra, de egyben
felveti tobb genetikai forrds hozzajarulasat, illetve vonalak kozotti keveredést vagy
strukturaltsagot is. A romai galamb esetében a megfigyelt eloszlas szorosan kdveti az
expanzidés modell varhatd gorbéjét, és a kiilonbségek tobbsége szilk tartomanyban
koncentralodik. Ez a kép az expanzidval kompatibilis (és nem utal erds strukturaltsagra
vagy markans palacknyak-jelre), ami inkabb rendezettebb, homogénebb demografiai
mintazatra utal. A szalontai 6rias galambnal az eloszlas szabalytalan és a kildnbségek
szélesebb skalan jelennek meg. Ez arra utalhat, hogy a fajta torténetében keveredés,
genetikai sodrddas (drift) és/vagy izolacios hatasok is szerepet jatszottak, ami
Osszhangban allhat a dokumentélt tenyésztéstorténeti  eseményekkel. A
tenyésztéstorténeti leirdsok alapjan a fajta allomanya tobb iddszakban erdsen
beszlikiilhetett, ami a mismatch eltérésekben is tiikrozédik (BAGI, 2012). A mintazatokat
a nuklearis markereken alapuld Bruvo-tavolsag és hoétérképes eredmények is
alatamasztjak, ami arra utal, hogy a demogréfiai jel és a populacioszerkezet reszben
ugyanabba az iranyba mutat.
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Mismatch eloszlasok a vizsgalt fajtak esetében
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18. abra: A 7 vizsgalt fajta mismatch eloszlasa
(Megjegyzés: A fekete vonal a megfigyelt eloszlast, a sziirke vonal pedig a varhato
eloszlast jeloli. A kiillonb6z6 szaggatott vonalak (zold, piros €s kék) a 90%, 95% és 99%
konfidencia intervallumokat (CI) jel6lik, amelyek segitenek megérteni, hogy az adatok
mennyire illeszkednek az elméleti modellhez.)
4.2. Mikroszatellit markeren alapul6 vizsgalat eredményei (11. vizsgalat)
A 1l. vizsgalatban a mitokondrialis markerrel végzett vizsgalatok mellett a 7,
mintazatat nukleéris mikroszatellit markerek felhasznélasaval is elemeztik. A két
marker-tipus eltér6 6roklodési és evolicios sajatossagai miatt az Osszehasonlitas
kilonosen hasznos. A mikroszatellit markeres eredmények igy elsésorban arra szolgaltak,
hogy fliggetlen, nagyobb elemszamu nuklearis adatokkal alatamasszak és validaljak a
mitokondriadlis markerekkel kapott mintazatokat, illetve jelezzék, ha a maternalis
(mtDNS) és a biparentalis (nukleéris) jel eltér6 demografiai vagy tenyésztéstorténeti

folyamatokra utal.

4.2.1. Diverzitas indexek a mikroszatellit markerek alapjan

A mikroszatellit markeren alapuld diverzitasi indexek osszefoglalasat a 9. tablazat
tartalmazza, a vizsgalt populacidkra vonatkozoan. Az eredmények alapjan 6sszessegében
magasnak bizonyult a vizsgalt fajtak genetikai valtozatossaga, amit a vart heterozigozitas

(He) viszonylag magas és kiegyenlitett értékei jelentkeznek (0,771-0,853).
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9. tablazat: A Il. vizsgalat diverzitas indexei a mikroszatellit markerek alapjan

Fajtak h Mggfig_y ?It heter;/za}g:)zités Fixacids index

eterozigozitas (Ho) (Fis)
(He)

alféldi buga galamb 0,425 0,843 0,502
magyar oOrias begyes 0,489 0,853 0,434
magyar orias galamb 0,468 0,771 0,426
king 0,406 0,776 0,490
mondain 0,417 0,781 0,482
romai galamb 0,476 0,830 0,427
szalontai 6rias 0,395 0,778 0,499

A legkisebb He-értéket a magyar Orias galamb esetében mertik (He = 0,771), mig a
legnagyobbat a magyar Orids begyesnél (He = 0,853), de az egyes fajtdk kozotti
kiilonbségek nem voltak szamottevoek. A megfigyelt heterozigozitas (Ho) ezzel szemben
minden vizsgalt fajtaban lényegesen alacsonyabb volt a He-nél (0,395-0,489), ami azt
jelenti, hogy a megfigyelt heterozigotak aranya a varhato értéknek csupan mintegy 50—
61%-at érte el. A legkisebb Ho/He aranyt az alféldi buga galambnal (0,425/0,843 = 0,50),
illetve a szalontai o6riasnal (0,395/0,778 = 0,51), mig a legnagyobbat a magyar Orids
galambnal figyeltik meg (0,468/0,771 = 0,61). Ezt a mintazatot a beltenyésztettségi
egyutthatd (Fis) értékei is alatamasztjak, amelyek valamennyi fajtaban pozitivak és
viszonylag magasak voltak (0,426-0,502). A legnagyobb Fis-értéket az alfdldi buga
galambnal (0,502), a legkisebbet a magyar érias galambnal (0,426) mértik. A pozitiv Fis-
értékek altalanos heterozigétahianyra utalnak, ami a Hardy—\Weinberg-egyensulytol vald
eltérés jele lehet. Ennek hatterében beltenyésztettség, a nem véletlenszerii parosodas es
az allomanyon beliili genetikai tagoltsag is allhat. Osszességében tehat a mikroszatellit
adatok alapjan a vizsgalt galambfajtdkban a genetikai diverzitds magas, ugyanakkor a
heterozigdtak tényleges aranya minden esetben elmarad a varttdl, ami a populéciok
genetikai szerkezetének véletlen hatastdl mentes alakulasara utal (RAMADAN és mtsai.,
2011; BIALA és mtsai., 2015; BIGI és mtsai., 2016). Ugyanakkor a pozitiv és viszonylag
magas Fis értékek rejtett alpopulacios szerkezetre (Wahlund-hatas) is utalhatnak, emellett
technikai okok (pl. null allélok) is befolyasolhatjdk a heterozig6ta-hiany becslését
(HEDRICK, 2005). Ezért a Fis értékeket 10kuszonként is ellendriztiik (10. tdblazat).

A l6kuszonként szamolt fixacios indexek valtozékonysagot mutattak (Fst: 0,017 —0,098),
ami ugyan nem nagy mértéki, de érdemi populacios elkiilontilésre utalhat — kiildndsen

mas vizsgalatokkal 6sszevetve (RAMADAN és mtsai., 2011; BIGI és mtsai., 2016).
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10. tablazat: A Il. vizsgélat diverzitas indexei l0kuszonkénti lebontasban

Lokuszonkénti beltenyésztési

Megfigyelt Vart L s egyutthatd (1) a - . Polimorf
Lokusz Marker hetergzigZZités heterozigozitas inliilé(;i:g;) eg’;g&?ﬁfﬁzz’eﬁl;) teljge)g'popul,é\éighoz Ger}?\lrrir)nlas informacio
(Ho) (He) viszonyitva tartalom (PIC)
(M) (Fim)

L22 ClipT47 0,450 0,843 0,042 0,466 0,466 5,646 0,860
L21 PG2/CliMT24 0,469 0,880 0,017 0,467 0,467 14,201 0,880
LO1 ClipT17 0,566 0,890 0,053 0,364 0,364 4,467 0,934
L27 PG4 0,526 0,873 0,056 0,398 0,398 4,230 0,895
L28 PG5 0,208 0,746 0,035 0,721 0,721 6,913 0,764
n.a. PG6 0,351 0,810 0,037 0,567 0,567 6,507 0,828
L30 PG7 0,406 0,870 0,056 0,533 0,533 4,230 0,913
LO3 ClipD01 0,626 0,902 0,028 0,305 0,305 8,679 0,918
n.a. CliuT13 0,399 0,795 0,054 0,498 0,498 4,414 0,823
LO6 UU-Clil1 0,408 0,742 0,076 0,450 0,450 3,061 0,746
L25 ClipD16 0,406 0,803 0,028 0,495 0,495 8,743 0,773
L14 UU-CIli14 0,332 0,774 0,098 0,572 0,572 2,298 0,840
L24 ClipD35 0,568 0,858 0,054 0,338 0,338 4,405 0,897

Jelmagyarazat:
n. a.: nincs adat
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4.2.2. Beltenyésztettségi egyutthatok és alléelmintézatok alakulasa

A 13 16kusz magas vart heterozigozitasi s polimorf informéaciotartalom (PIC) értékeket
mutatott, ami informativitdsukra €s a genetikai diverzitds vizsgalatara valo
alkalmassagukra utal. A megfigyelt heterozigozitds értekei kovetkezetesen
alacsonyabbak voltak a vartnal, ami a popul&cidkon belili magas beltenyésztettségi
szintre utal (kiildndsen a PG5 I6kusz esetében, ahol Fis = 0,721).

A lokuszok alacsony Fst értékei a populaciok kozotti korlatozott genetikai
differencialodast jelzik, amit tovabb erdsitenek a magas génaramlas (Nm) értékek,
kiilonosen a ClipT24 és a ClipDO01 16kuszoknal. Ezek az eredmények alatamasztjak a
marker készlet hasznossagat a populécidszerkezet elemzésére, annak ellenére, hogy a
fajtak szintjén enyhe beltenyésztettség jelei is megfigyelhetdk.

A 11. tablazatban szerepld, fajta/lokusz bontasu Fis 6sszefoglald a galambfajtak

beltenyésztettségi dinamikajat vizsgalja.

11. tdblazat: A I1l. vizsgéalat fajta/lokusz bontasu beltenyésztési egyutthato ertékei

) alfoldi magyar magyar . . romai  szalontai
Lokusz Marker buga orias orias king mondain galamb 6ris
galamb begyes galamb
L22 ClipT47 0,629 0,675 0,376 0,624 0,094 0,368 0,495
L1 PGZC/E::T'\QZM 0,607 0,372 0,428 0,292 0,476 0,512 0,582
LO1 ClipT17 0,188 0,511 0,354 0,410 0,333 0,479 0,288
L27 PG4 0,294 0,433 0,234 0,208 0,336 0,596 0,672
128 PG5 0,504 0,740 0,928 1,000 0,424 0,811 0,700
na. PG6 0,616 0,483 0,517 0,436 0,906 0,570 0,590
130 PG7 0,603 0,384 0,369 0,488 0,599 0,516 0,778
L03 CliuDo01 0,547 0,250 0,270 0,277 0,526 0,170 0,089
n.a. ClipT13 0,555 0,382 0,362 0,900 0,480 0,427 0,469
L06 UU-Cli11 0,636 0,397 0,550 0,431 0,397 0,189 0,607
L25 ClipD16 0,608 0,762 0,298 0,333 0,590 0,465 0,414
L14 UU-Clil4 0,595 0,323 0,826 0,680 0,854 0,412 0,459
L24 ClipD35 0,267 0,129 0,210 0,439 0,548 0,247 0,571

Jelmagyardzat: n. a.: nincs adat

A magyar orias galamb a legtébb I6kuszon kdvetkezetesen magas beltenyésztettségi
egyutthatot mutat, kilénosen a PG5 (Fis = 0,928) és az UU-Clil4 (Fis = 0,826)
l6kuszokon, ami erds genetikai izoldciora vagy hossza ideje zart tenyésztésre utal. A
szalontai Orids szintén magasabb beltenyésztettségi értékeket mutat. Ezzel szemben a

mondain mutatta 6sszességében a legalacsonyabb Fis értékeket (Fis = 0,094-0,906), mig
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aking (Fis =0,208-1,000) és a romai galamb (Fis = 0,170-0,811) fajtak kdzepes értékeket
mutattak a tobbiekhez képest.

A PG5 lokusz kiemelkedik, mivel szinte minden fajtaban egységesen magas Fis ertékeket
mutat, mig példaul a ClipD35 és a ClipT17 16kuszok alacsonyabb értékeket jeleznek.

A 19. dbran szemléltetett allélmintdzatok azt mutatjak, hogy a galambfajtdk kozott
jelentds kiilonbségek vannak az allélvariacié mértékében. Az alfoldi buga galamb és a
magyar orias begyes galamb populéciéi mutattak magasabb allélgazdagsagot (Na) és az
effektiv allélek szdma is magas volt (Ne), mig a legalacsonyabb értékeket a szalontai Orias
galamb populécidjaban figyelték meg. A vart heterozigozitds (He) minden vizsgalt
popul&ciéban magas volt. A magas He 0sszességében a diverzitas fenntartasara utal,
ugyanakkor a privat allélek és az alacsony gyakorisagu valtozatok jelenléte tobb fajtaban
lokalis genetikai strukturaltsagot jelez. A magas allélgazdagsag (Na) ezt a trendet tovabb
erdsiti, kiilonosen a magyar 0Orias és a king fajtakban, a Fis értékekkel dsszevetve a king
(Fis = 0,208-1,000) és a romai galamb (Fis = 0,170-0,811) mérsékeltebb, de széles
tartoményu értékei inkabb lokusz- vagy alcsoport-szintli hatdsokat jelezhetnek. Ezek a
populaciok igy sériilékenyek lehetnek a diverzitasvesztéssel és annak kedvezdtlen
kdvetkezmenyeivel szemben; ezért a tudatos tenyésztésmenedzsment és a nem rokon

egyedek kozotti keresztezés (outbreeding) megfontolhato.
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19. &bra: A 11. vizsgalatba vont populaciok allélmintazatai

4.2.3. Genetikai tavolsag elemzése mikroszatellit markerekkel
A Bruvo-féle genetikai tavolsag a populdcioban szerepld dsszes 10kusz atlagértékeit veszi
figyelembe (BAYRAKTAR és mtsai., 2024), igy a korabban megfigyelt mintazatok ezzel
a hotérképpel jol validalhatok (20. &bra).
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20. abra: Bruvo-féle genetikai tavolsag hétérképes abrazolasa a ll. vizsgalat
mikroszatellit marker eredményeire vonatkozdan

A Bruvo-féle genetikai tdvolsdgokon alapuld hétérkép hasonld mintdzatokat mutat a hét
vizsgalt galambfajta kozotti genetikai kapcsolatok és differencialodas mértekét illetden.
A hoétérkép alapjan a mondain fajta all genetikailag legtavolabb a tobbi fajtatol, mivel
Osszességeben a tavolsagértékek jellemz6en magasak (0,740 felett), kiilondsen az alfoldi
buga galamb (0,761) és a magyar 6rias begyes (0,757) fajtakkal valé 6sszevetésben.

Ezzel szemben kisebb genetikai tavolsadg figyelhetd meg a magyar o6rias galamb, a
szalontai 6rias, a magyar 6rias begyes és a rébmai galamb fajtak kdzott. Az elemzés
legkisebb tavolsagértékeit (0,685) a magyar oOridas galamb és a szalontai 6rids galamb
Osszevetése szolgaltatta. Ez arra utal, hogy ezen fajtdk genetikailag kozelebbi
rokonsagban allhatnak, és kdzos tenyésztési multtal rendelkezhetnek, mig a mondain fajta
egy elkiiloniildbb/tavolabbi genetikai vonalat képvisel. Osszességében a tavolsagértékek
0,685 és 0,762 kozott mozognak, ami a populaciok kozott kozepes szintli genetikai

elkalondlést jelez.
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21. abra: A Il. vizsgalatbol szarmazd Bruvo-féle genetikai tavolsag dendrogramja

A Bruvo-féle genetikai tavolsdgon alapulé dendrogram a fajtak kozotti nuklearis
genetikai kilonbségeket tiikrozi (21. abra), szemben a mitokondrialis markerre épiilé
faval, ami az anyai agon 6rokl6d6 genetikai mintazatokat reprezentalja. A Bruvo-féle
genetikai tadvolsagon alapulé dendrogramon a klaszterek ,,magassaga” aranyos a genetikai
tavolsaggal. Minél magasabban van az elagazas, annal nagyobb a genetikai eltérés.

A szalontai Orias és a magyar Orias szoros kapcsolatot mutat ebben az esetben is, ami
kordbbi eredményeinkkel egylttvéve arra utal, hogy a két fajta nuklearis és
mitokondridlis szinten is hasonld genetikai hattérrel rendelkezik. Ezek a mintazatok
0sszességében széles korben kozos eredetre utalnak, markertipusonkénti arnyalatokkal,
€s megerdsitik, hogy fajtak szintjén hozott kdvetkeztetésekhez mind a nuklearis, mind a
mitokondrialis marker egylttes alkalmazasa szlikséges.

A mondain fajta ebben az elemzésben a fa tetején helyezkedik el, csak Ugy, mint a
mitokondrialis marker elemzés mediterran csoportositasban (12B és 12C abra), mely
nagy genetikai divergenciat jelez. Ez a nagymértékii genetikai tavolsag valdsziniileg a
mondain eredetére vezethetd vissza, mely a 19. szdzadi Franciaorszagig nyulik vissza,
ahol a f6 tenyésztési cél egy gyorsan novekvd husgalamb-tipus kialakitasa volt. Ennek
érdekében tobb fajtat is bevontak a keresztezésekbe, koztiik a montauban galambot, a
romai galambot és nagy valosziniiséggel bagdetta tipust galambokat is (HORN, 1991;
SELL, 2009). A 19. szazad eleji leirasok mar akkor tébb mondain-tipust kiilldnboztettek
meg, koztik a nagy és a kdzepes mondaint, valamint az Ggynevezett berlini mondaint,
amely a forrasok szerint Poroszorszaghol kerilt Franciaorszagba. A fajta tehat francia

79



eredetli, de korai formalodasaban mas térségek hatésa is feltételezheté (CHARONNAT,
2016). Ez a sokforrasu genetikai alap, valamint az, hogy a fajta kiilonb6z6 térségekben
eltérd szelekcios célok mellett formalddott, jelentésen hozzajarulhatott a mondain magas
genetikai diverzitasahoz (LEVI, 1996). A fajta valtozatossagat Ujabb vizsgalatok is
megerésitették. A mondain diverzitasa feltehetden annak is kdszonhetd, hogy az elmult
évtizedekben nem esett at olyan mértékli beltenyésztettségen, mint sok mas
hazigalambfajta (EGGLESTON, 1921; CHARONNAT, 2016). A nemzetkozi fajtak
kdzil a king és a romai galamb toébb elemzéstipusban is kdzel all egymashoz. A magyar

fajtak kozil az alfoldi buga galamb helyezkedik el a legk6zelebb a nemzetko6zi fajtdkhoz.

4.3. DNS-chip vizsgalat hazigalamb fajban

A vizsgalat céljaaz volt, hogy egy hazityukra fejlesztett SNP-chip hazigalambban t6rténd
keresztalkalmazéasaval feltarjuk a huastipusd (mirthys hibrid) és a versenytipusu
(postagalamb) &llomanyok genetikai eltéréseit, valamint azonositsuk azokat a
polimorfizmusokat, amelyek a hasznositasi irdnnyal, illetve termelési tulajdonsagokkal
hozhatdk 6sszefiiggésbe. Ezért az Illumina Chicken 50K_CobbCons SNP-array-t 24
hazigalamb  mintan  alkalmaztuk  (n=12  mirthys hibrid/hdstipust;  n=12
postagalamb/versenytipusd). A chip 57 636 SNP-t tartalmaz, amelyek kozil a galamb
mintakon 53 313 SNP-t sikertlt detektalnunk.

Az atlagos mintaszintli call rate 0,474 volt, mig a csoportatlag hustipusban 0,501,
versenytipusban 0,447 (12. tdblazat). Az allélszinti hivasi arany SNPviewer-rel becsilve
~49% volt. Ez az alacsony érték valdszinilileg az alacsony egyedszam és a hidnyzo
fenotipusos értékeknek koszonheté, ugyanis 2021-ben BERRY és mtsai. 771
szarvasmarha- és 80 juhmintdn szamszeriisitették a GenCall (GC) pontszdmban eltérd
SNP-genotipusok kozotti genotipus- és allélegyezési aranyt, mely dsszefuiggésben volt az
eltér6 elemszamokkal. A hivas hatasfoka nagyobb és kdvetkezetesebb volt a tébb egyedet

tartalmazo szarvasmarha-populécidban, mint a juhpopulacidban.
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12. tablazat: GeneCall (hivasi) arany értékek egyedenként

Minta azonosit6 Csoport GeneCall hivéasi arany
334 Hustipusu 0,501
358 Hustipusu 0,384
370 Hustipusu 0,456
371 Hustipusu 0,430
385 Hustipusu 0,473
388 Hustipusu 0,465
392 Hustipusu 0,593
411 Hustipusu 0,761
412 Hustipusu 0,368
417 Hustipusu 0,451
420 Hustipusu 0,572
499 Hustipusu 0,562
533 Verseny 0,557
534 Verseny 0,576
535 Verseny 0,443
536 Verseny 0,452
537 Verseny 0,433
539 Verseny 0,381
541 Verseny 0,408
542 Verseny 0,500
543 Verseny 0,345
544 Verseny 0,424
545 Verseny 0,396

| 546 Verseny 0,448

A mindségellenérzés soran a GenCall és GenTrain mutatokat, illetve az 50%-0s GC-
pontszadm és a 10%-0s GC-pontszdmot is értékeltiik. Ez minden egyes minta esetében a
GenCall-pontszdmok eloszlasanak 10., illetve 50. percentilisét jelenti az 0sszes hivott
genotipusra vonatkozéan (OLIPHANT és mtsai.,, 2002). GenCall alapjan nem
jelentkeztek ,,sikertelen” genotipusok (0,2 alatti értékek), ugyanakkor a lokusz szintii
megbizhatosagot jelz6 GC-percentilisek mellett nagyon szigort kiiszobok esetén csak
kevés 16kusz maradt: 50% GC >0,97 mellett 11, mig 10% GC >0,96 mellett 21 16kusz
volt megtarthatd. A GenTrain kiiszObértékek (Luigi-Sierra és mtsai., 2021) eloszlasa
alapjan az adatok 5,29%-a esett 0,5 vagy az alatti, mig ~75% 0,8 vagy magasabb
kategoridba. A GenTrain pontszam egy 0 és 1 kozotti minGségi mutatd, amely azt jelzi,
hogy egy SNP esetében mennyire jol kiilénulnek el a genotipus klaszterek (AA, AB, BB).
Minel magasabb az értéek, annal megbizhatobb a genotipus-meghatarozas, mig alacsony
érték esetén a marker gyakran kiszlirésre keriil (LAKHSSASSI és mtsai., 2021). A
filogenetikailag tavoli taxonokon végzett vizsgalatok fontos tampontot adnak az alacsony
hivasi aranyok ertelmezéséhez. HOFFMAN és mtsai. (2013) a CanineHD BeadChip-et
hasznaltak 24 antarktiszi medvefoka (Arctocephalus gazella) genotipizalasara, mivel a
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fokak és a kutyak koriilbeliil 44 milli6 évvel ezelott valtak el egymastol, ami 19,2%-0s
genotipizaldsi  aranyt eredményezett. A  DNS-chipek hatékonysdgat nem
modellorganizmusokon, hanem kozeli rokon f6emlds fajokban— orangutanokban (Pongo
spp.), csimpanzokban (Pan troglodytes) és gorillakban (Gorilla spp.) — is tesztelték
(FOUNTAIN ¢s mtsai., 2021). Specidlis microarray-technikdval a polimorf SNP-k
visszanyerési ardnya Kkissé magasabb volt korabbi vizsgalataikhoz képest (4%
csimpanzoknal, 4% gorillaknal és 5% orangutanoknal), ami feltehetéen a kozos 6stél vald
viszonylag friss elkilénulésnek tudhat6 be. Esetlinkben a galamb és a hazityuk szétvalasa
~85 millio évvel ezelott tortént (CLARAMUNT és CRACRAFT, 2015), ami — az
alacsony egyedszam és a hianyz0 fenotipusadatok mellett — nagy valdsziniiséggel
magyarazza az alacsony, minddssze 49%-o0s hivasi aranyt.

Az SNP-k kozotti kapcsoltsagi egyensulyhianyt (linkage disequilibrium, LD) az R2
mutatdval jellemeztiuk. Az R? értéke 0 és 1 kdzott valtozhat, ahol a 0 a két marker alléljai
kozotti kapcsolat hidnyat, mig az 1 a teljes korrelaciot jelzi. Magas R? érték esetén a két
marker alléljai nem fiiggetleniil fordulnak elé a populacidban, ezért az egyik marker
informécidt hordozhat a masik allapotarol (WRAY, 2005). A teljes SNP-készletben az
Osszehasonlitdsok ~27%-a teljes kapcsoldodast (R>=1) mutatott. A mindségellenbrzési
Iépések (és az LD vizsgalat) utan 356 SNP maradt a tovabbi elemzésekben. A 356 SNP
tovabbi LD-alapu ritkitasakor az indep-pairwise sziirés 0,5 kiiszob mellett 179, mig 0,9
kliszob mellett 38 SNP eltavolitasat eredményezte, ami 6sszhangban all az R2-eloszlassal.
A két hasznositasi tipus genetikai atfedésének vizsgalatara a 356 SNP-re fékomponens-
analizist (PCA) végeztiink. A PCA alapjan a két csoport jelentés atfedést mutat; mig 1

hastipust és 2 versenytipusu egyed kiugro értéket mutatott (22. abra).
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22. abra: 356 SNP-vel végzett fokomponens elemzés a két hasznositasi tipusra
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Az LD (R?) alapjan végzett marker-ritkitads olyan bevett stratégia, amely asszociacios
vizsgélatoknal a redundans, magas LD-ben 1évé markerek kisziirésével csokkenti a
tobbszoros tesztelési terhet és javitja a lefedettseget. Ennek elvi hatterét tobbek kozott
OHASHI és TOKUNAGA (2001), GARNER és SLATKIN (2003), valamint CARLSON
és mtsai. (2004), illetve WRAY (2005) foglalja ¢ssze. Jelen vizsgélatban ennek
megfeleléen az R2-kiisz0bok mentén értékeltiik a 356 SNP redundancijat.

A szigorG mindségi sziirések utan fennmaradd 356 SNP-s halmazon célzott
szakirodalmi/adatbazis sziirést végeztiink a husmindséggel 0Osszefiiggésbe hozott
markerek azonositasara. Az NCBI dbSNP adatbazis (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/snp/)
és a kapcsolodd publikaciok attekintése alapjan 7 tanulményban 6sszesen 8 olyan SNP
szerepelt, amely a mi markerhalmazunkban is kimutathato volt, és baromfiban, illetve
néhany  esetben galambban a  szakirodalom  alapjan  hlstermeléssel,
takarmanyhasznositassal, illetve hasi zsir fejlodésével hozhatd Osszefiiggésbe (13.

tablazat).

13. tblazat: Husmindséghez/teljesitményhez kapcsolt irodalmi SNP-K és vizsgalati

mutatoik
SNP azonosité  Kromoszéma  Irodalmi kapcsolat ~ GenTrain  R2 (min—max) Irodalom
GGaluGA273676 5 Testtomeg kakasokban 0,833 0,251 - 1,000 LI és LI, 2019
MARKLJUNG és
PMY és BMY mtsai., 2012;
GGaluGA263381 4 szabélyozésa 0,921 0,214 — 1,000 PAMPOUILLE és
mtsai., 2018
Novekedés, MIGNON-GRAST
Gga_rs14769351 Z takarmanyfelvétel, mell- 0,898 0,044 - 0,329 EAU és mtsai.,
és hasi zsir 2015
IBV-vel szembeni LUO és mtsai.,
GGaluGA287132 5 immunvalasz 0,923 0,245 - 1,000 2014
Gga_rs15060839 2 rastiott 165t & 08208 02001000  ZHANG esmisal,
usmindség 2020
Hasi zsirtartalom / ) .
Gga_rs14988623 13 ssirlerakodas 0,761 0,228 — 1,000 LI és mtsai., 2013
Gyomorkapu (pylorus) BIHAN-DUVAL és
Gga_rs14902012 1 és pH vizsgalatok 0,893 0,323 -1,000 misai.. 2018
Gyomorkapu (pylorus) BIHAN-DUVAL és
Gga_rs15990597 VA és pH vizsgalatok 0,893 0,217 — 1,000 mtsai., 2018

LI és mtsai. (2013) egy 60K SNP-chip felhasznalasaval, hasi zsirtartalomra szelektalt 11.
generacids brojler vonalban vizsgaltdk a paronkénti episztatikus kdlcsonhatasokat.
Elemzésikben két SNP (Gga rs14303341 és Gga rs14988623) kulcspontoknak
bizonyultak a hasi zsir kialakulasaban (JIANG és mtsai., 2014; JIANG és mtsai., 2019).
A tulajdonsag kialakulasaban szerintiik 6t gén funkcidja is érintett lehetett. A FPGT gén
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altal kodolt fehérje alternativ utvonalban vesz részt, amely emlds szovetképzddéshez
kapcsolodik (MAKUNIN és mtsai., 2016). A TNNI3K szivspecifikus kinaz, amely fontos
a kardiovaszkularis rendszerben (RABIE és mtsai.,, 2005). A CRYZ a gerinces
szemlencse egyik f6 fehérjéje (GRAW, 2009). Az LHX8 gén a LIM homeobox
fehérjecsalad  tagja, ¢és  kiillonbozé  szovetek  mintdzat-kialakitdsdban  és
differencialodasaban jatszik szerepet (NAKAMURA és mtsai., 2008). Az &ltalunk is
detektalt, és a 13. kromoszoman talalhatd Gga rs14988623 SNP tobb paronkénti
0sszehasonlitasban is magas R2 értéket és magas GenTrain pontszamot mutatott.
ZHANG ¢és mtsai. (2020) csirkék hasitott test, novekedési €s husjellemz6i kapcsan
végeztek vizsgalatot sovany és zsiros brojler vonalakban. Osszesen 132 haplotipust
talaltak szignifikansan 0sszefiiggésben a hasi zsirtomeggel, ezek kozil kiemelték a 2.
kromoszoman talalhatd Gga rs15060839 SNP-t, amelyet mi is azonositottunk. Nalunk
ennél az SNP-nél magas GenTrain érték adddott, az R2 viszont csak egy esetben volt
kifejezetten magas.

LUO és mtsai. (2014) 43 211 SNP markerrel végzett genomszintli asszociacios
vizsgalatban (Genome-Wide Association Study, GWAS) elemezték az IBV elleni
immunvalasz f6 lokuszait, és 20 SNP-t azonositottak, amelyek az anti-IBV antitestek
szintjét befolyasoljak (PATTERSON és mtsai., 2006; PETIT és mtsai., 2017). Ezek kdzé
tartozott az 5. kromoszoman elhelyezkedé6 GGaluGA287132 is, amely a mi
galambmintainkban is az 5. kromoszoéman szerepelt. Esetiinkben az R2 értékek tobbnyire
alacsonyak voltak, ugyanakkor a GenTrain pontszam kifejezetten magas volt.
MIGNON-GRASTEAU és mtsai. (2015) 820 hustipusu hazityuk egyedben vizsgaltak a
novekedést, takarmanyfelvételt és takarmanyhasznositast, a mell- és hasi zsirt, valamint
az emésztétraktus anatomigjat. Tobb QTL-t detektaltak a takarmanyfelvételre,
takarmanyhasznositasra, anatomiai jellemzokre, novekedésre és testosszetételre. Egyes
QTL-ek azonos pozicidban jelentek meg kiilonb6zd életkorokban mérhetd, hasonlod
tulajdonsagokra. Vizsgélatukban a Gga_rs14769351 SNP a Z kromoszoman volt, amelyet
mi is kimutattunk. N&lunk az R? érték nem volt kiemelked6en magas, a GenTrain
pontszam viszont magasnak bizonyult.

PAMPOUILLE ¢és mtsai. (2018) két, husmindségi rendellenességeket mutatd
csirkevonalban vizsgaltak a hismin6ségi tulajdonsagokkal 6sszefiiggé SNP-ket és QTL
régidkat. Tobb jelolt gént azonositottak izomanyagcsere- ¢és izomszerkezeti

folyamatokban, valamint izomdisztrofiakban. A detektalt SNP-k tobb mint egyharmada
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a 4. kromoszoman helyezkedett el, és két QTL régiot (QTL3, QTL4) is leirtak. A QTL3
régiot egy egyedi SNP (GGaluGA263381) hatarozta meg, amely a nagy mellizom
aranya/hozama (pectoralis major yield, PMY) és a mellhus aranya/hozama (breast meat
yield, BMY) szabalyozasahoz kapcsolodik (MARKLJUNG és mtsai., 2012;
PAMPOUILLE és mtsai., 2018). Sajat elemzésunkben is megjelent ez az SNP a 4.
kromoszOman, ebben az esetben az R2 érték valtozékony volt, a GenTrain érték pedig
magas.

A Gga rs14902012 SNP-t BIHAN-DUVAL ¢és mtsai. (2018) a gyomorkapu (pylorus)
pH-értékével dsszefliggésben vizsgaltak és mi is detektaltuk ezt a markert. A paronkénti
0sszehasonlitdsokban két esetben jelent meg, egy alacsony és egy maximalis (1) R2
értékkel, magas GenTrain pontszdm mellett.

A GGaluGA273676 azonositdszamu SNP-t korabban kakasok testtdmegével
kapcsolatban elemezték (LI és LI, 2019). Ezt az SNP-t mi is azonositottuk a galamb
mintdkban. Az RZ értékei tobbnyire alacsonyak voltak, ugyanakkor egy esetben
maximalis érték is el6fordult, mig a GenTrain pontszam magashak bizonyult.
Osszességében a szakirodalom alapjan azonositott 8 SNP mindegyike magas GenTrain
értéket mutatott a galamb mintékban, és az R2 eredmények alapjan ezek a markerek t6bb
esetben viszonylag megbizhat6 6roklédést jeleztek. Az eredmények azt mutatjék, hogy a
hazityukra fejlesztett SNP-chip technikailag alkalmazhaté hazigalamb mintakon,
ugyanakkor a fajok kdzotti evollcios tavolsag miatt a call rate alacsony, és a tovabbi
elemzésekhez csak korlatozott szami SNP marad a szigoru sziirések utan.

A jovoben fenotipus adatok bevonaséval, illetve nagyobb elemszammal ezek a
husmindséggel kapcsolt SNP-k célzottan vizsgalhatok lehetnek, és egyedi szinten az is
értékelhetdvé valhat, hogy a kiilonb6zd hasznositdsi tipusokban milyen gyakorisaggal

fordulnak el6.
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5. KOVETKEZTETESEK, JAVASLATOK
A disszertacio célja a magyar galambtenyésztés genetikai eréforrdsainak tobb, egymast

kiegészité molekularis marker segitségével torténd feltarasa volt.

I. vizsgalat — mtDNS alapu diverzitas és eredetvizsgalat

Ebbe a vizsgélatba 19 fajtat és 275 egyedet vontunk be, melyeket hagyomanyos
fajtacsoportok szerint, a fajtak kitenyésztési helyének foldrajzi régidi szerint, illetve a
fajtak szintjén is elemeztink.

1. A magyarorszagi és nemzetkozi hazigalamb fajtdk mtDNS COI régidjaban végzett
diverzitds vizsgélata alapjan a vizsgalt allomanyok magas genetikai véaltozatossagot
mutattak, kulondsen a potencialisan huscéld hasznositasban alkalmazhaté fajtak
esetében. A 27 Gjonnan azonositott haplotipus alapjan a vizsgalt fajtak maternalis hattere
kifejezetten valtozatosnak bizonyult, ugyanakkor a haplotipusok eloszldsa nem volt
véletlenszeri. A diverzitési indexek alapjan 0sszességében fajtacsoport-, foldrajzi régio-
és fajta szinten is magas genetikai valtozatossdgot mértink (4-6. tablazat). Ez
0sszhangban all azzal, hogy a galambfajtak kialakuldsdban a hosszUtavi mesterséges
szelekcio mellett ismételt hibridizaciok és introgressziés események is szerepet
jatszhattak (STRINGHAM és mtsai., 2012; SHAPIRO és mtsai., 2013; PACHECO és
mtsai., 2020).

2. A fajtdk kozotti genetikai kapcsolatok és a domesztikacios centrum eredetének
vizsgalata alapjan a vizsgalt hazigalamb fajtak nem tobb, egymastdl fliggetlen eredetii
vonalakat képviselnek, hanem ink&bb kozos alapbol kiinduld, majd részben elkiiloniilé
fejlédési folyamat eredményének tekinthetk. A vizsgalat eredményei jol illeszkednek a
hazigalamb monofiletikus eredetét és levantei térség domesztikacioban betdltott
meghataroz6 szerepét hangsulyoz6 Gjabb genomikai eredményekhez (HERNANDEZ-
ALONSO és mtsai., 2023). Ugyanakkor fontos megemliteni, hogy a kés6bbi torténeti
idészakokban tobb forrasbol érkezé vonalak és eltérd tenyészti gyakorlatok tovabb
alakithattdk a ma lathato fajtastruktdrakat. A kiilfoldi eredetii fajtakbol allo referencia-
populéciokkal vald dsszevetés alapjan a karpat-medencei galambfajtak nem tekinthet6k
egyszeriien mas régiokban kialakult fajtdk helyi valtozatainak, ugyanakkor nem is
alkotnak genetikailag elszigetelt csoportot. Eredmeényeink arra utalnak, hogy genetikai
allomanyuk tobb torténeti eredetii vonal hozzajarulasaval alakult ki, mikdzben sajat,

regionalis jellegzetességeiket is megOrizték.
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I1. vizsgalat — Multimarker alapt populaciégenetikai elemzés

3. A 7 nagytestii hazigalamb fajta MtDNS és 13 mikroszatellit markerrel végzett
tobbmarkeres vizsgalata alapjan a fajtdk kozott szdmottevd kiilonbségek mutatkoztak
genetikai diverzitds, populéacidszerkezet és filogenetikai kapcsolatok tekintetében. A
romai galamb mutatta a legmagasabb haplotipus diverzitast (Hq = 0,964 +/- 0,077), mig
a magyar orias begyes (Hq = 0,583 +/- 0,183) a legalacsonyabbat. A magyar drias galamb
¢s a mondain fajta mindkét mtDNS COI régié6 meghatarozott szakaszat érintd
vizsgalatban a diverzebb csoportok kdzé tartozott, ami arra utal, hogy ezekben a fajtakban
szamosabb anyai vonal maradhatott fenn. Ezzel szemben a magyar 0rids begyes
alacsonyabb diverzitasabol arra kovetkeztethetlink, hogy a fajta tOrténete soran a
genetikai diverzitast csOkkentd populéciotorténeti folyamatok jatszhattak szerepet. A
szalontai Orids esetében a két mtDNS-régié elemzése nem teljesen azonos diverzitasi
képet rajzolt ki, ami arra utal, hogy a genetikai diverzitasra vonatkoz6 kovetkezteteseket
a vizsgalt genomi szakasz és a mintavétel sajatossagai egyarant befolyasolhatjak. Ez
meger6siti azt az érvelést, hogy a Kis 1étszamu vagy veszélyeztetett allomanyok esetében
a mtDNS-alapu kovetkeztetések fokozott dvatossagot igényelnek (SZALAY, 2017).

4. A kilonb6z6é marker-rendszerek informéciotartalmanak 6sszehasonlitdsa alapjan a
mtDNS els6sorban a maternalis eredet €s a torténetileg mélyebb kapcsolatok feltarasadban
bizonyult informativnak, mig a mikroszatellit markerek a jelenkori populacidszerkezet és
a beltenyésztettsegi viszonyok értékelésében adtak pontosabb képet. A heterozigozitasi
mutatok tobb fajtdban magas diverzitést jeleztek (9. tablazat), ugyanakkor a megfigyelt
heterozigozitas minden esetben elmaradt a vart értéktdl, és a pozitiv Fis-értékek is
altalanos heterozig6tahianyra utaltak. Ez a mintazat arra utal, hogy a vizsgalt
allomanyokban a genetikai sokféleség még szdmottevd, ugyanakkor a tenyésztés relativ
zartsdganak, a kis effektiv populacioméretnek és az esetleges torténeti
allomanysziikiiléseknek a hatasa is kimutathat6. Tébb esetben eéppen az latszik, hogy a
még meglévd genetikai valtozatossag mellett a beltenyésztettségi terhelés is emelkedett.
Ez a génmeglrzés szempontjabol kulcsfontossagt felismerés lehet. A markertipusok
kozotti eltérés kulonosen informativ volt az AMOVA esetében, a mtDNS COI 20,34%-
0s csoportok kozotti varianciat mutatott, mig a mikroszatellit markerek eseteben ez az
érték mindodssze 6,84% volt. A kapott eredmények az eltér6 genetikai szinteket

jelenitették meg, melyek megerdsitették, hogy a hazigalamb fajtdk genetikai
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értékeléséhez a tobbmarkeres megkozelités megbizhatdbb, mint az egyetlen markerre
épuld kovetkeztetés, ugyanakkor a populécidk jelenlegi genetikai allapotanak, az
allélvesztés mértékének és a heterozigdzia fenntartasanak ertékelésében a nuklearis
markerek eredményei tekinthetok meghatarozobbnak, mig az mtDNS elsésorban a

maternéalis eredet és a torténeti kapcsolatok feltarasahoz jarul hozza.

I11. vizsgalat — SNP chip vizsgélat a hazigalamb fajban

5. A hazityukra fejlesztett SNP-chip hazigalambban torténé alkalmazhatosaganak
vizsgalata alapjan a heterolog platformhasznélat csak korlatozott hatékonysagunak
bizonyult. Az atlagos GenCall hivasi arany 0,474 volt, és a teljes markerkészletbol
szigort szlirés utdn mindossze 356 SNP maradt a tovabbi elemzésekre. A 356 marker
alapjan vegzett PCA azt mutatta (22. bra), hogy a hdstipusu és versenytipust galambok
kdzott nincs teljes elkllondlés, vagyis a két hasznositési irdny genetikai hatarai a vizsgalt
markerhalmazon nem rajzolodtak ki élesen. Ez arra utal, hogy a két hasznositasi irany
genetikai hattere részben atfed, és nem tekinthetdk egymadstdl teljesen fliggetlen
génforrasoknak. A csoportok kozotti atfedés ugyanakkor részben a markerkészlet
sajatossagaival is 0sszefligghet, mivel a 356 SNP nem a galambfajtak kdzotti diverzitas
mérésere célzottan kivalasztott markerhalmaza, hanem a hazityukra fejlesztett SNP-chip
szigoru min6ségi sziirések utan fennmarad6 polimorf markerkészlete volt.

6. A termelési tulajdonsagokkal Osszefiiggé SNP-k azonositasa soran 8 olyan SNP-t
sikeriilt azonositani, amelyeket korabbi tanulmanyok baromfiban hlismindségi, termelési
vagy kapcsolddo teljesitményjellegekkel hoztak dsszefiiggésbe. Ez azt jelzi, hogy még
korlatozott platformhasznalat mellett is kinyerhetd olyan informaci6, amely a késébbi
célzott marker validaciok kiinduldpontjaul szolgalhat. Eredményeink alapjan a
hazityukra fejlesztett SNP-chip hazigalambban torténd keresztalkalmazasa atmeneti
megoldasként értelmezhet6, amely alkalmas lehet potencialisan relevans markerek
eldsziirésére. Ugyanakkor a megbizhatdo validdciohoz ¢€és a pontosabb genetikai

értékeléshez a fajspecifikus fejlesztések megkerilhetetlenek.
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5.4. Javaslatok

1. A veszélyeztetett fajtak fenntartdsdhoz javasolt a tenyésztési vonalak dokumentalasa,
illetve a tudatos parositasi stratégiak alkalmazasa a beltenyésztettség csokkentésére, amit
érdemes lenne meghatarozott idonként genetikai monitoring vizsgalatokkal is
kiegesziteni az altalanos diverzitismutatok és allélkészletek valtozéasainak
nyomonkdvetése érdekében.

3. Eredményeink alapjan tobb esetben sajatos genetikai mintazat volt megfigyelhetd a
nagytestli magyar fajtdk esetében, ezért ezen fajtdk 6nallé genetikai eréforrasként vald
megOrzése is ajanlott.

4. A jovobeni populacidgenetikai vizsgalatokban célszeri a mitokondridlis és nukleéris
markerek egyuttes alkalmazasa, mivel ezek egymast Kkiegészitve szolgaltatnak
informéaciot a fajtak maternalis eredetérdl, torténeti kapcsolatairol és jelenlegi genetikai
allapotéaral.

5. A jovbbeni genomikai kutatasok tdmogatdsdhoz indokolt a hazigalambra optimalizalt
genotipizalasi és szekvendlasi modszerek tovabbfejlesztése, kilonos tekintettel a
populdcidgenetikai diverzitasvizsgalatok, valamint a QTL- és asszociacios elemzések
igényeire.

6. Javasoljuk tovabba a jelen vizsgalatban azonositott, nem fajspecifikus eredetti SNP-k
nagyobb mintan és megfelelé fenotipusos adatok bevondsaval torténd validalasat és
asszociacios vizsgalatat, amely hozzajarulhat a jovObeni tenyésztési és génmegbrzési

programok megalapozasahoz.
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6. UJ TUDOMANYOS EREDMENYEK

1. A magyarorszagi és nemzetkdzi hazigalamb fajtdk mtDNS COI régidjanak
vizsgalata soran, 19 fajtat (alfoldi buga galamb, alfoldi parasztgatyas, bucharai
dobos, hubbel, iraki raabi galamb, iraki vords galamb, karno, king, magyar csirke
galamb, magyar hazi galamb, magyar 6rias galamb, magyar érias begyes, mirthys,
mondain, parokas galamb, romai galamb, szalontai Orias, szovati kék, texan) és
275 egyedet elemezve, igazoltuk, hogy a vizsgalt allomanyok magas genetikai
diverzitassal rendelkeznek. Az 1. vizsgalatban 0sszesen 27, a Il. vizsgalatban
pedig 13 Gjonnan azonositott haplotipust irtunk le ugyanebben a génben, melyek
unikalisan a Karpat-medence foldrajzi régidjahoz kothetok.

2. A genetikai kapcsolatok és a domesztikacio vizsgalata alapjan megallapitottuk,
hogy a hazigalamb fajtak genetikai mintazata kdzds alapallomanybol kiinduld,
részben differencialodott fejlodést tikroz. Az AMOVA elemzések az I. vizsgalat
kiilonb6zé csoportositasi szintjein Kimutatottak szerint a genetikai variancia
35,07%-a a fajtacsoportok, mig 30,52%-a a fajtak kozott jelent meg, ami
elsésorban igazolja a hagyomanyos fajtacsoportok elkiilonitésének genetikai

relevancidjat.

3. A nagytestli hazigalamb fajtak tdbbmarkeres vizsgélata soran 7 fajtaban (alfoldi
buga galamb, king, magyar 0rias begyes, magyar orias, mondain, romai galamb,
szalontai drias) 1 mtDNS és 13 mikroszatellit marker alkalmazasaval kimutattuk,
hogy a vizsgalt populaciok genetikai diverzitasa és beltenyésztettségi terheltsége
jelentésen eltér. A romai galamb mutatta a legmagasabb mtDNS haplotipus
diverzitast (Hq¢ = 0,964 £ 0,077), mig a magyar orias begyes a legalacsonyabbat
(He = 0,583 + 0,183). A mikroszatellit vizsgalatok alapjan a legmagasabb
beltenyésztettségi egyiitthatét az alféldi buga galambnal (Fis = 0,502) és a
szalontai oriasnal (Fis = 0,499) mutattuk ki.

4. A genetikai és filogenetikai vizsgalatok alapjan megallapitottuk, hogy a vizsgalt
hazigalamb fajtdk kozos alapallomanybol szdrmaznak, azonban fejlédésiik nem
linearis, hanem részben elkiiloniild, kevert mintadzatot kdvet. A magyar, kiilondsen
a nagytestii Gshonos fajtdk egymashoz kozelebb allnak, mint a kualfoldi
populaciokhoz viszonyitva, és jelentés aranyban egyedi haplotipusokat

hordoznak, ami relative izolalt, regionalisan elkiiloniil6 fejlédési utjukra utal.
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5. lgazoltuk, hogy a hézityukra fejlesztett Illumina Chicken_50K_CobbCons SNP-
chip hézigalambban Kkorlatozott hatékonysaggal alkalmazhaté genetikai
vizsgalatokra. A vizsgalatok soran az alacsony hivasi arany (0,474) ellenére 356
megbizhatéan detektalhatdé SNP-t azonositottunk, amelyek kodzil 8 marker
irodalmi adatok alapjan termelési tulajdonsadgokkal hozhat6 6sszefliggésbe mas
fajokban. Eredmeényeink rdmutatnak arra, hogy a hazityukra fejlesztett SNP-chip
alkalmas lehet hazigalambban potencialisan relevans genetikai markerek elézetes
azonositasara, ugyanakkor a pontos genetikai értékeléshez és a markerek
validdlasahoz nagyobb elemszamu vizsgalatok, illetve fajspecifikus SNP-chip

szlikséges.
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7. GYAKORLATBAN ALKALMAZHATO EREDMENYEK

1. A filogenetikai kapcsolatokra, genetikai diverzitasra, és populacidszerkezetre
vonatkoz6 eredmények gyakorlati szinten is hasznosithatok, mivel a tenyésztok
szaméara objektiv képet adnak a populaciok genetikai allapotarol, a
beltenyésztettség mértékérdl és a korabbi tenyésztési gyakorlatok hatasairdl. Az
eredmeények kodzvetlenil felhasznalhatdk a fajtdk tenyésztésszervezésében, a
parositasi tervek optimalizalasara, a genetikai sokfeleség fenntartasara, a
beltenyésztettseg csokkentésére, valamint a tenyésztési vonalak nyomon
kovetésének és dokumentalasanak tdimogatéasara.

2. Vizsgélataink soran elsOként teszteltikk sikeresen a hazitytkra fejlesztett
lllumina  Chicken_50K_CobbCons SNP-chip hazigalambban  torténd
alkalmazhatésagat. Eredmeényeink alapjan a platform  korlatozott
hatékonysaggal ugyan, de alkalmas volt megbizhatéan detektalhaté SNP-
markerek azonositdsara, amelyek Kkiindul6pontot jelenthetnek tovabbi

validacios és fajspecifikus genomikai vizsgalatok szamara.
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8. OSSZEFOGLALAS

A magyar hézigalamb fajtdk a Karpat-medence A&llattenyésztési es kultartorténeti
orokségenek fontos elemei, azonban genetikai hattertik feltarasa mindeddig korlatozott
volt, és a rendelkezésre all6 ismeretek jelentds része tenyésztéstorténeti hagyomanyokon,
ritkdbban irott forrasokon alapult, ezért volt indokolt olyan objektiv vizsgalati keret
alkalmazéasa, amely genetikai markerekkel is képes jellemezni ezeket az allomanyokat.
Doktori kutatasom célja ezért a magyar- €s nemzetkdzi hazigalamb fajtdk egy
meghatarozott korére vonatkozd genetikai valtozatossag, populacioszerkezet eés
rokonsagi mintdzatok feltarasa volt tobb, egymast kiegészit6 marker segitségével. A
munka két mitokondrialis DNS-alapt COl adatkészletre, egy 13 mikroszatellit markerre
alapulé adatkészletre, valamint kisérleti jelleggel egy fajok kozotti alkalmazasban tesztelt
SNP-chip platformra éplilt.

Az |. vizsgalat 19 fajta 275 mintdjat foglalta magaba. A haplotipusok elemzései soran
ebben a vizsgélatban 0Osszesen 27 Ujonnan azonositott haplotipust detektaltunk.
Eredmeényeink alapjan a hazigalamb fajtak anyai vonalai részben kozos eredetre
vezethetdk vissza, ugyanakkor tobb helyen jol érzékelhetdk a differencidlodas és a sajatos
tenyésztestorténeti hattér nyomai is. A foldrajzi csoportok kozil az azsiai (129 polimorf
hely, 15 haplotipus) és a magyar alféldi (91 polimorf hely, 13 haplotipus) csoport
bizonyult a legvaltozatosabbnak, ami azt jelzi, hogy e két csoport jelents anyai
vonalkészleteket 6rzott meg. Fajta szinten markans kilonbségek jelentkeztek. A szalontai
oOriads az |. vizsgalatban magas haplotipus diverzitast mutatott (Hq = 0,731 + 0,096), a
parokas galamb (Hq = 0,778 + 0,137) és a magyar oOrias galamb mellett. Ezzel szemben
az iraki voros galamb (Hq = 0,125 + 0,065) és az iraki raabi galamb (Hq = 0,191 £ 0,074)
szitkebb variabilitast képviselt, mely eredmény feltehetéen a helyi, zartabb tenyésztési
gyakorlatbdl adddd genetikai egységesedéssel is @sszefligghet. Az AMOVA
egyértelmiien igazolta, hogy a hagyomanyos fajtacsoportok genetikai szempontbol sem
Onkényes kategoridk. Az AMOVA elemzések az . vizsgalat kiilonbozé csoportositasi
szintjein Kimutatottak szerint a genetikai variancia 35,07%-a a fajtacsoportok, mig
30,52%-a a fajtdk kozott jelent meg, ami elsdsorban igazolja a hagyoményos
fajtacsoportok elkilonitésének genetikai relevanciajat. Ez a genetikai struktdra a fajtak
kozotti részleges elkulonilés es génaramlas egydttes jelenlétére utal. Az I. vizsgalat
paronkénti Fst-értékei alapjdn a szovati kék galamb esetében tdbb Osszevetésben is

elklondlt, a parokas galambbal (Fst = 0,470), az iraki voros galambbal (Fst = 0,126) és
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az iraki raabi galambbal (Fst = 0,149) szemben is szignifikdns genetikai tavolsagot
mutatott. Ez arra utal, hogy a fajta mar most karakteresebb genetikai hattérrel rendelkezik,
jollehet a fajta fiatal kora miatt sajat genetikai karaktere még formaloddoban lehet. A 11.
vizsgalat tovabb arnyalta a képet, mitokondrialis alapon a rémai galamb (Hq = 0,964 +
0,077), a magyar 6rias galamb (Hq = 0,905 + 0,103), a mondain (H4 = 0,857 + 0,102) €és
az alfoldi buga galamb (Hq = 0,800 + 0,172) tartoztak a legdiverzebb fajtak kozé, mig a
magyar orias begyes galamb mutatta a legalacsonyabb haplotipus diverzitast (Hq = 0,583
+ 0,183). A mondain nukleotid diverzitasa is kiemelkedett (x = 0,014 + 0,003), ami tobb
anyai vonal egyuttes fennmaradasara utal. A mikroszatellit eredmenyek alapjan az alfoldi
buga galamb és a szalontai 6rids kilon figyelmet érdemel. Az alféldi buga galamb
esetében kaptuk a legmagasabb beltenyésztettségi egyutthatot (Fis = 0,502), és itt volt a
legalacsonyabb Ho/He arany is (0,425/0,843), mikézben allélgazdagsaga magas maradt.
Ez azt jelzi, hogy a fajta még jelentOs genetikai valtozatossagot Oriz, de a populacié mar
erdsen sériilékeny a besziikiilésre. A szalontai oriasnal a viszonylag magas Fis (0,499), a
legalacsonyabb allélgazdagsag, valamint a szabalytalan mismatch-eloszlas egyarant Kis
effektiv populdcidoméretre ¢és torténeti allomanysziikiilésre utal. A mondain ezzel
szemben a legtobb elemzésben elkiiloniild, diverz fajtaként rajzolodott ki. A mondain
mismatch-gorbéje multimodalis volt, ami kevert eredetre vagy tobb fennmaradt genetikai
komponens egyuttes jelenlétére utal, ami alatdmasztja a tobbi vizsgalatban is kimutatott
elkalondlést. A hazitydkra fejlesztett Illumina Chicken 50K _CobbCons SNP-chip
hazigalambon torténé keresztalkalmazasa korlatozott hatékonysaginak bizonyult,
azonban a mindségellendrzést kovetden 356 megbizhatéan detektalhato SNP maradt,
amelyek kozil szakirodalmak alapjan azonositottunk 8 olyan SNP-t, amelyek a
histermeléssel dsszefliggésben lehetnek. A PCoA-analizis nem mutatott teljes
elkdlondlést a hustipust és versenytipusu allomanyok kozott, ami a két hasznositasi irany
genetikai hatterének részleges atfedésére utalt. A disszertacié egyik lényeges
kovetkeztetése, hogy a kiilonb6z6é markertipusok egymast kiegészitve adnak atfogo képet
a hézigalamb fajtak genetikai diverzitasardl, rokonsagi kapcsolatairdl és
populacioszerkezetérol. Eredményeink hozzajarulnak ahhoz, hogy a hazigalamb fajtak
megodrzése a tenyésztéstorteneti narrativak mellett molekularis adatokon is alapuljon,

hitelesebben feltarva a magyar fajtak genetikai sajatossagait és eréforrasait.
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9. SUMMARY

Hungarian domestic pigeon breeds represent an important component of the livestock and
cultural heritage of the Carpathian Basin, however, their genetic background has so far
been only partially explored, and existing knowledge is largely based on breeding history
observations. Therefore, the application of an analytical framework using objective
genetic markers is justified for the characterization of these populations. The aim of my
doctoral research was to investigate the genetic diversity, population structure, and
phylogenetic relationships of selected Hungarian and international domestic pigeon
breeds using multiple, complementary molecular markers. The study was based on two
mitochondrial DNA COI datasets, a dataset comprising 13 microsatellite markers, and,
on an experimental basis, an SNP-chip platform tested in a cross-species application.

Study I. included 275 samples from 19 breeds. A total of 27 novel haplotypes were
identified. Our results indicate that the maternal lineages of domestic pigeon breeds partly
originate from a common ancestral background, while also reflecting differentiation and
breed-specific breeding histories. Among the geographical groups, the Asian (129
polymorphic sites, 15 haplotypes) and the breeds from the Great Hungarian Plain (91
polymorphic sites, 13 haplotypes) groups exhibited the highest diversity, indicating the
preservation of substantial maternal lineage variation. At the breed level, marked
differences were observed: the Salonta Giant, along with the Jacobin and Hungarian Giant
pigeon breeds, showed relatively high haplotype diversity (H¢ = 0.731 £+ 0.096; Hd =
0.778 £ 0.137), whereas the Iraqi red (Hs = 0.125 + 0.065) and Iragi Raabi (Hq =0.191 +
0.074) pigeons displayed lower variability, likely reflecting more closed breeding
systems. AMOVA results confirmed that traditional breed group classifications are
genetically meaningful, with 35.07% of total genetic variance among breed groups and
30.52% among breeds. This pattern indicates the combined effect of partial genetic
differentiation and gene flow among breeds. Pairwise Fst values further showed that the
Blue Sovater exhibited significant genetic differentiation from several breeds, including
the Jacobin (Fst = 0.470), Iraqi red (Fst = 0.126), and lraqi Raabi (Fst = 0.149),
suggesting the emergence of a distinct genetic background. Study Il. provided a more
detailed insight into large-bodied breeds. Based on mtDNA data, the Runt pigeon (Hqg =
0.964 £ 0.077), Hungarian Giant (Hg = 0.905 % 0.103), Mondain (Hq = 0.857 + 0.102),
and the breeds from the Great Hungarian Plain (Hq = 0.800 + 0.172) showed high

diversity, whereas the Hungarian Cropper pigeon exhibited the lowest haplotype diversity
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(Ha = 0.583 £ 0.183). The Mondain breed also showed high nucleotide diversity (n =
0.014 £ 0.003), suggesting the persistence of multiple maternal lineages. Microsatellite
analyses highlighted the breeds from the Great Hungarian Plain and Salonta Giant breeds
as particularly noteworthy. The breeds from the Great Hungarian Plain breed exhibited
the highest inbreeding coefficient (Fis = 0.502) and the lowest observed-to-expected
heterozygosity ratio (Ho/He = 0.425/0.843), despite maintaining high allelic richness,
indicating genetic vulnerability. The Salonta Giant showed similarly high Fis (0.499), low
allelic richness, and irregular mismatch distribution, suggesting a small effective
population size and historical bottlenecks. In contrast, the Mondain breed consistently
appeared as a genetically distinct and diverse population. The cross-species application
of the Illumina Chicken_50K_CobbCons SNP-chip demonstrated limited efficiency in
domestic pigeons, however, after quality filtering, 356 informative SNPs remained.
Among these, 8 candidate SNPs potentially associated with meat production traits were
identified based on literature data. PCoA analysis did not reveal clear separation between
meat-type and racing-type pigeons, indicating partial overlap in their genetic background.
One of the key conclusions of this dissertation is that different marker systems should not
be considered alternatives, but rather complementary sources of information. mtDNA
COI sequences proved useful for revealing maternal lineages and historical patterns,
whereas microsatellite and genomic approaches provided a more detailed picture of
recent population structure, admixture, and breed differentiation.

Overall, the results provide a comprehensive genetic characterization of Hungarian and
international domestic pigeon breeds and contribute to the development of conservation
strategies based not only on breeding history but also on molecular data, thereby enabling

amore accurate understanding of the genetic resources and diversity of Hungarian breeds.
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12. ABRAK, TABLAZATOK JEGYZEKE
Abrak jegyzéke

1. abra: A galambok kiilonb6z6 hasznositasi tipusai

2. abra: Kiilonboz6 markertipusokhoz alkalmazhatd biostatisztikai eljarasok és
gyakorlati elényok 6sszegzese

3. abra: SNP-alaput genomikai modszerek idébeli fejlédésének idévonalbeli
szemléltetése.

4. dbra: Az alkalmazott vizsgalatok logikai rendszere

5. abra: Az I. vizsgélatbol szdrmaz6 paronkénti Fst 0sszehasonlitds a hagyomanyos
fajtacsoportositas alapjan (*: a statisztikailag szignifikans értékeket (p<0,05) jelolik)

7. &bra: Paronkénti genetikai tavolsag (Fst) foldrajzi régiok szerinti csoportok kozott —
. vizsgalat

8. abra: Genetikai tavolsagértékek hotérképpel abrazolva mindkét marker esetében

9. abra: Az I. vizsgélatba vont fajtak PCoA elemzése

10. &bra: Az I. vizsgalat PCoA elemzés eredményei a hagyomanyos fajtacsoportok elve
alapjan

11. dbra: Az | vizsgélat PCoA elemzés eredményei foldrajzi régidk alapjan

12. dbra: A vizsgalt galambfajtak haplotipusai kdzotti kapcsolatok dendrogramokon
abrazolva.

13. abra: Neighbor-Joining Network diagramja A) a hagyomanyos fajtacsoportok
alapjan, B) a foldrajzi régiok alapjan a haplotipusokat jelzd koérok mérete ardnyos az
egyedszammal.

14. &bra: A Il. vizsgalat Neighbor-Joining haplotipus elemzése a mtDNS szekvencia
adatok alapjan, amely sajat mintakbol és az NCBI GenBank adatbazisabdl szarmazé
szekvenciakbdl all.

15. &bra: A AK értékek alakulasa a két vizsgalatban. A) Az 1. vizsgalat soran szamitott
AK értékek a kiilonbozd K klaszterszamok esetén. B) A II. vizsgalat sordn szdmitott AK
értékek a kiilonbozo K klaszterszamok esetén.

16. 4bra A Structure elemzés eredményei K=3 és K=11 esetén az |. vizsgalatbol
szarmazd adatok alapjan.

17. &bra: A Structure elemzés eredményei K=4 és K=5 bontisban a 7 nagytestii fajta
esetében a I1. vizsgalatbo6l szarmazo adatok alapjan.

18. abra: A 7 vizsgélt fajta mismatch eloszlasa

19. abra: A 1l. vizsgalatba vont populéciok allélmintazatai

20. abra: Bruvo-féle genetikai tavolsag hoétérképes abrazolasa a II. vizsgalat
mikroszatellit marker eredményeire vonatkozdan

21. abra: A Il. vizsgalatbol szarmazd Bruvo-féle genetikai tavolsag dendrogramja

22. abra: 356 SNP-vel végzett fokomponens elemzés a két hasznositasi tipusra

Tablazatok jegyzéke
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1. tAblazat: A galambhus tapértéke az Egyesiilt Allamok Mez6gazdasagi Minisztérium
adatai alapjan

2. tAblazat: A PCR reakcio soran hasznalt primerek adatai

3. tablazat: A mikroszatellit vizsgalatba vont primerek jellemz6i

4. tablazat: Az I. vizsgalat hagyomanyos fajtacsoport szerinti genetikai diverzitas
indexeli

5. tablazat: Az I. vizsgélat foldrajzi régiok szerinti csoportositasanak genetikai
diverzitas indexei

6. tAblazat: Az I. vizsgélatba vont fajtak genetikai diverzitds indexei

7. tAblazat: A II. vizsgalatbol szarmaz6é mtDNS diverzitas indexek a 7 nagytestii
hazigalamb populéacidra vonatkozo6an

8. tAblazat: AMOVA eredmények az 6sszes csoportositasi tipus szerint

9. tablazat: A Il. vizsgalat diverzitas indexei a mikroszatellit markerek alapjan

10. téblazat: A 1l. vizsgéalat diverzitas indexei I6kuszonkénti lebontasban

11. tdblazat: A Il. vizsgalat fajta/lokusz bontasu beltenyésztési egyutthato értékei
12. tdblazat: GeneCall (hivasi) arany értékek egyedenként

13. tablazat: Husminbséghez/teljesitményhez kapcsolt irodalmi SNP-k és vizsgalati
mutatdik
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13. KOSZONETNYILVANITAS

Szeretném Kkifejezni halas koszonetemet témavezetomnek, Dr. Bagi Zoltannak, aki
sz¢les korli segitséget nyujtott, valamint biztositotta a kutatas elvégzéséhez sziikséges
feltételeket. Szakmai munk&mat lelkiismeretesen és turelmesen irdnyitotta, emellett
bevezetett a kutatoi életbe is. Mentoralasanak koszonhetéen megtanultam, hogy a
tudomanyos eredmények valodi értékét azok gyakorlati hasznosithatdsaga adja, ezért a
jovében is arra torekszem, hogy munkdmmal a gyakorlat szdmara is értékes ¢és
alkalmazhat6 eredményekhez jaruljak hozza.

Nagyon halas vagyok Prof. Dr. Kusza Szilvia professzor asszonynak, kutatocsoportunk
vezetdjének a vizsgdlataimhoz sziikséges feltételek és hattér biztositasaért, valamint
azért, hogy dolgozatomat szakmailag lektoralta. Epitd kritikai jelentds mértékben
hozzéjarultak a dolgozat szinvonaldnak emeléséhez.

Koszonettel tartozom Dr. Stéger Viktornak, Dr. Fehér Péter Arpadnak és Ali Al-
Sallami Wadday-nak az iraki galambmintak gytjtésében és laboratoriumi
feldolgozasaban nyujtott segitségukert.

Kdszondm Hegediis Bettina, Dr. Putri Kusuma Astuti és Véghné Dr. Téth Bianka
Monika kollégdimnak a kutatdssal kapcsolatos szakmai tanacskozasokat, melyek a
dolgozat sszeallitasaban pétolhatatlan segitséget jelentettek.

Koszonet illeti tovabbd az Agrar Genomikai és Biotechnoldgiai Kozpont
Allatgenomikai Kutatdcsoport minden volt és jelenlegi munkatarsat, akik segitették a
laboratériumban végzett munkamat.

Koszonettel tartozom a Grof Tisza Istvan Debreceni Egyetemért Alapitvany
Kivalosagi PhD Osztondij Program tamogatasaért, mely a szakmai eldremenetelemet
segitette.

Kiemelt kdszonet illeti mindazon galambtenyésztiket, akik hozzajarultak a genetikai
vizsgalatokhoz szlkséges mintavételekhez, valamint a dolgozat eés a cikkek
illusztralasaban nyujtott segitségiikért is, hogy a fényképek elkészitéséhez biztositottak
madaraikat.

Végezetill szeretném koszonetemet kifejezni férjemnek Szabd Akosnak, Sziileimnek,
Testvéremnek, Csaladomnak és Barataimnak, akik az évek sorén lelki tamogatassal
és végtelen tirelemmel mindvégig mellettem alltak. Biztatasuk nélkul jelen dolgozat nem

késziilhetett volna el.
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14. NYILATKOZATOK
NYILATKOZAT

Ezen értekezést a Debreceni Egyetem Allattenyésztési Tudoményok Doktori Iskola
keretében készitettem, a Debreceni Egyetem doktori (Ph.D.) fokozatinak elnyerése

céljabol.
Debrecen, 2045 :f : ;\ !J ..............................

|
a jelolt alairasa

NYILATKOZAT

Tanusitom, hogy Balog Katalin doktorjelolt 2022 — 2026 kozott a fent megnevezett
Doktori Iskola keretében iranyitdsommal végezte munkajat. Az értekezésben foglalt
eredményekhez a jelolt 6nallé alkotd tevékenységével meghatarozéan hozzajarult, az
értekezés a jelolt 6nallé munkaja. Az értekezés elfogadasat javaslom/javasoljuk.

....... 7.

Bagi Zoltan
témavezetd
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15. MELLEKLETEK

1.Melléklet: A vizsgalatban szereplé mintak osszefoglalo tablazata
ML1. 1. tablazat: A mintak szarmazésanak dsszefoglald tablazata

Jelmagyarazat: 1. Filogenetikai/filogeografiai vizsgalatba vont mintak

II.: a hét nagytestii fajta vizsgalataba vont mintak

III. DNS-chip vizsgalatba vont fajtak

n. a.: nincs adat

BUGA = alf61di buga galamb, BUCH = bucharai dobos, CAR =karné, CSIRKE = magyar csirke galamb, HAZI =
magyar hazi galamb, HUB = hubbel, KING = king, MIRTHY'S = mirthys, MOND = mondain MO = magyar 6rias

galamb MOB = magyar 6rids begyes, PAR = parokés galamb, PG = alfoldi parasztgatyas, ROMAI = rémai galamb
SZAL = szalontai 6rids, SZOVATI = szovati kék galamb, TEX = texan, RAABI = iraki raabi galamb, RED = iraki
voros galamb

Minta azonosito Szin Minta szarmazasi helye
65_BUGA'"!" vOres Monor, Magyarorszag
220_BUGA'" fekete Szeged, Magyarorszag

222 BUGA"" fekete Szeged, Magyarorszag
223 BUGA" fekete Szeged, Magyarorszag
224 _BUGA" fekete Szeged, Magyarorszag

225 _BUGA" " fekete Szeged, Magyarorszag
226_BUGA'" fekete Szeged, Magyarorszag
227 _BUGA" kék Szeged, Magyarorszag

228 BUGA! " kék Szeged, Magyarorszag
229 BUGA'" kék Szeged, Magyarorszag
230_BUGA'" kék Szeged, Magyarorszag
231 BUGA" kék Szeged, Magyarorszag
232_BUGA" kék Szeged, Magyarorszag
233_BUGA'" kék Szeged, Magyarorszag
235_BUGA'" kék Szeged, Magyarorszag
236_BUGA'"" kék Szeged, Magyarorszag
237_BUGA" sarga Szeged, Magyarorszag

238_BUGA" " sarga Szeged, Magyarorszag
239 BUGA'" vords Szeged, Magyarorszag
240_BUGA" " vords Szeged, Magyarorszag
241 BUGA" vords Szeged, Magyarorszag
242 BUGA'" voOrds Szeged, Magyarorszag
243 BUGA'" fekete Szeged, Magyarorszag
245 BUGA'" fekete Szeged, Magyarorszag
246_BUGA'" fekete Szeged, Magyarorszag
247_BUGA" fekete Szeged, Magyarorszag

248 BUGA'" fekete Szeged, Magyarorszag

249 BUGA'"" fekete Szeged, Magyarorszag

250 _BUGA' " fekete Szeged, Magyarorszag
251 BUGA'" fekete Szeged, Magyarorszag
252_BUGA'" kék Szeged, Magyarorszag
253_BUGA'" kék Szeged, Magyarorszag
254 _BUGA'" sarga Szeged, Magyarorszag
257_BUGA" sarga Szeged, Magyarorszag
258 _BUGA'" vords Szeged, Magyarorszag
259 BUGA'" sarga Szeged, Magyarorszag
260 _BUGA'" fekete Szeged, Magyarorszag
261_BUGA" fekete Szeged, Magyarorszag
262_BUGA" sarga Szeged, Magyarorszag
263_BUGA" sarga Szeged, Magyarorszag
264_BUGA'" sarga Szeged, Magyarorszag
265_BUGA'" sarga Szeged, Magyarorszag
266 BUGA" sarga Szeged, Magyarorszag
760_BUCH" fekete Marosbardos, Romania
761 BUCH" fehér Marosbardos, Romania
762_BUCH" babos Marosbardos, Romania
828 BUCH" sarga tarka Békéscsaba, Magyarorszag
829_BUCH" fehér Békéscsaba, Magyarorszag
830 BUCH" haromszini Békéscsaba, Magyarorszag
831 BUCH" fekete Békéscsaba, Magyarorszag
425 CAR" dun Farad, Magyarorszag
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426 _CAR" kék Farad, Magyarorszag
4271 CAR I kovécsolt Farad, Mayarorszég

Minta azonositd Szin Minta szarmazasi helye
428_CAR" kék Farad, Magyarorszag
430_CAR" kék Farad, Magyarorszag
431_CAR" kék Farad, Magyarorszag
432_CAR" voros-tarka Farad, Magyarorszag
433_CAR" vords-tarka Farad, Magyarorszag
463_CAR" vords tarka Farad, Magyarorszag
470 CAR" eziist Farad, Magyarorszag

267_CSIRKE" dun n.a.

268_CSIRKE " vords fehér babbal n.a.

270_CSIRKE" fehér Tétkomlos, Magyarorszag

273_CSIRKE" fehér Farad, Magyarorszag

274_CSIRKE" fehér tarka n.a.

275_CSIRKE" dun n.a.

277_CSIRKE" vilagos dun n.a.

278 _CSIRKE" vords Farad, Magyarorszag
518 HAZI" tarka Cserefalva, Romania
520 HAZI" tarka Cserefalva, Romania
522 HAZI" fehér Cserefalva, Romania
523 HAZI" kék deres Naznanfalva, Roménia
524 HAZI" fehér kontyos Naznanfalva, Roménia
525 HAZI" fehér kontyos Naznénfalva, Romania
526_HAZI" fehér fekete sima Néznanfalva, Romania
530 HAZI" fehér kontyos Naznanfalva, Roménia
272_HUB" fehér n.a.
280_HUB'" fehér na.

442 HUB" fehér Farad, Magyarorszag
445 HUB" fehér Farad, Magyarorszag
446_HUB" fehér Farad, Magyarorszag
447_HUB" fehér Farad, Magyarorszag
449 HUB" fehér Farad, Magyarorszag
459 HUB" fehér Farad, Magyarorszag
460_HUB" sarga Farad, Magyarorszag
461 HUB" eziist Farad, Magyarorszag
28_KING" " fehér Oroshéaza, Magyarorszag
30_KING"" fehér Oroshéaza, Magyarorszag
31_KING™ fehér Oroshéaza, Magyarorszag
32_KING ™ fehér Oroshéaza, Magyarorszag
33_KING " fehér Oroshéaza, Magyarorszag
34 KING" fehér Oroshaza, Magyarorszag
35 KING'" fehér Oroshaza, Magyarorszag
36_KING" " fako Békéssamson, Magyarorszag
37_KING" fekete Békéssamson, Magyarorszag
38_KING " vords Békéssamson, Magyarorszag
40_KING" fekete Békéssamson, Magyarorszag
41 KING" fekete Békéssamson, Magyarorszag
42_KING" " jeges Békéssamson, Magyarorszag
43 KING" kovécsolt vords Békéssamson, Magyarorszag
44 KING" indigd Békéssamson, Magyarorszag
45 KING" kovécsolt kék Békéssamson, Magyarorszag
46_KING " fekete Békéssamson, Magyarorszag
47 _KING" fekete Békéssamson, Magyarorszag
130_KING " fehér Balmazijvaros, Magyarorszag
131_KING"- ! fehér Balmazujvaros, Magyarorszag
132_KING" " fehér Balmazujvaros, Magyarorszag
154 KING' kovécsolt kék Kaszaper
155_KING'": szalagos kék Kaszaper
156_KING ' vilagos babos Kaszaper
157_KING" fekete Kaszaper, Magyarorszag
158_KING szalagos kék Kaszaper, Magyarorszag
159 KING ' grizli Kaszaper, Magyarorszag
160_KING'" " vordsfako Kaszaper, Magyarorszag
161_KING" " vords Kaszaper, Magyarorszag
162_KING'" grizli Kaszaper, Magyarorszag
163_KING" " grizli Kaszaper, Magyarorszag
164_KING' indigd Kaszaper, Magyarorszag
165_KING'" " grizli Kaszaper, Magyarorszag
167_KING " kovécsolt vords Kaszaper, Magyarorszag
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168_KING I kovécsolt vords Kaszaper, Magyarorszig
Minta azonosit6 Szin Minta szarmazasi helye
169_KING" kovécsolt barna Kaszaper, Magyarorszag
170_KING'" fekete Kaszaper, Magyarorszag
334_MIRTHYS!"" fehér Gorbehaza, Magyarorszag
341_MIRTHYS" fehér Gorbehdza, Magyarorszag
345 MIRTHYS" fehér Gorbehaza, Magyarorszag
355_MIRTHYS" fehér Gorbehaza, Magyarorszag
358_MIRTHYS!"" szines Gorbehéza, Magyarorszag
370_MIRTHYS"" fehér Gorbehaza, Magyarorszag
371_MIRTHYS"" fehér Gorbehaza, Magyarorszag
383_MIRTHYS" fehér Gorbehaza, Magyarorszag
385_MIRTHYS ! szines Gorbehéaza, Magyarorszag
388_MIRTHYS!"" szines Gorbehaza, Magyarorszag
390_MIRTHYS" szines Gorbehaza, Magyarorszag
391_MIRTHYS" szines Gorbehaza, Magyarorszag
392_MIRTHYS"" szines Gorbehéza, Magyarorszag
411 MIRTHYS"" fehér Gorbehaza, Magyarorszag
412_MIRTHYS"" fehér Gorbehaza, Magyarorszag
414 MIRTHYS" fehér Gorbehaza, Magyarorszag
417_MIRTHYS"" fehér Gorbehaza, Magyarorszag
420_MIRTHYS"" fehér Gorbehaza, Magyarorszag
435 MIRTHYS" deres Farad, Magyarorszag
462_MIRTHYS" deres Farad, Magyarorszag
499 MIRTHYS!" " fehér Gorbehaza, Magyarorszig
48 MOND'" " kék deres Balmazujvéaros, Magyarorszig
49 MOND" voros fako szalagos Balmazujvaros, Magyarorszag
50_MOND'" " vords fako szalagos Balmazujvaros, Magyarorszag
51_MOND'"" kovécsolt kék Balmazujvéaros, Magyarorszag
52_MOND" szalagos kék Balmazujvéaros, Magyarorszig
53 MOND'" voros fako szalagos Balmazjvaros, Magyarorszag
54_MOND'" szalagos kék Balmazujvéaros, Magyarorszag
55_MOND'- " deres Balmazujvéaros, Magyarorszag
56_MOND" " sarga Balmazujvéaros, Magyarorszag
57_MOND'" sarga Balmazlijvaros, Magyarorszag
58_MOND'" deres Balmazujvéaros, Magyarorszag
61_MOND'" szalagos kék Balmazujvéaros, Magyarorszag
63_MOND" szalagos vOros Balmazjvaros, Magyarorszag
64_MOND'" babos Balmazujvéaros, Magyarorszag
114_MOND'- " vords Csorvés, Magyarorszag
116_MOND'" fekete Balmazujvéaros, Magyarorszag
117_MOND'" sarga Balmazujvaros, Magyarorszag
120_MOND'" sarga Balmazijvaros, Magyarorszag
122_MOND'" fekete Balmazujvéaros, Magyarorszag
123_MOND" fehér Balmazujvaros, Magyarorszag
124_MOND'" fehér Balmazujvaros, Magyarorszag
125_MOND'" vorosfako szalagos Balmazijvaros, Magyarorszag
128_MOND'- " fako Balmazujvéaros, Magyarorszag
129 _MOND'" szalagos kék Balmazujvaros, Magyarorszag
144 MOND' fako Hajduszobosz16, Magyarorszag
14 MO"™ szives kék Rabapatona, Magyarorszag
15 MO babos (vilagos, vords babbal) Rabapatona, Magyarorszag
17_MO™ kovacsolt kék Farad, Magyarorszag
18 MO" babos (vilagos, fekete babbal) Far&d, Magyarorszag
68_MO" fekete babos BalmazUjvaros, Magyarorszag
70_MO"™ fekete tarka BalmazUjvaros, Magyarorszag
71_MO'- " kovacsolt kék Balmazujvaros, Magyarorszag
72 MO" tarka/fekete farok Balmazujvaros, Magyarorszag
73 MO" kovacsolt kék Balmazujvaros, Magyarorszag
75_MO'- " fehér, fekete babbal BalmazUjvaros, Magyarorszag
76_MO" fekete BalmazUjvaros, Magyarorszag
78 MO" fekete (kevés babbal) Balmazujvaros, Magyarorszag
79 MO" vords tarka Balmazujvaros, Magyarorszag
80_MO"™ héromszinii Balmazdjvaros, Magyarorszag
81_MO'- " kovécsolt kék BalmazUjvaros, Magyarorszag
82_MO"™ fekete tarka BalmazUjvaros, Magyarorszag
83 MO' vords tarka Balmazujvaros, Magyarorszag
94 MO fekete babos Csorvas, Magyarorszag
95 MO barna babos Csorvas, Magyarorszag
96_MO" voOrds Csorvas, Magyarorszag
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97.MO“' fekete A
Minta azonosito : Ssorvas, Magyarorszag
98 MO Sﬁz'P Minta szarmazési helye
99 MO _voros Csorvas, Magyarorsza
100 MO ' voros (tikros) Csorvaés, Maggarorszég
101 MO" fekete csapos Csorvas, Magyarorszag
100 MO vilagos babos Csorvés, Magyarorszag
175_MO'" Wit Csorvas, Magyarorszag
176_MO" " babos fekete Nyiregyhaza, Magyarorszag
177_MO"- " babos fekofo Nyiregyhaza, Magyarorszag
178_MO" warka him Nyiregyhdza, Magyarorszag
179 MO" babos fekete Nyiregyhaza, Magyarorszag
180_MO" babos fekef, Nyiregyhaza, Magyarorszag
184 MO'" " fek o Nyiregyhdza, Magyarorszag
133 MOB!- " ckete tarkya Nyiregyhaza, Magyarorszag
137 MOB'" szalagos kefk Balmazujvaros, Magyarorszag
135 MOB' szalfaios kék Balmazjvaros, Magyarorszag
136_MOB'" ; ete Balmazujvaros, Magyarorszag
145 MOB!- I eres Balmazijvéaros, Magyarorszag
146:MC)B 1 \éoli(')s Balmaztjvaros, Magyarorszag
147_MOB" fekete Balmazijvéros, Magyarorszig
148" MOB" kovacsolt kék Balmazijviros, Magyarorszig
149 MOB" s ¢ Balmaztjvaros, Magyarorszag
150 MOB - ! ener Balmaztjvaros, Magyarorszag
185 MOB - golyas ) Balmaztjvaros, Magyarorszag
186 MOB - szalagos kék Kakasd, Magyarorszég
187 MOB " dlfélis Kakasd, Magyarorszag
188_MOB ' Kok Kakasd, Magyarorszag
189 MOB" Kek Kakasd, Magyarorszag
190_MOB " ek Kakasd, Magyarorszag
191 MOB* " fokoate Kakasd, Magyarorszag
192_MOB'"- ket Kakasd, Magyarorszag
193 MOB'" b Kakasd, Magyarorszag
194 MOB - fohd Kakasd, Magyarorszag
195 MOB'" -her Kakasd, Magyarorszag
196 MOB" ! sarga Kakasd, Magyarorszag
197 MOB" vOoros Kakasd, Magyarorszag
198 MOB - ! kw;:;fﬁ ik Kakasd, Magyarorszag
199 MOB' oot Kakasd, Magyarorszag
200 MOB' feket Kakasd, Magyarorszag
201_MOB'" A ke Pécs, Magyarorszag
202_MOB!" fekeatlr ta 3 Pf::CS, Magyarorszag
203_MOB 1L - 16(3 arka Pécs, Magyarorszag
204 MOB'" fzkztz Pf?CS, Magyarorszag
205_MOB"- " tarka Pécs, Magyarorszig
206_MOB" tarka Pf,:CS, Magyarorszag
207_MOB -1 ! Pécs, Magyarorszag
208 MOB ™! sarga Pécs, Magyarorszag
209 MOB'" serea Pécs, Magyarorszag
210 MOB" ! sarga Pécs, Magyarorszag
655 PAR" e Pécs, Magyarorszig
657_PAR" ;al.(rga Tétkomlos, Magyarorszag
683_PAR" ckete Tétkomlos, Magyarorszag
686_PAR" hérﬁfﬁ"sr i Jbzsa, Magyarorszdg
689 PAR'" romszint JOzsa, Magyarorszag
693 PAR" sarga tarka Jozsa, Magyarorszag
695 PAR'" vords deres Jozsa, Magyarorszag
756 PAR" vOrds deres JOzsa, Magyarorszag
757:p AR }\:;)rr(())s tar,keyly Marosbardos, Romania
758 PAR'" domin;llllszn_l_u" Marosbardos, Romania
566_PG " . h§ vOros Mar?§bérdos, Romaénia
567_PG" fehér Balmazg!véros, Magyarorszag
570 PG" fehe’r Balmazujvaros, Magyarorszag
572 PG feh(?r Balmazujvaros, Magyarorszag
573 PG thZ Pécs, Magyarorszag
574_PG" fehér BalmazUjvaros, Magyarorszag
576_PG " fehér Balmaz(jvéros, Magyarorszg
815 PG" foher _ Papa, Magyarorszag
817 PG" fehér szlnoshalma, Magyarorszag
818 PG" oy Janoshalma, Magyarorszag
ehér Janoshalma, Magyarorszag
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Minta azonositd

Szin

Minta szarmazasi helye

533_POSTA!'" szalagos kék Karcag, Magyarorszag
534 POSTA"" szalagos kék Karcag, Magyarorszig
535 POSTA"" szalagos kék Karcag, Magyarorszig
536_POSTA " szalagos kék Karcag, Magyarorszag
537_POSTA"" szalagos kék Karcag, Magyarorszig
539 _POSTA"" szalagos kék Karcag, Magyarorszig
541_POSTA ' szalagos kék Debrecen, Magyarorszag
542_POSTA ' szalagos kék Debrecen, Magyarorszag
543 _POSTA"" szalagos kék Debrecen, Magyarorszag
544 POSTA"" szalagos kék Debrecen, Magyarorszag
545 POSTA ! szalagos kék Debrecen, Magyarorszag
546_POSTA " szalagos kék Debrecen, Magyarorszig
19 ROMAI"™ szalagos kék Szarvas, Magyarorszag
20_ROMAI ' fehér Szarvas, Magyarorszag
22_ ROMAI " fehér Szarvas, Magyarorszag
23 ROMAI ' szalagos kék Szarvas, Magyarorszag
24 ROMAI ™ fehér Szarvas, Magyarorszag
25 ROMAI " szalagos kék Szarvas, Magyarorszag
26_ROMAI ' fehér Szarvas, Magyarorszag
27_ROMAI ' n.a. Szarvas, Magyarorszag
66_ROMAI ' sarga Monor, Magyarorszig
137_ROMAI " fako Hajduszobosz16, Magyarorszag
138_ROMAI'" " dun Hajduszoboszld, Magyarorszag
139 ROMAI " fako Hajdtszoboszl6, Magyarorszig
140 ROMAI" dun Hajdtiszoboszl6, Magyarorszag
141 _ROMAI" ! szalagos kék Hajduszobosz16, Magyarorszag
142_ ROMAI'- fehér Hajduszoboszld, Magyarorszag
143_ROMAI'- fako Hajdtszoboszl6, Magyarorszag
151_ROMAL'- ! fekete Piispokladany, Magyarorszag
152 ROMAI'- dun Piispokladany, Magyarorszag
153_ROMAI'" " szalagos kék Piispokladany, Magyarorszag
171_ROMAI " szalagos kék Tétkomlos, Magyarorszag
172 ROMAI " csapos szalagos kék Totkomlos, Magyarorszag
173_ROMAI " szalagos kék To6tkomlds, Magyarorszag
174 ROMAI'" " fehér Tétkomlos, Magyarorszag
211_ROMAI" M- sarga Farad, Magyarorszag
212_ROMAL " sarga Farad, Magyarorszag
213_ROMA" " sarga Farad, Magyarorszag
214_ROMAI" " fehér Farad, Magyarorszag
215_ROMAI" " voOrds Farad, Magyarorszag
216_ROMAI" ' fehér Farad, Magyarorszag
217 ROMAI'" fehér Farad, Magyarorszig
8 SZAL'" n.a. Rabapatona, Magyarorszag
9 SZAL'-" n.a. Rabapatona, Magyarorszag
10_SZAL" n.a. Rabapatona, Magyarorszag
11_SZAL'-" n.a. Rébapatona, Magyarorszag
16_SZAL'-" kék, voroses szarnyszalaggal Rébapatona, Magyarorszag
84 SZAL'-" kék Csorvas, Magyarorszag
85 SZAL'-'" kék Csorvas, Magyarorszag
86_SZAL'-'" vords Csorvas, Magyarorszag
87_SZAL' deres Csorvas, Magyarorszag
88 SZAL" fehér Csorvas, Magyarorszag
89 _SzZAL " fehér Csorvés, Magyarorszag
91 SZAL" kék szives Csorvés, Magyarorszag
93 SZAL" kék Csorvas, Magyarorszag
103_SzAL ' kék Csorvas, Magyarorszag
104_SZAL " fehér Csorvas, Magyarorszag
105_SZAL ' kék Csorvds, Magyarorszag
106_SZAL " kék Csorvas, Magyarorszag
107_SzAL " kovacsolt kék Csorvas, Magyarorszag
108_SzZAL ' kék Csorvds, Magyarorszag
109_SZAL'"™" kék Csorvas, Magyarorszag
110_SzAL " kovécsolt kék Csorvas, Magyarorszag
111 _SzAL '™ kék Csorvds, Magyarorszag
112_SZAL'" " kovacsolt kék Csorvas, Magyarorszag
833_SZAL" kék Nagyszalonta, Roménia
834_SZAL" tarka kék Nagyszalonta, Roménia
835_SZAL" sarga Nagyszalonta, Roméania
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Minta azonosit6 i
Szin Minta szarmazasi helye

837 SZAL" ——— —

839:8 Z AIE I d::al;;lans ls(allzgz fehér féstivel Nagyszalonta, Romania
286_SZOVATI" gos ek’ uplakontyos Nagyszalonta, Romania
287_SZOVATI" kZii Gorbehaza, Magyarorszag
297_SZOVATI " kek Gorbehaza, Magyarorszig
299_SZOVATI" kék Gorbehiiza, Magyarorszig
300_SZOVATI" kék Gorbehaza, Magyarorszag
305_SZOVATI " kek Gorbehaza, Magyarorszig
309_SZOVATI" kék Gorbehiiza, Magyarorszig
315_SZOVATI" kék Gorbehéiza, Magyarorszig
320_SZOVATI" kék Gorbehaza, Magyarorszag
324_SZOVATI" kek Gorbehaza, Magyarorszig
759_SZOVATI" kék Gorbehiiza, Magyarorszig

488_TEX " fehér Gorbehéiza, Magyarorszig

489 TEX" ke G?rbehaza, Magyarorszag

491 TEX!" ? 0 Gorbehdza, Magyarorszag

494:TEX I ;a;g,a Gorbehaza, Magyarorszag

495 TEX " f:keii; Gorbehaza, Magyarorszig

497 TEX" foket G?rbehe}za, Magyarorszag

698 TEX" ete Gorbehaza, Magyarorszag

700 TEX" spread kék deres Jozsa, Magyarorszag

703 TEX " recessziv sarga JOzsa, Magyarorszag

51_RAABI " tarka Jozsa, Magyarorszag

52 RAABI - voros Najaf, Irak

53 RAABI " voros Najaf, Trak

54 RAABI " voros Najaf, Irak

55 RAABI Voros Babylon, Irak

56_RAABI " vores Babylon, Irak

57 RAABI " VOros Babylon, Trak

58 RAABI " Voros Kufa, Trak

59 RAABI " Voros Kufa, Trak

60_RAABI - Voros Basra, Irak

Gl_RAABI I V?r?s Basra, Irak

GZ_RAABI I V?r?s Basra, Irak

63 RAABI" vOoros Karbala, Irak

64_RAABI " voros Karbala, Irak

65_RAABI - voros Anbar, Irak

66_RAABI - voros Anbear, Trak

67_RAABI - voros Baghdad, Irak

68_RAABI " voros Baghdad, Trak

69_RAABI " Voros Baghdad, Irak

70_RAABI - voros Baghdad, Irak

71_RAABI " voros Muthana, Trak

72_RAABI - voros Muthana, Irak

73 RAABI " V?r?s Simawah, Irak

74_RAABI " Voros Hannana, Trak

75_RAABI - voros Sader, Irak

76_RAABI voros Qalaa, Irak

77 RAABI " Voros Qalaa, Irak

78_RAABI I V?r?s Rifai, Irak

79_RAABI I V?r?s Rifai, Irak

80_RAABI voros Wasit, Irak

81_RAABI " sarga Wasit, Irak

82 RAABI " sarga Saidia, Trak

83 RAABI " ‘tiolrl(’)s Saidia, Irak

84 RAABI* thZ Simawah, Irak

85 RAABI " o Simawah, Irak

86_RAABI " voros Gadeer, Irak

87 RAABI " voros Diyala, Irak

88 RAABI " Voros Diyala, Irak

89 RAABI " Voros Nineveh, Irak

90_RAABI " Voros Nineveh, Trak

91_RAABI " Voros Nineveh, Trak

92 _RAABI " voros Maysan, Irak

93_RAABI - voros Maysan, Irak

94 RAABI " Voros Qadisiyyah, Trak

95_RAABI sarga Qadisiyyah, Irak

- vOros Duhok, Irak
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Minta azonositd Szin Minta szarmazasi helye

96_RAABI " vOrds Duhok, Irak
97_RAABI " fehér Najaf, Irak
98_RAABI " fehér Najaf, Irak
99_RAABI " vOrds Baghdad, Irak
100_RAABI " vOrds Baghdad, Irak
1 RED" sarga Najaf, Irak
3_RED" sarga Najaf, Irak
4 RED" sarga Najaf, Irak
5 RED" vords Kufa, Irak
6_RED" vords Babylon, Irak
7_RED" vOrds Babylon, Irak
8 RED" vOrds Babylon, Irak
10_ RED" vOrds Babylon, Irak
11 RED" vords Karbala, Irak
12 RED" barna Karbala, Irak
15 RED" vOrds Kufa, Irak
16_RED" vOrds Muthanna, Irak
17_RED" vords Muthanna, Irak
18_RED" vords Muthanna, Irak
19 RED" vOrds Basra, Irak
20 RED" eziist Basra, Irak
21 RED" vords Karbala, Irak
22_RED" vords Baghdad, Irak
23 RED" vOrds Baghdad, Irak
24 RED" vords Baghdad, Irak
25 RED" vords Abu Garib, Irak
26 RED" vOrds Tarmia, Irak
27_RED" vOrds Tarmia, Irak
28 RED" vords Abu Garib, Irak
31 _RED" vords Fadel, Irak
32 RED" vOros Salah Al-Din, Irak
33_RED" vords Salah Al-Din, Irak
34 RED" vOrds Salah Al-Din, Irak
35 RED" vords Wasit, Irak
37 RED" vOros Wasit, Irak
38 RED" vords Al-Hay, Irak
39 RED" vords Aziziya, Irak
40_RED" vords Aziziya, Irak
41 RED" vords Aziziya, Irak
42 RED" vords Baghdad, Irak
43 RED" vords Baghdad, Irak
44 RED" vords Baghdad, Irak
45 RED" voOrds Baghdad, Irak
46 RED" fekete Dhi Qar, Irak
47 RED" vords Dhi Qar, Irak
49 RED" voOrds Dhi Qar, Irak
50_RED" vords Qadisiyyah, Irak
110 RED" vords Qadisiyyah, Irak
114 RED" vords Qadisiyyah, Irak
115 RED" voOrds Karbala, Irak
116_RED" vords Karbala, Irak
117 RED" fekete Babylon, Irak
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2. Melléklet: A vizsgalatba vont galambfajtak rovid dsszefoglalé tablazatai

M2. 1. tblazat: Alakgalambok (1)

o5¥)

. )
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& S Dy e L W
" A "‘*w -
Galambfajtak alfoldi buga galamb alfoldi parasztgatyas iraki raabi galamb karné magyar hazi galamb magyar érias galamb
F;Z?é OCZJJT:J?:’(:S Alakgalambok Alakgalambok Alakgalambok Alakgalambok Alakgalambok Alakgalambok
Elterjedtség Magyarorszag Karpat-medence Irak és kornyéke
Foldrajzi besorolas

Alfoldi fajtak

Oshonos magyar fajta,
kulonodsen a Dél-Alfdldon
gyakori. Egyesek szerint Gsei a
torok hodoltsag soran behurcolt
“torok” galambok.
Valésziniibb: magyar orias x
szegedi torok eredetii keringdk
leszarmazottai.

Eredet

Az atlagosnal nagyobb, z6mok
testalkatu, erds, labtollas,
bobitas, magas tartasd, 35-40

p . cm hosszu.
Fé fenotipusos

Alfoldi fajtak

Magyarorszagon
tenyésztett hazigalamb-
fajta. 2007-ben ismerték el
hivatalosan, &m a Dél-
Alféld varosaiban
(Csongrad, Szeged,
Szentes) évtizedek 6ta
ismert a haztji
gazdasagokban.

Nagy, erds, nem tal
hosszU, csaknem vizszintes

Azsiai fajtak

Foként Irak déli
tartomanyaiban, kiilondsen
Nedzsef kornyékén
tenyésztik. Szorosan
kotédik Huszein imam
martirhalalahoz, ami utan a
galamb szine vordsre
valtott.

Jellegzetességek: hosszl
fehér csor, a fejet takard
konty, a test az
Osszmérethez képest

Nemzetkdzi fajta
] Mediterran fajtak
Eszak-Franciaorszag és Dél-

Belgium kedvelt hisgalambja.

Belgiumba eredetileg
Franciaorszaghol vitték be,
majd az Egyesiilt Allamokban
is széles korben elterjedt.
Feljegyzések szerint a francia
Mondain és a helyi parlagi
galambok keresztezésébol
alakitottak ki, eredetileg

Sziridbol szdrmazhat.

Kivalé haszonfajta, jo
bérmindséggel és kivalo

Karpat-medence
Magyarorszag, Romania

Nem hivatalosan elismert fajta, de
Karpat-medence szerte elterjedt,
foként ,,dajkagalambként” tartjak,
nem kiallitasi célra. Vizsgélatba
vonasat elterjedtségén tal
morfoldgiai és elnevezésbeli
atfedései indokoltak az alfoldi

csoport fajtéival.

Testmérete az atlagosnal nagyobb.

Karpat-medence
Alfoldi fajtak

Az egyik legjellegzetesebb és
legismertebb magyar fajta, ,,a
galambok kiralynéje”.
Eredete bizonytalan, sokaig
,,torok galambként” is
emlitették. Hasonl6 fajta
azonban nem ismert sem a
Balkanon, sem a mai
Torokorszag teriletén.

Orias testii, nagy kagyléfésiis
és labtoll jellemzi. Az 1930-
as években még tobb

. - husformaékkal. Nagyon szapora,  Tobbséglik fehér, de tarka és szines .\,/’alyozlata . (S',ma..
. S A 1 aranylag hosszu labtollak ,, P S fejti/14ba). 1960-ban készilt
. P Szinvéltozatai: szivfoltos tartasu, simafeji, labtollas, .. P els6 osztalyu, és nyugodt egyedek is el6fordulnak. Lehet « R
jellemzdk NPT T S S (kdzepes hosszlsagu). S A Alii el az els6 egységes
mintaju, sarga, voros, kék és kizérolag hofehgr Viselkedése jellegzetes természetii. Alacsony allasa, kontyos vagy konty nélkili, de fajtaleiras. A csrol a
fekete valtozata van. véltozatban létezik. e o z0mok, jol izmolt hastipusu mindig erds labtollazat jellemzi. L
Nagy. szincs. erds labtollazati blgas, ,,nevetésre” vagy alamb farokig mért hossza 45-50
£y, élamb dobolésra emlékeztetd 9 ' cm, erés csontozatu, jol
g ' hang. izmolt torzsi.
Testtomeg 600-900 g 450-700 g 750 g 600-900 g n.a. 800-900 g
Gyiiriiméret 12 mm 12 mm n.a. 10 mm n.a. 15 mm
Jelmagyaréazat:
n. a.: nincs adat
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M2. 2. tdblazat: Alakgalambok (11)

Galambfajtak mondain romai galamb szalontai orias galamb szovati kék texan
Hagyomanyos Alakgalambok Alakgalambok Alakgalambok Alakgalambok Alakgalambok
fajtacsoport
Elterjedtség Nemzetkozi fajtak Nemzetkozi fajtak Karpéat-medence Magyarorszag Nemzetkozi fajtak
Foldrajzi besorolas Mediterran fajtak Mediterran fajtak Alfoldi fajtak Magyar husgalambok Amerikai fajtak

Eredet

Fé6 fenotipusos

Régi francia fajta, montauban,
rémai és bagdetta 6sokre
vezethetd vissza. 1931-ben
ismerték el, két tipus ismert:
amerikai és eurdpai (francia)
mondain - azonos név, de eltérd
valtozatok.

Nagyon jellegzetes kiillem:
igen nagy, nehéz, rovid labu,
mellkasa széles és elbre ugro,

jaras kozben csaknem

A vilag egyik legrégebbi és
legnagyobb testii galambfajtaja,
feltehet6en a Roma déli részén,
Campanidban élt nagy testii 6si

galambokbdl alakult ki
husgalambként. ,,Romain Giant”
néven is ismert. Bér olasz
eredetil, a francia tenyésztésben
valt ,teljes jogt” francia fajtava.

Koénnyen felismerhet6 nagy
méretérdl és élénkvoros
szemborérdl. Hossza elérheti az

A 20. szazadban alakult ki a
Partiumban, eredetileg
magyar fajta, mara csaknem a
kihalés szélére sodrodott.
Szerencsére még néhany
helyen megtalalhat6 a
Partiumban és
Magyarorszagon is.

Nagy testli, erds felépitést és
csontozatu, ketts kontyd,
hosszu és dus tollazatd. Mell
széles, dombord, hossz( és
enyhén elére dolo,
mellkaskorfogat himeknél 35-

Hajduszovatrol szarmazo fajta.
Postagalamb, diszposta és king
keresztezésével tenyésztették
ki, az utddok kiilsé jegyeit
1975-1986 kozott rogzitették.
1987-ben ismerték el 6nallo
fajtanak, és vették fel a magyar
fajtak kozé.

F§ kiillemi jegyei: kdzepesnél
nagyobb test, j6 izmoltség,
csaknem vizszintes tartas,

kizardlag szalag nélkiili kék,

Szarmazasa jol dokumentalt. A
»Auto-Sex Texan Pioneer”
tenyésztési programjat Delwin V.

James inditotta Houstonban, 1953-
ban. Az autosex tulajdonsag Auto-Sex

king és francia mondain

felhasznalasaval jott létre (3/8 Auto-
Sex king, 5/8 francia mondain). Az
amerikai NPA 1961-ben ismerte el

0nallé fajtanak. Européba és
Magyarorszagra az 1970-es évek
elején kerdilt.

Az autosex faktor révén az ivar mar
keléskor azonosithaté: a tojé hosszd

pehelytollas és fakd (kék, fekete,
dominans voros), a him révid
pehelytolld, fehér, kevés szines

jellemzok vizszintes tartasu. Alakja rovid, 55 cm-t, a him akar 1300 g is 36 c¢cm, tojoknal 33-34 cm.
torzse jol izmolt. Csértél lehet. Hossza, massziv ¢sdr, nagy Hata hosszU, egyenes, szinben elismert, hustipust »spricceléssel” a nyakon és a testen.
farokig a him kozel 43 cm, a labak. héatrafelé lejt, hasa széles, haszonfajta. Az utébbi években megjelent a
toj6 ~40 cm. kevéssé fejlett, bé tollazattal. recessziv voros valtozat is.
J& szaporasagu és
neveldképességii.
Testtdmeg 1000 g 1300 g 700-900 g 700-900 g 950 g
Gyiiriiméret 11 mm 11 mm 10 mm 10 mm 10 mm
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M2. 3. tblazat: Haszon- és hlstipusu fajtak (hisgalambok és tydkidomu)

=
Galambfajtak hubbel king magyar csirkegalamb mirthys
Hagyomanyos . - . - . .
fajtacsoport Husgalamb Tyukidomu galambok Tyukidomu galambok Husgalamb

Elterjedtség
Foldrajzi besorolas

Eredet

Fé6 fenotipusos
jellemzdk

Testtdmeg
Gyiiriiméret

Nemzetkozi fajta
Amerikai fajtak

A fajtat az Egyesiilt Allamokban,
Kaliforniaban hoztak létre az 1960-as
években a gazdaségi king, valamint a
texén és a mondain felhasznélasaval.

1983-ban kertilt Eurépaba, ahol gyorsan
elterjedt az ipari husgalamb-telepeken.

Kezdetben foként fehér szinben
tenyésztették, ma mar vannak recessziv
voros, fekete, eziist és autosex
alloményok is. Jellegzetességei:
nyugodt vérmérséklet, kellden nagy test,
kiléndsen a mellizmok fejlettek.

650-800 g
10 mm

Nemzetkozi fajtak
Amerikai fajtak
Az USA nemzeti fajtaja, melyet az 1890-es
években, tébb fajta (duchess, postagalamb,

maltai, rdmai) keresztezésével alakitottak ki.

A king Kkitenyésztése a vinelandi Harry
Bakerhez kothet6, az els6 standardot 1915-
ben fogadta el az NPA. Magyarorszagra az

els6 kingek 1958-ban érkeztek.

Minden testvonala ivelt, széles, kerek, révid
teste egy elméleti kdrbe helyezhetd.
Félmagas allasu, a labak a test
kdzépvonalaban, feje kerek, erds, vastag
nyakba megy 4&t, tartasa biliszke, elegans.

800-960 g
10 mm

Magyarorszag
Magyar hdsgalambok

Els6 hivatalos leirasat 1970-ben dr. Péterfi
Istvan készitette el, de elbeszélések szerint
joval régebb 6ta jelen van Dél-
Magyarorszagon. Gazdasagilag értékes:
kivalo diszgalamb, és ,,dajkagalambnak”
is alkalmas.

Torzse mély, viszonylag rovid és erds,
vizszintesen tartja, a mell enyhén
domboru, aranyosan széles, izmos, a
lapockak nem latszanak. Hosszu nyak és
labak jellemzik.

600-800 g
10 mm

Nemzetkozi fajta
Mediterran fajtak

A Grimaud Freres vallalat és a francia
INRA az Europigeon rendszerben eurdpai
piacra szant vonalaként hozta létre. Az
els6 vonalak el6allitasahoz fehér Carnao,
fehér és ezist king, texan és hubbell
fajtakat hasznaltak.

Az anyai vonalaknal a keltethetGség és a
tojasrakasi intervallum volt elsédleges, az
apaiaknal a testtdmeg, a ndvekedési erély
és a szervezeti szilardsag. Ezekbdl jottek
létre a fenntarthato hibridek: le mimas, le
mirthys blanc, le mirthys coloré, le
mirthys pie és le titan super lourd.
650-750 g
10 mm
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M2. 4. tablazat: Egyéb disz- és ropképes fajtak (begyes, dobos, keringd, tollalakzatos)

Galambfajtak bucharai dobos

Hfagyomanyos Dobos galambok
ajtacsoport

Elterjedtség

O
iraki voros galamb

magyar 0Oriés begyes

parékas galamb

Nemzetkozi fajta
Foldrajzi besorolas Azsiai fajtak
A mai Uzbegisztan teriiletén fekvd
Buhara keresked6 varos mecseteib6l
terjedt el a fajta, innen kerlt el Nagy-
Britannidba. A fajta a hangjardl kapta a
nevét - a holland és német tenyészt6k
,-dobolasnak”, az angolok és amerikaiak
~trombitalasnak™ hivjak.

Eredet

A bucharai dobos nagy, zdmok, hossz(,

Fé fenotipusos széles, igen jol fejlett, a nagy termetti

Kering6 galambok Begyes galambok
Irak és kornyéke Magyarorszéag
Azsiai fajtak

Alfoldi fajtak
Az iraki tarsadalomban kiilonleges
kulturalis jelent6ségii fajta. Két alapszin
jelenik meg a testen, leggyakoribb a
vOrds, és aranysarga, illetve el6fordul a
fekete és kék. A fehér minden véltozatban
jelen van, foként a fejen.
Repiiloképessége jo: atlagos repiilési ido
23-36 perc.

A fajta eredete nem tisztazott. Egyesek
szerint Gseit a 16-17. szdzadban keletrél
hoztak a Karpat-medencébe, &m erre nincs
bizonyiték. Ma az egyik legrégebbi és
legjellegzetesebb magyar fajtank. Az
atlagosnal hosszabb testiiek, 6nallo fjo

hajlamuk van.

Ma 8 szinben elismert; az EE

A csér hossza atlag ~12,5 mm, a fajtajegyzékén is szerepel. Nagyon nagy

szarnyhossz kb. 20 cm, fejhossz ~5 cm,

Tollalakzatos galambok

Nemzetkozi fajta
Azsiai fajtak
Azsiébol szarmazik, és a fajta hossz(
fejlédésen ment keresztiil, mire elnyerte
mai formajat. Szelektiv tenyésztését mar
az 1500-as évektol alkalmaztak. A 16.
szazadban felfedezok és keresked6k
hoztak Indiabdl Eurdpaba, jelenlegi
formajat az USA-ban alakitottak ki.

Nevét a fejen 1€vo jellegzetes tollgallérrol

et A (cowl, ,,csuklya”) kapta, amely a
termetii, féként hossz (min. 60 cm). A jakobinus szerzetesek csuklyajara
N ! vilag legnagyobb szarnyfesztavl . L
NP : . torzshossz ~3 cm. A fejet gyakran konty P - P emlékeztet. A tollak a fejen és a nyakon
. ,, fajtak kozeé tartozik. Nagyon mély P .. , . hazigalambja, a legnagyobb mért érték i1 o x iz
jellemzok ) . . . disziti, a test az 6sszmérethez képest A , felfelé és hatrafelé nének, ,,borzolt” hatast
testalkat és hosszu tollak jellemzik, a mell anvlaa h 0 Ko h PP 124 cm. Egyedi a gorbdlt, kard alakd kel f5K toll .
rendkivill széles és kerek. aranylag nosszu, K0zepes nosszusagu evezétoll, rovid, széles allast labak eltve. A pufdk tollazat megtévesztd:
labtollazatot visel. L " ' valdjaban Kicsi-kozepes testl, meredek
hatalmas, gombolyii ,,ballon” begy Allast fai ss7tése Kihivast iel
jellemzi. allasu fajta. Tenyésztése kihivast jelent.
Testtdmeg 350-400 g 210-370¢ 850 g n.a.
Gyiiriiméret 12 mm n.a. 9 mm 8 mm
Jelmagyarazat:
n.a.: nincs adat
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Képek forrasa:

bucharai dobos: https://www.roysfarm.com/bokhara-trumpeter-pigeon/

hubbel: https://www.pigeontype.info/2020/12/25/hubble-farming-pigeons/

iraki raabi és iraki vords galamb: Ali Al- Sallami Wadday
karné: https://backyardpoultry.iamcountryside.com/poultry-101/pigeon-types-rollers-to-

racers/

pardkas galamb és texan: https://www.envato.com

A tobbi fajtarol a kepeket Bagi Zoltan készitette
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3. melléklet

M3. 1. tablazat: Az I. vizsgalatba vont fajtak csoportositasa és elemszamainak megoszlasa

Mintaszdmok és csoportositas

Hagyomanyos fajtacsoportok szerinti besorolas

Fajtak eredete szerinti besorolas

Alakgalambok:
alfoldi buga galamb n=12
alfoldi parasztgatyas n=10

iraki raabi galamb n=50
karné n=10
magyar hazigalamb n=9
magyar 6rias galamb n=15
mondain n=10
romai galamb n=10
szalontai Orias n=13
szovati kék n=11
texan n=9

Begyes galambok:
magyar Orias begyes n=14

Dobos galambok:
bucharai dobos n=7

Keringd galambok:
iraki voros galamb n=47

Husgalambok:
hubbel n=10
mirthys n=10

Tollalakzatos galambok:
parokas galamb n=10
Tyukidomu galambok:
king n=11
magyar csirke galamb n=8

Alfoldi fajtak:
alféldi buga galamb n=12
alféldi parasztgatyas n=10

magyar hazigalamb n=9
magyar érias galamb n=15
szalontai 6rids n=13

Amerikai fajtak:
hubbel n=10
king n=11
texan n=9

Azsiai fajtak:
bucharai dobos n=7
iraki raabi galamb n=50
iraki voros galamb n=47
parokas galamb n=10

Magyar hdsgalambok:
magyar csirkegalamb n=8
szovati kék n=11

Mediterran galambok:
karn6 n=10
mirthys n=10
mondain n=10
romai galamb n=10

M3. 2.tdblazat: A 1l. vizsgalathan elemzett mintdk megoszlasa markerenként

Mikroszatellit

. mtDNS markerrel markerrel Fajtak szarmazasi Minta
Fajtak s . . .
vizsgélt elemszam vizsgalt helye tipusa
elemszam
alféldi buga galamb n=6 n=41 Magyarorszég Vér
king n=8 n=36 USA Ver
magyar orias galamb n=7 n=31 Magyarorszag Ver
magyar orias begyes n=9 n=35 Magyarorszag vér
mondain n=7 n=22 Franciaorszag Ver
romai galamb n=8 n=30 Franciaorszag Ver
szalontai Orias n=6 n=23 Romania Vér
Osszesen 51 218
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4. Melléklet: A vizsgalatban felhasznalt mtDNS COI referencia szekvenciak az
NCBI GenBank adatbazisbél

M4. 1. tablazat: A vizsgalatban felhasznalt mtDNS COI referencia szekvencidk és
szadrmazasi helyeik

NCBI azonosito Mintak szarmazasi helye

>KC576929.1 Lengyelorszag
>KC576928.1 Lengyelorszag
>KC576927.1 Lengyelorszag
>KC576926.1 Lengyelorszag
>KC576925.1 Lengyelorszag
>KC576924.1 Lengyelorszag
>KC576923.1 Lengyelorszag
>KC576922.1 Lengyelorszag
>KC576921.1 Lengyelorszag
>KC576920.1 Lengyelorszag
>KC576919.1 Lengyelorszag
>K(C576918.1 Lengyelorszag
>KC576917.1 Lengyelorszag
>MK262652.1 Uj-zZéland
>MK262351.1 Uj-zéland
>MG373562.1 Egyiptom
>MG271864.1 Egyiptom
>MG271863.1 Egyiptom
>JF498761.1 Irak

>JF498842.1

>GU571831.1 Stockholm
>GU571830.1 Stockholm
>GU571343.1 Oslo
>GQ481606.1 Oroszorszég - Gorno-Altajszk
>GQ481605.1 Oroszorszag - Mongun-tajgai jaras
>KU722397.1 Kelet-Afrika, Dzsibuti
>AY666494.1 Eszak-Amerika
>JN793567.1 India
>FJ808631.1 Dél-Korea
>EF373367.1 Kanada
>DQ432860.1 Florida
>KP975238.1 India
>KP975237.1 India
>KP975216.1 India
>K(C439307.1 India
>K(C182081.1 Pakisztan
>KC182080.1 Pakisztan
>K(C182079.1 Pakisztan
>KC182078.1 Pakisztan
>KC182077.1 Pakisztan
>KC182076.1 Pakisztan
>KC182075.1 Pakisztan
>KC182074.1 Pakisztan
>KC182073.1 Pakisztan
>KC182072.1 Pakisztan
>JN850761.1 Amerika
>JN850758.1 Amerika
>JN850716.1 Amerika
>FJ027421.1 Argentina, Buenos Aires
>AB753750.1 Szald-Arabia

Hawaii, Kauai-sziget
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