
DEBRECENI EGYETEM 
AGRÁRTUDOMÁNYI CENTRUM

MEZ GAZDASÁGTUDOMÁNYI KAR
ÁLLATTENYÉSZTÉSTUDOMÁNYI TANSZÉK

ÁLLATTENYÉSZTÉSI TUDOMÁNYOK DOKTORI ISKOLA

Doktori Iskola vezet : Dr. Kovács András MTA doktora 

Témavezet k:
Dr. Jávor András C.Sc. 

egyetemi tanár 

Dr. B sze Zsuzsanna Ph.D., D.Sc. 
MTA doktora 

A genetikai távolság becslése cigája és zackel fajtakörbe tartozó 

juhállományok között,

valamint 

három nem klasszikus immungén kifejez dés és polimorfizmus vizsgálata 

sertésben

Készítette: 
Bátoriné Kusza Szilvia 

doktorjelölt

Debrecen
2006



2

A genetikai távolság becslése cigája és zackel fajtakörbe tartozó 

juhállományok között,

valamint  

három nem klasszikus immungén kifejez dés és polimorfizmus vizsgálata 

sertésben

Értekezés a doktori (PhD) fokozat megszerzése érdekében 
az Állattenyésztési Tudományok tudományágban

Írta: Bátoriné Kusza Szilvia doktorjelölt 

A doktori szigorlati bizottság:

 Név Tud. fokozat 
Elnök: Dr. Kovács András D.Sc. 
Tagok: Dr. Kukovics Sándor C.Sc. 
 Dr. Fenyvessy József C.Sc. 

A doktori szigorlat id pontja: 2006. június hó 23. 

Az értekezés bírálói: 

Név Tud. fokozat Aláírás 
…………………………….. ………………………….. ………………………….. 
…………………………….. ………………………….. ………………………….. 

A bíráló bizottság: 

 Név Tud. fokozat Aláírás 
Elnök: ………………………... ………………………... ………………………..
Pótelnök: ……………………….. ……………………….. ………………………...
Titkár: ……………………….. ……………………….. ………………………..
Tagok: ……………………….. ……………………….. ………………………..
 ……………………….. ……………………….. ………………………..
 ……………………….. ……………………….. ………………………..
 ……………………….. ……………………….. ………………………..
 ……………………….. ……………………….. ………………………..
 ……………………….. ……………………….. ………………………..
 ……………………….. ……………………….. ………………………..
 ……………………….. ……………………….. ………………………..

Az értékezés védésének id pontja:



3

TARTALOMJEGYZÉK 

1. Bevezetés……………………………………………………………………………6 

1.1. Bevezetés……………………………………………………………………….7

1.2. Témafelvetés…………………………………………………………………....9

1.3. Célok………………………………………………………………………..…12

2. Irodalmi áttekintés………………………………………………………………..13 

2.1. A cigája jelent sége Magyarországon………………………………………...14

2.1.1. A cigája hazánkba kerülése…………………………………………….17

2.2. Néhány cigája és zackel fajtakörbe tartozó fajta fenotipusos eltérésének 

bemutatása…………………………………………………………………......18

2.3. A fajta létszáma, veszélyeztetettségi besorolása…………………………...….30

2.4. A cigája állományok keresztezései…………………………………………….31

2.5. A cigája termékei……………………………………………………………....31

2.5.1. Tej………………………………………………………………………32

2.5.2. Hús……………………………………………………………………...34

2.5.3. Gyapjú………………………………………………………………….35

2.6. Genetikai távolság vizsgálatok…………………………………………..…….35

2.6.1. A genetikai vizsgálatok „alapja”……………………………...………..36

2.6.2. Leggyakrabban alkalmazott módszerek bemutatása genetikai távolság 

meghatározásra különböz  állományok között…………………………...38

2.6.2.1. Vércsoport és fehérje polimorfizmus vizsgálat……….……..…40

2.6.2.2. DNS hibridizáció……………………………………….………41

2.6.2.3. Polimeráz láncreakció (PCR)……………………………..........42

2.6.2.4. Szekvenálás……………….……………………………………44

2.6.2.5. Véletlenszer en Amplifikált Polimorf DNS (RAPD)………….45

2.6.2.6. Amplifikált Fragment Hossz Polimorfizmus (AFLP)….............45

2.6.2.7. Restrikciós Fragment Hossz Polimorfizmus (RFLP)…………..46

2.6.2.8. Egyszer  Szekvencia Hossz Polimorfizmusok (SSLPs)….........46

2.6.2.8.1. Miniszatellit (Variable number of tandem repeats, VNTR)..47

2.6.2.8.2. Mikroszatellit (Simple Sequence repeats, SSR; Short Tandem 

Repeat, STR)…………………………………………………..47



4

2.6.2.8.2.1. Cigája állományok genetikai távolság meghatározására 

vonatkozó vizsgálatok mikroszatellit markerek 

használatával.………………………………………………...49

2.6.2.9. A mtDNS vizsgálata…………………………………….……...49

2.6.2.10. Egyszer  Nukleotid Polimorfizmus (SNP)…………...…...........50

2.7. Az immunrendszer és az MHC gének rövid, általános bemutatása…………...51

3. A vizsgálatok anyaga és módszere……………………………………………….57 

3.1. A becsült genetikai távolság vizsgálat anyaga és módszere…………………..58

3.1.1. A genetikai távolság vizsgálat anyaga………………….……………...58

3.1.2. A mintavétel anyaga és módszere………………………….……..…....60

3.1.2.1. Vérmintavétel……………………………….……………..…...60

3.1.2.2. Gyapjúmintavétel………………….…………………………...60

3.1.3. A genomiális DNS izolálás anyag és módszere……………………......60

3.1.3.1. Genomiális DNS izolálása vérb l………………………………61

3.1.3.2. Genomiális DNS izolálása hajhagymából………………...........61

3.1.4. Polimeráz láncreakció (PCR)………………….……………………….62

3.1.5. A mikroszatellit allélok meghatározása kapilláris-elektroforézissel…...66

3.1.6. A labor vizsgálatok után alkalmazott statisztikai módszerek…………..66

3.1.6.1. Az adatok statisztikai értékelése során alkalmazott programok..67

3.2. A sertés nem klasszikus immungének vizsgálatának anyaga és módszere……68

3.2.1. Génkifejez dés vizsgálat……………….…………………………...….68

3.2.1.1. RNS vizsgálathoz szövetmintavétel……………………...…….68

3.2.1.2. RNS izolálás…………………………………………..……..…68

3.2.1.3. Primer tervezés, kiválasztás és génspecifitásuk ellen rzése…...69

3.2.1.4. A reverz transzkriptáz reakció………………………………….72

3.2.1.5. Abszolút kvantifikáció………………………………………….73

3.2.1.6. Relatív kvantifikáció……………………………………………74

3.2.2. Polimorfizmus vizsgálat…………………………………………….….74

3.2.2.1. Genomiális DNS izolálás……………………………………….74

3.2.2.2. SNP detektálás………………………………………………….76

3.2.2.3. Adatelemzés…………………………………….………………78



5

4. Vizsgálati eredmények és azok értékelése……………………………………….79 

4.1. A becsült genetikai távolság vizsgálat eredményei a cigája és zackel fajtakörbe 

tartozó juhállományok között ………………………………………..……….80

4.2. Az SLA-6, -7 és -8 gének vizsgálatának eredményei…………………………92

4.2.1. A génexpresszió vizsgálat eredményei………………………………...92

4.2.2. A sertés nem klasszikus MHC I gének polimorfizmus vizsgálatának 

eredményei……………………………………………………………...107

5. Következtetések………………………………………………………………….111 

5.1. Következtetések, új tudományos eredmények……………………………….112

6. Összefoglalás……………………………………………………………………..116 

Summary………………………………………………………………………....120

7. A szakirodalom jegyzéke………………………………………………………..123 

8. Melléklet………………………………………………………………………….139

Rövidítések jegyzéke………………………………………………………………...141 

Ábrák jegyzéke……………………………………………………………………....143 

Táblázatok jegyzéke…………………………………………………………………145 

Képek jegyzéke………………………………………………………………………146 

Köszönetnyilvánítás………………………………………………………………….147 

Nyilatkozatok………………………………………………………………………...149 



6

1. Bevezetés 
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1.1. Bevezetés 

A biotechnológiai kutatások rendkívül intenzív fejl dése az 1970-es években indult 

meg, a DNS rekombináció alkalmazása révén. Ezáltal lehet ség nyílt az él  szervezetek 

genetikai anyagának egyik szervezetb l másikba való átvitelére, fajidegen gének 

bejuttatására, a genetikai anyag módosítására. Az adott szervezett számára idegen gének 

bejuttatásával a gazdasági állatokat intenzívebb termelésre, különleges min ség ,

összetétel  termék el állítására tudjuk késztetni. Így a biotechnológia révén 

beavatkozunk az él  szervezet normális m ködésébe a számunkra kedvez  cél 

érdekében. Ez a cél a termelékenység növelése mellett, lehet a betegség rezisztencia 

fokozása vagy akár a xenotranszplantáció is, amelyek révén az orvostudományt 

szolgáljuk.

A biotechnológiai kutatások sok esetben az elméleti haszon mellett gazdasági haszonnal 

is járnak. Gyakran nagy, világszerte ismert cégek szponzorálják a kutatásokat, mivel a 

kapott „termékek” szabadalmaztathatóak. A nagyobb gazdasági haszon érdekében egyre 

több kísérlet folyik a tudományos mellett ipari céllal is, mind nagyobb tömeg , új 

termék el állítására törekszenek a laboratóriumok.  

A biotechnológiai módszerek alkalmazásával az ember egyre inkább beavatkozik a 

természetes szelekciós folyamatokba, kiszorítja a hagyományos termelési módokat. Ma 

már csak azokat a fajtákat tartjuk meg a növénytermesztésben és az állattenyésztésben

is, amelyek bizonyos tulajdonságaik által számunkra a legkedvez bbek, így azonban a 

genetikai sokféleséget nagy mértékben lecsökkentjük. Pedig sok esetben az egyre 

inkább kiszoruló hagyományos fajták, az azokból készült termékek egészségesebbek, 

ízletesebbek, mint a manipulált, nagyobb hozamú fajtáké. Napjainkban egyre többen 

ismerik fel ezt, és egyre fontosabbá válik a termékek eredetvizsgálata. Ma még nem 

ismert veszélyeket hordoz az emberrel közvetlenül érintkezésbe kerül  génmanipulált 

termékek hatása az egészségre sem.  

Világszerte egyre népszer bb az ökológiai szempontokat érvényesít  biogazdálkodás. 

Egyre n  a biohús illetve más biotermékek iránti kereslet. Ezt kihasználva a magyar 

mez gazdaság egyik kitörési pontja lehet a biogazdálkodás. A biotermékek iránt egyre 

nagyobb a fizet képes kereslet. A magyar biotermékek 90 százaléka ma még az EU 

országaiban kerül értékesítésre, aminek az az oka, hogy a hazai fogyasztók nem fizetik 

meg a 30-50 százalékkal magasabb árat. A Magyarországon is tenyésztett tejel  típusú 
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cigája jelent s szerepet kaphat a hazai juhtejtermelésben versenyz  különböz

genotípusok között.

Dolgozatomban két kutatási területen két háziállatfajjal végzett vizsgálataimat kívánom 

bemutatni. Az egyik, genetikai távolság meghatározás cigája és zackel fajtakörbe 

tartozó juh állományok között mikroszatellit markerek alkalmazásával. A másik az 

immunogenetika tudományágba tartozik. Ez a nem klasszikus f  (major) 

hisztokompatibilitási antigének (MHC) kifejez désének és polimorfizmusának 

vizsgálata sertés fajban. A két téma igen távolinak t nik egymástól, azonban ezzel jól 

szemléltetjük a biotechnológiai kutatások széles kör  alkalmazásának lehet ségét.
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1.2. Témafelvetés 

A világon hazánk az els  országok között volt ahol felismerték, hogy kulturális és 

szakmai szempontból is fontos feladat a háziállatfajták megmentése, a teljes genetikai 

variancia meg rzése és a különböz  genotípusok szerepének, arányának beállítása. Ezt a 

törekvést a FAO és az Európai Állattenyészt k Szövetségében a magyar tagság, 

els sorban Prof. Dr. Bodó Imre szorgalmazta. Hazánkban az el z  évtizedekben szinte 

teljesen felszámolódtak a racka, cigája és cikta tenyészetek, s csak az utóbbi évtizedben 

kezdett el n ni újra a racka és a cigája állományok létszáma. A biológiai sokféleség 

fenntartásának el térbe kerülésével, a környezetkímél  gazdálkodással tenyésztésük 

egyre inkább elterjed, az extenzív tartásnak ezek a fajták felelnek meg leginkább 

(OLÁH, 2002). Ma már nem tudjuk pontosan, hogy ezekben a fajtákban eredetileg 

milyen gének és milyen gyakorisággal fordultak el , csak feltételezzük, hogy a mainál 

több gén volt jelen, így a gének további elvesztését is meg kell akadályoznunk (FÉSÜS, 

1997a). Más irányú kötelezettségünk az shonos fajták fenntartása és értékmér inek, 

sajátosságainak javítása (VERESS és mtsai, 1995).  

Az ENSZ Rio de Janeiro-i Környezet és Fejl dés Konferenciája 1992-ben a 

háziállatokat is a védend  biológiai értékek közé sorolta. A géntartalékok védelme 

hazánkban a mindenkori központi állattenyésztési irányítás (OTÁF, ÁTMI, OMMI) 

hatáskörébe tartozik. Az 1993-ban jóváhagyott, CXIV. Állattenyésztési Törvény 11. 

paragrafusa rendelkezik a háziállatokban meglév  biológiai sokféleség védelmér l. A 

törvény kimondja, hogy azok a háziállatfajták, amelyek Magyarország 

természetföldrajzi környezetében alakultak ki, illet leg tartásuknak, tenyésztésüknek 

hagyománya van nálunk, nemzeti értéket képeznek és mint ilyenek támogatandók 

(BODÓ, 2001). 

A cigája hazánk területére az 1700-as években került. A posztógyárak igénye arra 

ösztönözte az erdélyi gazdákat, hogy a durva gyapjas curkánt a finomabb gyapjat 

termel  cigájára cseréljék (RODICZKY, 1904; cit.: GÁSPÁRDY, 2002). A cigáját új 

fajtaként el ször az 1896-ban Budapesten rendezett milleniumi állatkiállításon mutatták 

be a szakmai közönségnek (GÁSPÁRDY, 2001a). A 19-20. században a Kárpát-

medencében alakult ki a hármas hasznú -tejel - hús-gyapjú- cigája (csókai) típus, 

melyet már korszer  kultúr fajtaként törzskönyveztek a két világháború között. A cigája 

sok változatát tenyésztik a kelet-közép európai országokban és tájegységekben. Ezek 

között jelent s különbségek vannak testméretükben, testsúlyukban, termelésükben és 
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színükben is. Ma Magyarországon kétféle cigáját különböztetünk meg, az shonos és a 

tejtermelésre szelektált zombori változatot. Ezek között számos átmeneti típus van 

(KUKOVICS és mtsai., 2003). Nagy- Szerbia területén a bácska-, bánáti régiókban az 

extenzívebb csókai valamint a nagyobb test , jobban tejel  zombori változatot 

tenyésztik. Az utóbbi hazai képvisel je a Lédeci-féle állomány (DUNKA, 1997). Az 

erdélyi cigája dongásabb, viszonylag rövid lábú, a kovásznai változat barnás vörhenyes 

pofájú és lábú (GÁSPÁRDY, 2001a). Bulgáriában is két f  típusa van, az észak-nyugati 

és a dél-bulgáriai (DIMOV, 2000; cit.:KUKOVICS és JÁVOR, 2002a). Ma már a cigája 

fajtaváltozatok Dél-Kelet-Európában mindenhol megtalálhatóak. A különböz  fajták 

illetve változataik közötti különbségekr l szóló adatok a mai napig els sorban

morfológiai bélyegeken alapulnak. Korábban az shonos és a tejel  változat közötti 

különbség kimutatására a fajta vércsoport és fehérje polimorfizmus rendszerét 

vizsgálták (FÉSÜS, 1974). Ma a genetikai távolság becslésére –jobb hatékonysága, 

nagyobb megbizhatósága miatt- a genetikai markerek (pl. mikroszatellitek) használata 

terjedt el. A DNS mikroszatellit markereken alapuló vizsgálatok, melyek gyorsan, 

könnyen elvégezhet ek, jóval pontosabb információt adnak a becsült genetikai 

távolságok meghatározására a fajták között (BARKER és mtsai., 1997; MACHUGH és 

mtsai., 1997). Az utóbbi id ben a juh és kecske fajták genetikai vizsgálata során f leg

szarvasmarha mikroszatellit markereket használtak (VAIMANN és mtsai., 1994; PEPIN 

és mtsai., 1995; ELLEGREN és mtsai., 1997). A molekuláris genetikai módszerekkel 

nyert információk génmeg rzésben való közvetlen használata körül ma még nem 

egységes az álláspont. Eleinte azokat tekintették a legértékesebb fajtának, amely 

leginkább eltért markerek tekintetében a többit l. Ma azonban a meg rzend  állomány 

bels  genetikai szerkezetét tartják a fontosabbnak (HIDAS, 2002). A molekuláris 

genetika területén a genomanalízisek, géntérképezés is segíti az egyedek azonosítását, 

genetikai szerkezetük jobb megismerését, egymástól való genetikai távolságuknak 

minél pontosabb feltárását (DOHY, 1999). A Föld sok országában folynak kutatások, az 

shonosnak tekintett juh fajták eredetének, más fajtákkal való rokonságának 

meghatározására (Spanyolország - AVELLANET-TORRES, 2002; ARRANZ és mtsai., 

1998,2001; Horvátország - BRADIC,2003, 2005; Szerbia - CINKULOV, 2004; Kína - 

LI és mtsai, 2004; Olaszország - PARISET és mtsai., 2003; Dél-Afrika - BUDURAM 

és mtsai., 2005).  
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Mint ahogy a bevezet ben is említettem, a biotechnológiai, genetikai kutatások célja a 

xenotranszplantáció is lehet. A szervátültetés gondolata különböz  állatfajokból 

emberbe már régóta foglalkoztatja az emberiséget. Kezdetben els sorban sertéssel 

próbálkoztak, azonban voltak kísérletek páviánok szívével és csimpánzok veséjével is 

emberi életek meghosszabbítására. Azonban nagyon fontos érv a sertés mellett, hogy 

annak a szerveinek a mérete hasonló az emberéhez és kevesebb közös kórokozójuk van 

az emberrel, mint a f eml söknek.

Mind az állat mind a humán genetikai kutatások között nagy figyelmet kapnak és 

érdemelnek a xenotranszplantáció vizsgálatának eredményei. A kutatás során egyik 

fajból a másikba irányuló szövetek vagy szervek átültetése során fellép  kilök dések

okait, mechanizmusát vizsgálják. Az átültetett állati szerv, szövet sejtfelszíni azonosítói 

a recipiens (befogadó) immunrendszere számára ellenséget jelentenek, így azonnal 

megindul ellenük a védekezés. A hisztokompatibilitási antigének határozzák meg, hogy 

az átültetett szerv vagy szövet immunológiailag kompatibilis-e a recipienssel. 

Amennyiben nagyon különbözik, az azonnali kilök dést kiváltó f  hisztokompatibilitási 

antigének lépnek m ködésbe (ezeket kódoló gének az MHC régióban találhatóak). Ha a 

kilök dést sikerülne is elkerülnünk nem tudjuk, hogy a rövidebb élettartamú állatok 

szervei mennyi ideig lennének használhatóak a hosszabb élettartamú ember 

szervezetében vagy mindig „cserélni” kellene-e ket. Illetve az állati horizontális 

helyzet  szív képes lenne-e a függ leges tartású emberben megfelel  er vel pumpálni? 

A xenotranszplantáció során szem el tt kell tartanunk azt is, hogy különböz  fajok 

szervezett és összehangolt immunológiai m ködésébe avatkozunk be. Vannak fajok 

melyek számára egyes kórokozók elleni védekezés jelentéktelen, míg mások számára 

ugyanaz halálos kimenetel . Számos állati vírus szerkezetileg, viselkedésében hasonlít 

az emberi vírusokra, és néhányról bebizonyosodott, hogy képes átkeresztez dni 

emberekre is.  

Nagyon sok betegség iránti fogékonyság összefüggésben van bizonyos MHC gének 

alléljával. Az MHC-géntermékek szerkezetének és a molekula funkciójának 

megismerése új terápiás próbálkozásokhoz vezetett (MHC-terápia), melynek során a 

betegségre jellemz  MHC-molekula megfelel  részével történ  immunizálással az adott 

MHC-allélre specifikus immunválaszt váltanak ki abban a reményben, hogy ez az 

autoantigén prezentálását megakadályozva fajlagosan állítja le az autoimmun betegséget 

kiváltó folyamatot (GERGELY, 2000). Az MHC génekr l való szélesebbkör  ismeret 

sokban hozzájárulna a xenotranszplantáció során felmerül  akadályok leküzdésében. 
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1.3. Célok 

Dolgozatom genetikai távolság becslés részének céljai a következ k voltak: 

1. olyan mikroszatellit markerek kiválasztása amelyekkel a cigája és zackel 

fajtakörbe tartozó állományok genetikai távolság vizsgálata könnyen és 

pontosan elvégezhet ;

2. a kiválasztott mikroszatellit markerekkel meghatározni a genetikai variabilitást, 

genetikai rokonságot, különbséget a vizsgálatba vont állományok között; 

3. eredményeink összevetése mások vizsgálatának eredményeivel; 

4. meghatározni, hogy a földrajzi elkülönülés id vel együtt jár-e genetikai 

elkülönüléssel.

A dolgozat immunogenetikai részében a következ  célkit zéseink voltak: 

1. génspecifikus, eredményesen használható primerek tervezése a génkifejez dés

és polimorfizmus vizsgálathoz; 

2. az MHC Ib gének kifejez désének vizsgálata különböz  korú és ivarú sertések 

esetében mRNS szinten; 

3. az MHC Ib gének polimorfizmus vizsgálata különböz  fajtájú sertések 

bevonásával.
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2. Irodalmi áttekintés 
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2.1. A cigája jelent sége Magyarországon 

Magyarországon négy olyan, shonos fajtaként nyilvántartott juhfajta létezik amelyet 

meg kell riznünk. Ezek egyike a leg sibb fajtának tekintett magyar racka, másik kett

–az shonos cigája és a cikta- ugyan máshonnan került hozzánk, de az évszázadok alatt 

mindkett t nálunk tenyésztették és nemesítették tovább (GÁSPÁRDY, 2001b).

A 18. század végét l kezd d en az shonos állományokat a merinó juh háttérbe 

szorította, els sorban a kiváló gyapjútermelése miatt. Már szinte teljesen 

felszámolódtak a hagyományos fajtákat tartalmazó állományok, amikor központi 

segítséggel, az állami génmeg rzési program keretében sikerült a megmaradt állományt 

fenntartani (BODÓ és mtsai, 2002).  

A biodiverzitás jelent ségének, fenntartásának el térbe kerülésével, valamint a 

környezetkímél  gazdálkodással a hagyományos juhfajták tenyésztése egyre inkább 

elterjed, mivel ezek a fajták felelnek meg leginkább az extenzív tartásnak (OLÁH, 

2002). Az shonos populációk általában nagyon kicsik, fenntartásuk a hagyományos 

tenyésztési módszerekkel nem mindig könny . Fontos, hogy az egyes fajtákban jelenleg 

meglév  géneket meg rizzük. Ma már nem tudjuk, hogy ezekben a fajtákban eredetileg 

milyen gének és milyen gyakorisággal fordultak el , csak feltételezzük, hogy a mainál 

több gén volt jelen, így a gének további elvesztését meg kell akadályoznunk (FÉSÜS, 

1997b).

A magyarországi törzskos nyilvántartásban szerepl  tenyészkosok megoszlása 

fajtacsoportonként 2005-ben az alábbiak szerint alakult (1. ábra): 
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1. ábra: Törzskönyvi nyilvántartásban szerepl  tenyészkosok fajtacsoportonkénti 

megoszlása 

Tejhasznú 
fajták; 
10%Merinó és 

hosszúgyapjas 
fajták; 
42%

Húsfajták; 
21%

shonos fajták; 
27%

Forrás: Magyar Juhtenyészt  Szövetség, 2005 

shonosként a törzskos nyilvántartásban szerepl  kosok fajtánkénti megoszlását a 2. 

ábra mutatja: 

2. ábra: Öshonosként nyilvántartott tenyészkosok fajtánkénti megoszlása 

Tejel  cigája
4%

Cigája
25%

Cikta
4%

Fehér racka
30%

Fekete racka
18%

Gyimesi racka
19%

Forrás: Magyar Juhtenyészt  Szövetség, 2005 
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A magyarországi törzskönyvi ellen rzésben szerepl  anyajuhok megoszlása 

fajtacsoportonként 2005-ben az alábbiak szerint alakult (3. ábra): 

3. ábra: Törzskönyvi nyilvántartásban szerepl  anyajuhok fajtacsoportonkénti 

megoszlása 

shonos fajták
19%

Merinó és 
hosszúgyapjas 

fajták
37%

Tejhasznú 
fajták
8%

Húsfajták
36%

Forrás: Magyar Juhtenyészt  Szövetség, 2005 

shonosként nyilvántartott anyajuhok fajtánkénti megoszlását a 4. ábra mutatja: 

4. ábra: shonosként nyilvántartott anyajuhok fajtánkénti megoszlása 

Cigája
22%

Cikta
2%

Fehér racka
37%

Fekete racka
21%

Gyimesi racka
18%

Forrás: Magyar Juhtenyészt  Szövetség, 2005 
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2.1.1. A cigája hazánkba kerülése 

A cigája régi önálló juhfajta, annak az si kis-ázsiai fajtakörnek a maradványa, 

amelyb l több kultúrfajta is származik. Közvetetten a keleti vadjuhtól vagy arkaltól 

(Ovis ammon orientalis) származik (GÁSPÁRDY, 2000).  

Az si cigája a Balkánról felhúzódott a Kárpátok északi hegyláncáig és eljutott a 

magyar Alföldre, s t az akkori Magyarország északi területeire és Bohémiába is. Egy 

másik része a Fekete-tenger keleti partvidékén haladva Krímben és Dél-Ukrajnában érte 

el tenyészterületét (SCHANDL, 1955, cit.: KUKOVICS és JÁVOR, 2002a). Mivel a 

Kárpátokban a racka, az Alföldön a merinó vált uralkodóvá ezért nagyobb életteret nem 

tudott hódítani magának (DUNKA, 1997). 

Hazánkba a fajta az 1700-as évekbe került, mivel a hazai posztógyárak igénye és Brassó 

gyapjúkereskedelme arra ösztönözte az erdélyi gazdákat, hogy durva gyapjas curkán 

(erdélyi racka) állományaikat finomabb gyapjat termel  cigájára cseréljék 

(RODICZKY, 1904; cit.: GÁSPÁRDY, 2002). A Dunántúlra a fajta egyedei bemutatás 

és kipróbálás céljából megrendeléssel és szállítással kerültek a 1800-as évek második 

felében. A fajtát az 1896-ban rendezett budapesti milleniumi állatkiállításon mutatták be 

el ször a nagyközönségnek (GÁSPÁRDY, 2001a,b). 

Az els  világháború alatt a hazai cigája állomány jelent sen csökkent, mivel 

tenyészterületei külföldre kerültek. Moldáviában a cigája uralkodó fajtává vált, 

Romániában és Szlovákiában a második legfontosabb fajta lett, hazánkban is mindig

jelen volt a juhállományunkban (1-10 százalék között), azonban vezet  fajtává sohasem 

vált, mivel a merinót és az itt lev  rackát (curkánt és változatait) nem tudta kiszorítani 

(KUKOVICS és JÁVOR, 2001). A háború után a cigája tenyésztése szinte csak Bács-

Bodrog és Csanád, illetve Pest vármegye déli részén maradt meg. A két világháború 

között kedvez  tulajdonságai miatt a paraszti gazdaságokban mint fej sjuh kezdett 

terjedni (GÁSPÁRDY, 2002). 

A cigája juhról az els  magyar nyelv  tanulmányt 1885-ben Szentkirályi Ákos közölte a 

Mez gazdasági Szemle XI. füzetében. Festetics Imre 1819-ben –a Mendel-i cikk el tt

majdnem 50 évvel- megfogalmazott néhány genetikai törvényt a cigájára alapozva 

(BODÓ, 2001) 
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2.2. Néhány cigája és zackel fajtakörbe tartozó fajta fenotipusos eltérésének 

bemutatása 

Jelent s különbségek vannak az egyes változatok között testméretben (1. táblázat), 

testsúlyban, termelésben, színben.  

1. táblázat: Testméretbeni különbségek az egyes cigája és zackel fajtakörbe tartozó 

változatok között 

Kifejlett kos Kifejlett anya Változat 
Él súly

(kg)
Marmagasság 

(cm) 
Él súly

(kg)
Marmagasság 

(cm) 
Forrás

albán* 44 66 37 60 FAO, 2001 
bolgár* 70-85 - 50-55 - Dimov, 2000 
cseh* 65-80 72- 40-45 60-67 Matlova, 2001 

magyar 
shonos* 70-85 75-80 50-55 60-65 

Kukovics, 2000; 
Gáspárdy és mtsai, 
2001

magyar 
tejel * 100-140 90-100 75-90 75-80 

Kukovics, 2000; 
Gáspárdy és mtsai, 
2001

mongol* 72 72 53 66 FAO, 2001 

orosz cigája 50-100 - 40-60 - VERESS és mtsai., 
1982

román 
rozsdás* 75-80 - 50-55 - Nagy, 2000 

román cigája 53,2 - 37,9 - VERESS és mtsai., 
1982

román 
bánáti* 90-110 - 70-75 - Padeanu, 2001 

román 
kovásznai* 70 - 50 - Padeanu, 2001 

szlovák* 65-75 70-75 40-45 60-65 Gyarmathy, 2000 
szerb csókai* 110-120 70-85 70-75 60-75 Major, 2000 
szerb
pvinicki
(zombori)*

130-160 85-110 90-120 75-85 Major, 2000 

török sakiz - - 45 - VERESS és mtsai., 
1982

ukrán azovi* - - 70-75 - Okhatinova, 1983 

ukrán krími* 80-90 - 42-50 - Samoilenko és 
mtsai., 1978 

görög
kivircik - - 38 - www.tiho-

hannover.de, 1998 
Forrás: * KUKOVICS és JÁVOR, 2002a 
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Románia

A cigája Romániában fekete, fehér, vörösbarna és szürke színváltozatban fordul el .

1970-ben az egész juhállomány 33,3%-át tette ki (VERESS és mtsai., 1982). Az 1980-

as évek közepén 2,5 millió cigája juhot számláltak Románia területén. Azonban mára ez 

a létszám drasztikusan lecsökkent, és ma körülbelül 1 millió egyedet becsülnek. 

Romániában a tenyésztési programok a tejtermel képesség fejlesztését célozzák 

mindegyik fajtában (KUKOVICS és JÁVOR, 2002a).  

Az erdélyi cigája ( si típus) dongásabb, viszonylag rövid lábú, hosszabb test  hegyi juh. 

Az id k folyamán ez a változat a magyar Alföldön zömökebbé vált, magasságában, 

hosszuságában, farszélességében is n tt, szélesebbé vált (GÁSPÁRDY, 2001a,b). Az 

anyák szarvatlanok, a kosok szarvaltak (www.tiho-hannover.de). 

A cigája név eredetét nem tudjuk pontosan. Magyar területeken a román kölcsönszónak 

tartott cigája néven említik, de léteznek mások is, mint a berke Háromszéken, a zombori 

juh Bánátban, az oláh juh Gömörben. A cigája szó (tigáie) románul rövid, finom, lágy 

gyapjút jelent, tehát a gyapjú tulajdonságra vonatkozik (GÁSPÁRDY, 2001a).

Bánátban, és a Teleorman régiókban fekete (fej ) cigáját tartanak (KUKOVICS és 

JÁVOR, 2002a).

1.kép: Fekete fej  cigája Teleorman régióból 

          Fotó: Padeanu, I. (KUKOVICS és JÁVOR, 2002a) 

A barnás vörhenyes pofájú és lábú kovásznai változatból mintegy 5000 egyedet tartanak 

Erdélyben és 30 000 egyedet Kelet-Romániában. Ennek a román neve rugine (rozsdás). 

Ez ismeretlen arányban merinó gént hordoz (NAGY, 2000; cit.: KUKOVICS és 

JÁVOR, 2002a).
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2.kép: Kovásznai „rozsdás” cigája 

         Fotó: Padeanu, I. (KUKOVICS és JÁVOR, 2002a) 

Bulgária

Bulgária eltér  földrajzi fekvésével is magyarázható (síkságok, dombok, hegyek) az 

eltér  juhfajták jelenléte. Míg a sík területeken leginkább tejel  fajták találhatóak, mint 

a pleveni feketefej  juh, foltos fej  maritza juh, fehér maritza juh illetve ezek 

keresztezései. A hegyes, dombos vidékeken a cigája, karakachaska juh és más helyi 

fajták a legelterjedtebbek. Az 1950’es években szovjet cigája fajtákkal keresztezték a 

helyi hegyi juhokat, így egy új bolgár fajta alakult ki. Ennek két f  típusa van, az észak-

nyugati és a dél-bulgáriai. Ezek teljesen fehérek, azonban a bolgár cigájának tarka és 

darus változatai is vannak (KUKOVICS és JÁVOR, 2001). Egyes tenyészt k szerint 

nem, mások szerint a pleveni feketefej  juh is a cigája fajtakörbe tartozik. Ennek a 

kiderítésére a vizsgálatainkban szerepel a pleveni feketefej  és a maritza juh is. Az 

kétségtelen, hogy a fekete fej , lábú szarvatlan tejel  pleveni feketefej  juhnak van a 

legmagasabb tejhozama, 200-500 l (www.eurocon.net). A bolgár cigája létszáma az 

utóbbi évtizedekben jelent sen lecsökkent, és az állományok els sorban a Rodope 

hegységben találhatóak (Rodope) (TENEVA, 2005). 1999-ben a cigája létszám 432 000 

egyed volt, amelyek els sorban az ország két részén oszlanak meg. Észak-nyugaton a 

staroplaninski, míg délen a rodopski cigája változatot tenyésztik (DIMOV, 2000; cit.: 

KUKOVICS és JÁVOR, 2002a).
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3.kép: Bolgár cigája kos 

    Fotó: Dimov, D. (KUKOVICS és JÁVOR, 2002b) 

Szerbia és Montenegró

A mai Szerbia és Montenegró területén juhokat már a neolitikus korban is tartottak. A 

cigája fajtát kizárólag a Vajdaságban tenyésztik. A néha kékesbe hajló báránybundát a 

Délvidéken orgona színnek (jorgován) nevezik (GÁSPÁRDY, 2001). Kifejlett korra a 

fejük és lábaik színe fekete lesz, a test többi részén fehér a gyapjú színe. A bácska-, 

bánáti területen a csókai és a zombori változatot tenyésztik. A zombori változat 

nagyobb súlyú és jobban tejel , ennek a hazai képvisel i Cegléden a Lédeci Ben

állományát képezik. A vajdasági cigája létszám nagyobb százalékát, mintegy 30 000 

egyeddel, a zombori változat teszi ki, míg a csókai változat mintegy 8000 egyedet 

számlál (DUNKA, 1997; MAJOR, 2000; cit.: KUKOVICS és JÁVOR, 2002a).  

Szerbia és Montenegró területén a pramenka a f  tejel  tipusú juhfajta, ami a zackel 

fajtakörbe tartozik (70-150 kg/laktáció) (www.fao.org).

4.kép: Szerb zombori cigája 

                                                         Fotó: Cinkulov, M. 
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5.kép: Szerb csókai cigája 

                                            Fotó: Cinkulov, M. 

6.kép: Svrljiska pramenka anyajuh 

       Fotó: Cinkulov, M. 

7.kép: Svrljiska pramenka kos 

Fotó: Cinkulov, M. 
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Oroszország, Ukrajna

Általában a cigája változatok feje és lába sötétebb szín , de az orosz- ukrán egyedek 

fehérek. A fehér cigája messzir l könnyen összetéveszthet  a merinóval a s r  gyapja 

miatt, azonban közelebbr l jól látszanak a merinó nyak ráncai, amelyek viszont 

hiányzanak a cigájánál (KUKOVICS és JÁVOR, 2002a). 

Albánia

Albániába szerb cigája állományokból kerültek be az els  egyedek. Els sorban az 

ország nyugati és középs  területein fordulnak el  a cigája állományok. Pontos adatok a 

juhok létszámáról nincsenek, de mintegy 40 000 egyedre becsülik. A FAO (2001) adatai 

szerint a létszám növekv  tendenciájú. A gyapjú színe fehér, a fejen is. A kosok 

szarvaltak, míg az anyák nem. Helyi nevük Cigaja (www.tiho-hannover.de). 

Albániában a cigája fajtát a dombos illetve hegyes területeken tenyésztik és els sorban 

keresztezésekhez használják a helyi fajták termel képességének fokozása céljából. A 

fajtatiszta cigája állomány növekszik az utóbbi években, kosokat els sorban Szerbia és 

Montenegróból importálnak (KUKOVICS és JÁVOR, 2002a). 

Szlovákia

Az 1700-as években került a fajta a mai Szlovákia területére, ahol els sorban a 

hegyvidéki, dombos területeken ma is jelen van mintegy 120 000-es létszámmal. Helyi 

neve a fajtának. cernohubka, cigaja, tigaie, tsigai, tsygaja (http://www.uvtip.sk). A 

fejük, lábaik színe barna vagy fekete, a test többi része fehér. Nagyon ritkán az egész 

bunda színes (KUKOVICS és JÁVOR, 2002a).

8.kép: Szlovák cigája anyajuhok 

Fotó: Kukovics, S. (KUKOVICS és JÁVOR, 2002a) 
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Görögország, Törökország

A kivircik els sorban Törökország nyugati, észak-nyugati részén el forduló tej és 

húshasznú fajta. A cigája fajtakörbe tartozik. Több színváltozata van, igen hasonlít a 

karnobathoz és a cigájához. A kosok szarvaltak, míg az anyák szarvatlanok (MASON, 

1996). Észak-kelet Görögországban, Thrace régióban is megtalálható a kivircik fajta 

(helyi nevén: Thraki, Kivircik). Bundája színe fehér, de a fej körül és a lábon barna, 

fekete foltos (www.tiho-hannover.de). A tejtermel képesség javítása céljából a fajtát 

kelet-frízzel javították (SÖNMEZ, 1977).  

A görögül chios, törökül sakiznak nevezett fajta tejel képessége jó (120-180 kg) és a 

szaporasága is nagy (VERESS és mtsai., 1982).  

A görög szigeteken chios néven tartott fajta neve sakiz Törökországban. Ez a fajta 

legnagyobb valószín séggel a görög zackel és a török zsírfarkú karamán 

keresztezésével jött létre (www.fao.org). Közeli rokona az awassi fajta (VERESS és 

mtsai., 1995).  

A gokceada a zackel fajtakörbe tartozó hármashasznosítású juhfajta, mely egész 

Törökországban tenyésztett. A bunda színe fehér, a szemek, orr és fülek környékén 

fekete foltokkal tarkított. A kosok szarvaltak míg az anyák szarvatlanok (www.tiho-

hannover.de).

Horvátország

Horvátországban mintegy 20 különböz  juhfajtát tenyésztenek amelyeknek mintegy 

fele a hagyományos fajták körébe tartozik. Ezek azonban idegen fajták hatásait 

hordozzák (BRADIC, 2003). A horvát cigája, amelyet els sorban észak-illetve közép 

Horvátországban tenyésztenek, jelent s mennyiség  merinó vért hordoz. Egy genetikai 

távolság vizsgálat eredményei szerint jelent sen eltér genetikai szerkezete a dubrovnik 

és krk juhoktól (BRADIC és mtsai., 2004). A gyapja színe fehér, azonban a lábon és a 

fejen fekete illetve barna. 
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                       9.kép: Horvát cigája anyajuhok bárányaikkal

Fotó: Kusza,Sz. 

Magyarország

Ma hazánkban a Magyar Juhtenyészt  Szövetség és az Országos Mez gazdasági 

Min sít  Intézet kétféle cigáját különböztet meg, az egyik az shonos (ún. génrezerv, 

termelésre irányuló szelekció nélkül), a másik a tejtermelésre szelektált változat 

(BODÓ, 1997; SÁFÁR, 2001). Azonban mégsem csak e két változat található az 

országban. Számos, egymástól testméretben, hasznosításban is különböz  változat van 

jelen az állományainkban (KUKOVICS és mtsai., 2004).  

A kifejlett anyák testsúlya és testméretei a 2. és 3. táblázatban láthatóak. A kosok 

nagyobbak, nehezebbek és ma már csak kis részük visel sötét szín , másfél körívet leíró 

szarvakat, így fennáll a szarvaltság elvesztésének veszélye. Az anyajuhok szarvatlanok, 

csak kis részüknek van sarló alakú ún. kecskeszarva. 

2. táblázat: A cigája anyajuhok testméretei  

Tulajdonság Régi átlag Jelenlegi shonos átlag Tejel  típus átlag
Testsúly, kg. 41,4 53,4 76,0 
Marmagasság, cm. 65,0 67,5 73,8 
Törzshossz, cm. 72,2 75,0 79,6 
Mellkasmélység, cm. 35,3 35,1 34,8 
Dongásság, cm. 24,1 24,3 25,0 
Övméret, cm. 83,0 91,4 104,6 
Farszélesség, cm. 18,1 24,4 28,7 
Szárkörméret, cm. - 8,5 10,1 
Fejhossz, cm. - 22,1 25,6 
Fülhossz, cm. - 13,9 20,4 

Forrás: GÁSPÁRDY és mtsai, 2001 
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3. táblázat. A zombori- és a csókai cigája változat néhány fontos testmérete 

Tulajdonságok Zombori változat Csókai változat 
Marmagasság, cm 78,3 65,4 
Mellkasmélység, cm 37,0 33,6 
Törzshossz, cm 93,0 71,7 
Szárkörméret, cm 8,9 8,1 

Forrás: GÁSPÁRDY és mtsai, 1998 

shonos cigája 

10.kép: Magyar shonos cigája kos            11.kép: Magyar shonos cigája anyajuh

              Fotó: Kukovics, S.                                                      Fotó: Kukovics, S. 
(KUKOVICS és JÁVOR, 2002a)   (KUKOVICS és JÁVOR, 2002a) 

A fej középnagy, az anyáknál megnyúlt, a kosoknak rövidebb, szélesebb, durvább. A 

homlok domború, az orrhát az anyákon enyhén, a kosoknál kifejezettebben domború. 

Az anyák suták vagy sarló alakú szarvuk van, a kosok egyik része suta, másik részük 

másfél körívet leíró er s, csigás szarvat visel szorosan a fejhez simulva (VERESS és 

mtsai., 1995). Szürke a köröm és a szarvalt egyedek szarva is. Az ajkak közepes 

finomságúak. A szemek nagyok, sötétek és igen élénkek. A fülek közepesen hosszúak. 

A nyak közepesen izmolt és ráncmentes, a vállak jó kötés ek, a mar közepesen széles és 

izmolt. A hát és ágyék egyenes, aránylag hosszú és közepesen izmolt. A törzs a fiatal 

korban a jól táplált egyedeknél hosszú, mély és dongás. A has a kosoknál hengeres, 

anyáknál terjedelmesebb. A far enyhén lejt s, közepes hosszúságú, szélesség ,

izmoltságú, sokszor csapott. Csontozata er teljes. A t gye jól fejlett. A végtagok 

aránylag hosszúak és mérsékelten izmoltak. A fej és a lábak feketék, sötétbarnák vagy 

barnák. A b r tömör, rugalmas, enyhén pigmentált vagy hússzín  (MUCSI, 1997). 

Ráncnélküli, csupán a bárányok esetében találhatóak kisebb ráncok (IVANOV, 1951). 

A száj nyálkahártyája és a nyelv palaszürke. A bunda fehér, fürtös szerkezet , sok 

egyednél t zdelt. A bárányok színe homokszürke, sárgásbarna vagy sötétbarna, de 
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el bb-utóbb mindegyik bundája kifehéredik. A bunda csak a nyakat és a törzset fedi. 

Lenyúlik a lábt ig, illetve a csánkig, gyakran azonban csak az alkar feléig, illetve az 

alcomb közepéig. Egyes egyedeknél a homlokra is ráterjed a gyapjú, és a has közepén is 

található, de nem jellemz je a fajtának. A sz rzet színe a fejen és a lábvégeken barna, 

barnásfekete, fekete (MUCSI, 1997). Tenyésztési célja a fajta genetikai képességének 

meg rzése, illetve genetikai varianciájának fenntartása, a szilárd szervezete és nagy 

ellenállóképességének megtartása (GÁSPÁRDY, 2002). A törzskönybe kerülés 

feltételeit a 4. táblázatban mutatjuk be. 

4. táblázat: Az shonos cigája törzskönybe kerülésének feltételei 

Törzskönyvbe kerülés feltételei n ivar hímivar

Életkor els  elléskor, maximum (hó): 30 - 
Egy napra jutó báránykori testsúly, minimum (g/nap):    150 200 
Testsúly éves korban, minimum (kg): 35 45 
Bírálati pont: M 93 

Forrás: http://www.majusz.hu 

Tejel  cigája 
12.kép: Magyar tejel  cigája kos           13.kép: Magyar tejel  cigája anyajuhok 

           Fotó: Kukovics, S.                                                      Fotó: Kukovics, S. 
  (KUKOVICS és JÁVOR, 2002a)   (KUKOVICS és JÁVOR, 2002a) 

A közepesnél nagyobb test , ellenálló, edzett, igen élelmes fajta. A fej középnagy, a 

kosoknál aránylag rövidebb, szélesebb és durvább. A homlok domború, az orrhát 

domború, jellegzetes „kosorr” (RÓZSAHEGYI és IZSÁK, 2002). Az anyák 

szarvatlanok, a kosok szarvaltak de lehetnek suták is. A fülek nagyok, hosszúak és 

lelógók. A nyak kevéssé izmolt, a mellkas mély, néha lapos, a hát hosszú a far rövid, 

esetenként csapott. A hát és ágyék egyenes, aránylag hosszú és közepesen izmolt. A far 

enyhén lejt s közepes hosszúságú szélesség , izmoltságú, sokszor csapott. A t gy jól 

fejlett, szilárd illesztés . A végtagok hosszúak és mérsékelten izmoltak. A fej és a lábak 

feketék vagy barnák. A b r pigmentált, a száj nyálkahártyája és a nyelv palaszürke. A 
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bunda fehér, fürtös szerkezet , sok egyednél t zdelt, de el fordul fekete szín  is. A 

bárányok er s felsz rzettel születnek, melynek színe fekete, sötétbarna, de kifehéredik. 

A sz rzet színe a fejen és a lábvégeken barna, barnásfekete, fekete. Az átlagos 

alomnagyság 1,2-1,6. Jól tejel, a bárányválasztás után még 5-6 hónapig fejhet , és így 

110-120 liter tejet ad (KUKOVICS, 2000). Tenyésztési célja a tejtermelés, a 

szaporaság, és a báránynevel  képesség javítása, miközben a szilárd szervezet és a nagy 

ellenállóképesség is megmarad. További cél a félintenzív tartási- takarmányozási 

feltételeknek megfelel  tejel  típus kialakítása, illetve folyamatos javítása. A 

törzskönyvbe kerülés feltételeit az 5. táblázatban mutatjuk be. 

5. táblázat: A tejel  cigája törzskönybe kerülésének feltételei 

Törzskönyvbe kerülés feltételei n ivar hímivar
Életkor els  elléskor, maximum (hó): 30 - 
Egy napra jutó báránykori testsúly, minimum (g/nap): 200 230 
Testsúly éves korban, minimum (kg): 40 50 
Tejtermelés els  laktációban, minimum (kg): 50 - 
Bírálati pont: M 93 

Forrás: http://www.majusz.hu 

Az shonos és tejel  változat gyapjútulajdonságaiban lev  különbségeket a 6. 

táblázatban mutatjuk be. 

6. táblázat: A cigája anyák gyapjútermelési tulajdonságai  

Tulajdonság shonos cigája Tejel  cigája 
Nyírósúly, kg 2,8 4,4 
Fürthosszúság, cm 7,2 10,7 
Szálfinomság: 

-lapockán
-faron

33,5
32,3
34,6

39,6
38,1
41,1

Medulláltság, %: 
  -lapockán 
  -faron 

2,2
1,9
2,5

3,6
3,0
4,2

Pászmakiegyenlítettség, %: 
  -lapockán 
  -faron 

24,8
24,1
25,4

23,7
23,1
24,2

Íveltség, per 1 cm: 
  -lapockán 
  -faron 

3,7
3,6
3,8

3,7
3,8
3,6

Bundakiegyenlítettség, %: 94,8 92,9 
Forrás: GÁSPÁRDY és mtsai, 2002 
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KUKOVICS és mtsai. (2004) a magyar cigája változatok testméretbeli eltéréseit 

vizsgálták. A következ ket állapították meg: 

A magyar állomány tulajdonságaira f leg a Jugoszláviából származó cigáják 

voltak hatással. 

Sem az shonos sem a tejel  cigája állományunk nem tekinthet  egységesnek, 

számos változat található bennük. 

Az el z ekben bemutatott eredmények is alátámasztják, hogy szükség volt 

vizsgálataink elvégzésére, hogy meg tudjuk határozni a genetikai különbségeket az 

eddig egy fajtába, fajtakörbe tartozó állományok között. Dr. Kukovics Sándor és Dr. 

Kristaq Kume vezetésével indult meg egy európai regionális program keretében 

vizsgálatunk. Ennek a programnak a célja volt, meghatározni Kelet -, Közép és Dél-

Európában található helyi, sok esetben veszélyeztetett létszámú juhfajták, állományok 

genetikai távolságát, és ezáltal el segíteni génmeg rzésüket. 

14.kép: Csókai cigája 

Fotó: Kusza, Sz. 
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15.kép:Erdélyi rozsdás cigája (Jucu-Zsuku) 

Fotó: Pál, G. 

16.kép: Tejel  cigája 

Fotó: Pál, G. 

2.3. A fajta létszáma, veszélyeztetettségi besorolása 

Jelenleg a fajta csak a Cseh Köztársaságban van veszélyeztetett létszámban 

(KUKOVICS és JÁVOR, 2002a). Veszélyeztetett létszámról a FAO szerint akkor 

beszélünk, ha a megszületett n ivarú egyedek száma a fajtában 100 és 1000 között van, 

míg kritikus helyzetr l akkor ha 100 alatti a n ivarú egyedek száma (FAO 2000). 

A magyar és a vajdasági cigája létszáma is a veszélyeztetett kategóriában van, azonban 

ez a létszám meg rz  tevékenységekkel még fenntartható. Ezek az állatok a nemzeti 

parkok, néhány gazdasági társaság és magán tenyészt  állományát alkotják.  

Magyarországon, Szlovákiában, Albániában és Horvátországban az utóbbi években 

emelkedett az állomány létszáma, de Bulgáriában, Romániában, és Ukrajnában továbbra 

is csökken a létszám (DIMOV, 2000, GLAZKO, 2001, PADEANU, 2001; cit.: 

KUKOVICS és JÁVOR, 2002a).
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2.4. A cigája állományok keresztezései 

Az albán cigáját Jugoszláviából származó cigájákkal keresztezték (www.tiho-

hannover.de; KUME, 2000; cit.: KUKOVICS és JÁVOR, 2002a). 

Bulgáriába a második világháború után vitték be a cigáját, amit kés bb orosz algyski- és 

priazovski cigájával kereszteztek (KUKOVICS és mtsai., 2004).  

A volt Szovjetunió utódállamaiban angol fajtákat használtak keresztezésekben a cigája 

hústermel  képességének javítása céljából. Ennek eredményeként új vonalakat 

tenyésztettek ki, mint például az algyski- , priazovski-, azov-, transvolga cigáját 

(KUKOVICS és JÁVOR, 2002a). 

Jugoszláviában a zombori és a csókai cigáját suffolkkal kívánták keresztezni, azonban 

így a csókai cigája s rített ellési hajlamát, a zomborinak a tejel képességét rontanák 

(BODÓ és VERESS, 1997).  

Horvátországba a 18., 19. században és a második világháború után jelent s

mennyiségben használtak merinót a keresztezésekhez (BRADIC és mtsai., 2004). 

Szlovákiába a hagyományosnak tekinthet  változat Romániából került be (KUKOVICS 

és mtsai., 2004). Azonban az 1970’es évekt l Németországból kelet-fríz, 

Franciaországból lacaune fajtákat használtak keresztezésükhöz (www.tiho-hannover.de, 

GYARMATHY, 2000; cit.: KUKOVICS és JÁVOR, 2002a). 

A kovásznai típusú román cigája hordoz merinó vért, azonban annak mennyisége nem 

ismert (PADEANU, 2001; cit.: KUKOVICS és JÁVOR, 2002a). 

2.5. A cigája termékei 

A cigája f  terméke ma is a tej (OLÁH, 2002). Számos tényez  befolyásolja a juhok 

termel képességét, ezek közül néhány a következ : fajta, környezet, évjárat, kor, ivar, 

stb. (KUKOVICS és JÁVOR, 2002a). Általában elmondható, hogy az egyes termékek 

ára növekv  tendenciájú az utóbbi évtizedekben, azonban az egyes országok között 

különbségek vannak. Az árviszonyok hatottak a tenyésztési célkit zésekre is (JÁVOR 

és mtsai., 1998). 
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2.5.1. Tej 

A juh a többi állatfajhoz viszonyítva koncentráltabb tejet termel. A tej összetétele az 7. 

táblázatban látható. A juhtej csontfehér szín , kellemes szagú és íz .

7. táblázat: Az anyatej és a tehén-, juh-,.és kecsketej összetétele  

Értékek Tejalkotó 
Anyatej,% Tehéntej, % Juhtej, % Kecsketej, %

Fehérje 1,0 3,3 6,0 3,6 

Tejcukor 6,9 4,7 5,3 4,5 

Ásványi anyag 0,2 0,7 1,0 0,8 

Zsírmentes szárazanyag 8,1 8,7 12,3 8,9 

Zsír 4,4 3,7 7,0 4,1 

Szárazanyag 12,5 12,4 19,3 13,0 

Energia, kcal/100g 71 65 108 69 

Forrás: SZAKÁLY és mtsai, 2001 

Az egyes országok változatai között különbségek vannak a tejel képességüket tekintve 

(8. táblázat). 

8.táblázat: Különböz  juhfajták tejtermel képessége

Fajta Tej, (l) Forrás

bolgár pleveny feketefej  171,8 Tanev és Dimov, 1970 

bolgár cigája 87 Stojanov, 1965 

cseh cigája 152,3 Mikus, 1976 

orosz cigája 73,4 Tanev és Dimov, 1970 

szerb cigája 98-132 Isakov, 1929 

pramenka (Bosznia-Hercegovina) 70 Zdanovski, 1947 

pramenka (Dubsko-Bosznia) 150 Zdanovski, 1947 

román cigája 146 Tafta és mtsai, 1962 

török sakiz 205 Sönmez és Wassmuth, 1964 

török kivircik 56 Sönmez és Wassmuth, 1964 

Forrás: VERESS és mtsai., 1982 
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Különböz  juhfajták kolosztrumának és tejének vizsgálati eredményeit a 9.táblázatban 

mutatjuk be.

9. táblázat: Különböz  juhfajták kolosztrumának és tejének szárazanyag-, 

fehérjetartalmának, fehérjefrakcióinak megoszlása 

Kolosztrum 

Fajta
száraz-
anyag

(g/100 g) 

összes 
fehérje

(g/100 g) 

valódi
fehérje

(g/100 g) 

savó-
fehérje

(g/100 g)

valódi savó-
fehérje

(g/100 g) 

kazein 
(g/100 g) 

hamu
(g/100 g)

magyar 
fés s-
merinó  

34,80 19,47 19,00 13,25 12,76 6,31 1,060 

awassi  34,79 16,79 16,41 10,08 9,71 6,71 0,984 
szarda  32,91 18,15 17,67 11,40 10,92 6,75 1,042 
cigája 30,93 15,03 14,45 9,95 9,37 5,08 0,936 
cikta  30,46 15,30 14,88 8,86 8,44 6,44 1,072 
fekete racka  41,91 21,10 20,47 14,98 14,35 6,12 1,121 
fehér racka  35,80 19,62 19,05 12,08 11,53 7,52 1,108 
karakül  35,56 19,55 18,99 10,56 10,05 8,94 1,160 
vadjuh  33,57 18,90 18,40 10,32 9,82 8,58 1,118 

Tej

Fajta
száraz-
anyag

(g/100 g) 

összes 
fehérje

(g/100 g)

valódi
fehérje

(g/100 g) 

savó-
fehérje

(g/100 g)

valódi
savó-

fehérje
(g/100 g) 

kazein 
(g/100 g) 

hamu
(g/100 g)

magyar 
fés s-
merinó  

18,79 5,94 5,70 1,32 1,08 4,61 0,953 

awassi  18,61 4,62 4,33 1,06 0,76 3,59 0,903 
szarda  16,16 4,86 4,61 1,33 1,08 3,53 0,868 
cigája 17,60 5,53 5,18 1,54 1,19 3,99 0,895 
cikta  17,15 5,21 4,96 1,33 1,07 3,88 0,918 
fekete racka  15,75 5,52 5,22 1,23 0,93 4,29 0,885 
fehér racka  16,71 5,92 5,67 1,30 1,05 4,63 0,901 
karakül  21,60 5,57 5,30 1,46 1,18 4,11 0,913 

Forrás: CSAPÓ és CSAPÓNÉ, 2002 
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A kolosztrumok vizsgálata során megállapították, hogy a cigája, cikta és szarda 

kolosztrumának szárazanyag tartalma a legkisebb és a fehér és a fekete racka 

kolosztrumának szárazanyag-tartalma a legnagyobb (9. táblázat). A cigája és karakül 

tejének a legnagyobb a savófehérje és valódi savófehérje tartalma. A kazeintartalma a 

legmagasabb a fehér racka, merinó, fekete racka tejének, míg legkisebb a szarda, 

awassi, cikta és cigája tejének (CSAPÓ és CSAPÓNÉ, 2002). 

A legtöbb anyát fejik Romániában, Szlovákiában, Bulgáriában, Albániában és 

Moldáviában (DIMOV, 2000.; FAO 2001.; GYARMATHY, 2000.; KUKOVICS és 

JÁVOR, 2001.; PADEANU, 2001.; cit.: KUKOVICS és JÁVOR, 2002a). 

Csehországban korlátozott számban fejik a cigáját (MATLOVA, 2001; cit.: 

KUKOVICS és JÁVOR, 2002a). Magyarországon az shonos változatnak legalább 

felét, míg a tejel  változatnak minden egyedét fejik (KUKOVICS és JÁVOR, 2001.). 

Jugoszláviában általánosságban a zombori cigáját (Pvinicki típus) fejik, de a csókai 

változatnak csak kis hányadát hasznosítják a tejtermelésben (MAJOR, 2000; cit.: 

KUKOVICS és JÁVOR, 2002a). 

Általában kézzel fejnek, de fej gépet is használnak Szlovákiában, Magyarországon és 

Bulgáriában (DIMOV, 2000.; GYARMATHY, 2000.; KUKOVICS és mtsai, 2000; cit.: 

KUKOVICS és JÁVOR, 2002a). A gépi fejés drága Romániában és Moldáviában, 

azonban a fej gépek száma növekszik Romániában (PADEANU, 2001.; cit.: 

KUKOVICS és JÁVOR, 2002a). A kézzel fejés munkalehet ség az emberek (juhász és 

családja) számára. 

Az eredetileg Bulgáriában el állított kefír mellett számos más tejterméket lehet a cigája 

tejb l készíteni: gomolyatúró, túró, feta sajt, joghurt és kaskaval sajt, stb. (DIMOV, 

2000.; GYARMATHY, 2000.; KUKOVICS, 2000.; MAJOR, 2000.; NAGY, 2000.; cit.: 

KUKOVICS és JÁVOR, 2002a) 

2.5.2. Hús 

A cigája hízékonysága figyelemre méltó. Az ürüztetés terjedt el régebben, ma a 

bárányhízlalás, bár a kés n ér  bárányok nem elégítik ki a korszer  igényeket. Húsát az 

egyik legjobb húsféleségnek tartják, különösen a Balkáni országokban kedvelik. A 

cigája húsa kiváló, porhanyós, jó íze és illata van, nem faggyú szagú. Régen a fekete 

fej  cigája húsa rendkívül kedvelt volt a török szultánok konyháján. Még ma is a 
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hagyományoknak megfelel en fogyasztják ezt a húst a Balkán országokban 

(GÁSPÁRDY, 2000.).

Egy tanulmányban összehasonlították a román cigája és az erdélyi racka hústermel

képességét, tömeggyarapodását, hízékonyságát és mindenben a cigája bizonyult 

jobbnak (CALIN és mtsai, 2002). 

A cigája bárányok egyre jelent sebb részét értékesítik exportra, els sorban olasz és más 

EU országok piacaira (pl. Görögország) (KUKOVICS és JÁVOR, 2001.)  

2.5.3. Gyapjú

A juhtenyésztés célját régen a gyapjútermelés határozta meg, de ma a gyapjú értéke 

nagyon alacsony, melléktermékké vált. Régen a gyapjú értékesítéséb l származó 

bevétel fedezte a téli takarmányozás költségeit, ma alig fedezi a nyírás és kezelés 

költségeit (FÉSÜS és mtsai, 2002). 

A cigája gyapjúból kevésbé finom textil, kötöttáru termékeket készítettek; és jó 

zsugorodási képességének köszönhet en durvább nemezt is készíthettek (a hadsereg 

számára, brassói bolyhos textil, stb.). A cigája gyapjú fürtmin ségének köszönhet en

alkalmas gyapjútakarók készítésére is. A kalapkészít k is szívesen dolgoztak vele. 

Cigája gyapjú az alapanyaga az erdélyi rövid ujjú gyapjas kabátnak, harisnyának és 

nadrágnak. A 19. század els  részében a szebeni keresked knek (Erdély) megvolt a 

saját gyapjúkihozatali normája a cigája gyapjúra vonatkozólag is (GÁSPÁRDY, 2000.). 

2.6. Genetikai távolság vizsgálatok  

Az elmúlt évtizedek során nagyszámú genetikai diverzitás vizsgálat indult az egész 

világon, különösen a házi állatok körében. Leginkább hagyományos fajták vagy egyedi 

fenotipusos bélyegeket hordozó fajokat választottak a vizsgálatok alanyául. A 

kiskér dz k (juh, kecske) genetikai diverzitás vizsgálata is gyakorivá vált, különösen 

azokban az országokban ahol jelent s a kecske- illetve juhtenyésztés. Leggyakrabban a 

vizsgálatokat vérb l végzik, mikroszatellit markereket használva (FAO, 2004). 
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2.6.1. A genetikai vizsgálatok „alapja” 

A gének egymás után, meghatározott sorrendben helyezkednek le a kromoszómán.

Bázissorrendje határozza meg a tulajdonságokat kialakító fehérjék aminósavsorrendjét. 

Ha a bázissorrend megváltozik, a kódolt fehérje szerkezete, m ködése is változhat. A 

gének m ködése három formában nyilvánulhat meg: replikálódhat (a genetikai 

információ változatlanul kerül át egyik nemzedékr l a másikra); a genetikai információt 

hordozza; mutációk következhetnek be (WEAVER és HEDRICK, 2000).  

Háromféle géncsoportot különböztetünk meg: (1) proteint kódoló gének (struktúr 

gének), amelyek átíródnak a hírviv  (messenger) (mRNS) molekulába és ezután 

fehérjébe; (2) RNS-t meghatározó gének (struktúr gének), amelyek csak transzfer RNS-

be (tRNS), vagy riboszómális RNS-be (rRNS) íródnak át és (3) szabályozó gének 

(regulátor gének) (KING és STANSFIELD, 1990).

Mivel a gének dönt  többségét a DNS (dezoxi-ribonukleinsav) építi fel, a 

következ kben röviden, csak ezt mutatjuk be.  

A DNS molekula tartalmazza a genetikai információt az eukariótákban. Két egymást 

kiegészít  (komplementer) láncból áll, amelyek jobbra csavarodó spirált alkotnak (5. 

ábra).

A DNS molekula gerincét két párhuzamosan futó cukorfoszfát lánc képezi, amelyben a 

cukor és foszfát egységeket foszfodiészter kötések kapcsolják össze. Ezen a két 

párhuzamos, de ellentétes irányba futó gerincen négyféle bázis található (adenin, timin, 

guanin, citozin). Az egyik láncon lév  adenin a másik láncon lév  timinhez két 

hidrogén kötéssel kapcsolódik, míg a citozin az guaninhoz három hidrogén kötéssel. Így 

az egyik lánc bázissorrendje meghatározza másik lánc bázissorrendjét (WEAVER és 

HEDRICK, 2000). 
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5. ábra: A DNS szerkezeti felépítése 

Forrás: GARRETT és GRISHAM, 1999. 

Régen a DNS molekulának azt a részét nevezték génnek amely egy fehérje aminósav 

sorrendjét kódolta. Ma azonban tudjuk, hogy a DNS láncnak csak egy kis része kódol 

fehérjéket, másoknak szabályozó szerepe van, és vannak olyan szakaszok is 

amelyeknek még nem tudjuk a pontos szerepét (http://bio.univet.hu).

A DNS két típusát különböztetjük meg: genomiális DNS és mitokondriális DNS (6. 

ábra).
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6. ábra: A DNS típusai 

Forrás: http://www.fbi.gov/hq/lab/fsc/backissu/july1999/dnaf1.htm 

2.6.2. Leggyakrabban alkalmazott módszerek bemutatása genetikai távolság 

meghatározásra különböz  állományok között  

Korábban a genetikai távolság vizsgálatok során bármilyen mérhet , látható 

tulajdonságot illetve fehérje markereket (vércsoport, antigének, enzimek különböz

formái) használtak. Azonban a molekuláris genetika gyors fejl dése által ma már 

genetikai markereket alkalmaznak. A genetikai markerek el nyösebbek mint a fehérje 

markerek mivel nagyobb számban vannak jelen és változatosabbak. Azonban 

alkalmazhatóságuknak vannak feltételei: 

könny  kimutathatóság, 

mutassanak polimorfizmust, legyen több alléljuk a vizsgált populációban, 

kodomináns módon örökl djenek,

technikailag könnyen kezelhet ek legyenek, 

minden laboratóriumban vizsgálhatóak legyenek, 

olcsó, gyorsan vizsgálhatóak legyenek, 

gyakori és véletlen eloszlásúak legyenek a kromoszómán belül (FÉSÜS, 

1997).

Genomiális DNS
Mindkét szül t l örökl dik
Átlagosan minden ezredik bázis polimorf 
Egyénenként különböz

Mitokondriális DNS
Csak anyai ágon örökl dik legközelebbi
rokonok a testvérek 
Átlagosan minden századik bázis polimorf 
A sejt össz DNS mennyiségének 0,5-1%-a 
Kett sszálú (H és L lánc), kör alakú 
molekula
93%-a kódoló szekvencia, nagyon rövid 
intronokat tartalmaz 
Kevés ismétl dést tartalmaz 
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LIU (1997) megfogalmazása szerint a DNS markerek a DNS lánc olyan speciális kis 

szakaszai, melyek eltérést (polimorfizmust) mutatnak szekvenciájukban az egyedek 

között az adott fajon, vagy fajtán belül. A marker lehet gén, a DNS egy kis szakasza 

ismeretlen funkcióval vagy akár egyszer en egy bázispár. 

A genetikai markerek kimutatására korábban hibridizációs módszereket, míg ma 

polimeráz láncreakciót (PCR) használunk. 

A juhfajban leggyakrabban alkalmazott markerek genetikai távolság meghatározásra:  

DNS ujjlenyomat vizsgálat,  

Véletlenszer en amplifikált polimorf DNS (RAPDs) (KANTANEN és mtsai, 

1995; MATTHEWS és CRAWFORD, 1998),

Restrikciós fragmenthossz polimorfizmus (RFLPs) (PARSONS és mtsai, 1996),  

mtDNS vizsgálat (BRADIC és mtsai., 2005). 

Mikroszatellit (MOORE és mtsai., 1991; DIEZ-TASCON és mtsai., 2000; 

SHAY és mtsai., 2001; BUCHANAN és mtsai., 1994; FARID és mtsai., 2000; 

KAVAR és mtsai., 2002; ARRANZ és mtsai., 1998,2001; ALVAREZ és mtsai., 

2004; GRIGALIUNAITE és mtsai., 2003; WALLING és mtsai., 2004; LI és 

mtsai., 2004; GÁSPÁRDY és mtsai., 2004; BUDURAM és mtsai., 2005; 

GLADYR és mtsai., 2005; BANABAZI és mtsai., 2005).  

A következ  alfejezetekben a leggyakrabban alkalmazott módszereket mutatjuk be 

röviden.
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2.6.2.1. Vércsoport és fehérje polimorfizmus vizsgálat 

Vércsoport és fehérje polimorfizmus vizsgálatokat széles körben az 1950’es években 

alkalmazták. El nye, hogy gyors, olcsó és megbízható eredményt ad, viszont friss vér 

szükséges hozzá. Az shonos és a tejel  cigája változatok közötti különbség 

kimutatására végeztek ilyen fajta vizsgálatokat (FÉSÜS, 1974; FÉSÜS és AL 

DABBAGH, 1991; ANTON és mtsai, 1999; GÁSPÁRDY és mtsai., 1998).  

A vércsoportok és biokémiai polimorfizmusok exakt módon meghatározható kvalitatív 

bélyegek. Az állományok vizsgálata során a vércsoportok és biokémiai polimorfizmus 

gének gyakoriságát határozzák meg, majd ezek ismeretében az egyes genotipusok várt 

értékét, amit kés bb összehasonlítanak a kapott értékekkel. A várt és kapott értékek 

összehasonlítása a populáció genetikai egyensúlyi állapotáról, vagy annak hiányáról ad 

információt. Kis populációk esetén veszélyt jelenthet a kis apaállat létszám, mivel 

génfrekvencia változásokat eredményezhet (FÉSÜS, 1997). 

Az els  immunogenetikai és biokémiai polimorfizmus vizsgálatok eredményei 1986-

ban jelentek meg, majd újabb vizsgálatokra került sor a cikta állományban 1989-ben és 

a cigája állományban 1990-ben. A cigája fajtát vizsgálva hat felmérés készült, nagyjából 

évtizedenként. Megállapították, hogy a hemoglobin A allél (HbA) gyakorisága az alföldi 

cigája állományokban régebben nagyobb volt, és az shonos állományokban gyakoribb 

mint a tejel  cigájában (FÉSÜS, 1974; FÉSÜS és AL DABBAGH, 1991; GÁSPÁRDY 

és mtsai., 1998).  

Külföldön is zajlottak polimorfizmus vizsgálatok. Romániában vizsgálatok folytak az 

albumin típusok gyakoriságának meghatározására. Eredményeik szerint az Alb S allél 

domináns az Alb F felett (MARIAN és mtsai, 1980). A magyar állományban csak az 

Alb S allélt találták meg ( FÉSÜS és ALDABBAGH, 1991). Cseh cigáják transzferrin 

változat vizsgálata során arra jutottak, hogy nagyon alacsony gyakorisággal, de a Tf K 

variáns csak a cigájában fordul el  (STRATIL, 1973). A szovjet állományok vizsgálata 

során öt transzferrin változatot írtak le, ezek közül a Tf C-nek volt a legnagyobb 

gyakorisága, míg a legkisebb a Tf E-nek (SPIRIDONOV, 1973). 

A cigája populációk közötti különbségeket a hemoglobin allél gyakorisági értékekkel 

jellemezték (10. táblázat). 
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10. táblázat: A hemoglobin allél gyakorisága a különböz  cigája populációkban 

Szerz HbA HbB Ország 
Spiridonov, 1973 0.148 0.852 Szovjetunió 
Lipecka-Tjankov, 1974 0.296 0.705 Lengyelország 
Spiridonov-Mogoryan, 1976 0.148 0.852 Szovjetunió 
Margetin, 1980 0.064 0.936 Csehszlovákia 
Ivankovic és mtsai, 1985 0.010 0.990 Jugoszlávia 
Zhabaliev-Bolotina, 1986 0.130 0.870 Szovjetunió 
Fésüs-Al Dabbagh, 1991  0.0595 0.9405 Magyarország 
Fésüs-Al Dabbagh, 1991  0.0163 0.9837 Magyarország 

Forrás: KUKOVICS és JÁVOR, 2002a 

2.6.2.2. DNS hibridizáció 

A DNS hibridizációt az 1960’as években fejlesztették ki és ez volt az els  olyan 

módszer amellyel az eukarióta genomot vizsgálták és használták evolúciós 

vizsgálatokhoz. A hibridizációs technika nagy mennyiség  szekvenciabeli eltérésr l ad 

átlagos értéket (SIBLEY és AHLQUIST, 1990). F eml sök, húsev k és madarak 

genetikai távolság meghatározása során is alkalmazták (O’BRIEN és mtsai 1985; 

SIBLEY és AHLQUIST, 1990). 

A vizsgálat során nukleinsavakat használnak próbaként az azokkal komplementer, vagy 

homológ molekulák azonosítására. A DNS-t kisebb, körülbelül 500 kb hosszúságú 

szakaszokra tördelik, és az elegyet felforralják a hidrogén kötések felbomlása 

érdekében, majd leh tik 50 C-ra, mivel a már ezen a h mérsékleten a repetitív 

szekvenciák hibridizálnak, de a DNS még egyszálú marad. Ezt követ en az elegyet 

átvezetik egy oszlopon, amelyen csak az egyszálú DNS megy át és ezeket megjelölik, 

majd jelöletlen DNS-t adnak hozzá (vagy ugyanabból a fajból származik mint  a minta, 

vagy másikból). A keveréket napokig inkubálják, míg a hasonló szekvenciájú szálak 

hibridizálódnak. Majd újra oszlopra viszik a keveréket a kett s szálú láncok megkötése 

érdekében. Az oszlopot melegitik 2,5 fokonként 60-90 C tartományban. Minden 

h mérséklet emelésnél lemossák a denaturált DNS szálakat és a kapott mennyiséget a 

h mérséklet függvényében ábrázolják (http://bio.univet.hu). 
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2.6.2.3. Polimeráz láncreakció (PCR) 

A polimeráz láncreakció jelenleg a genetikai vizsgálatok kiinduló pontja. A PCR 

technika megalkotása Mullis nevéhez f z dik. Ez a leghatékonyabb módja bizonyos 

DNS szakaszok milliós nagyságrend  felsokszorosításának (MULLIS és FALOONA, 

1987). A leggyakrabban használt genetikai DNS markerek azonosítása, illetve 

kimutatása ezen technikán alapul. 

A PCR reakcióhoz a következ  komponensekre van szükség: 

1.  templát, ami a kívánt sokszorosítandó része a DNS-nek; 

2.  nukleotidok (dATP, dGTP, dCTP, dTTP),

3.  egy primer pár (a sokszorosítani kívánt DNS szakasz végeinek 

komplementerei). A primerekkel szembeni követelmények: 

15-30 bp hosszúak legyenek; 

Primer - dimer elkerülése (3’ végek ne legyenek egymás 

komplementerei); 

3’ végei G és C bázisokat tartalmazzanak (kötéser sség nagyobb, de a 

félretapadás lehet sége is n );

GC tartalom 55%nál ne legyen több; 

Ne legyen másodlagos szerkezetük (DIEFFENBACH és mtsai, 1995). 

4. h stabil polimeráz enzim (leggyakrabban a Thermus Aquaticus baktérium által 

termelt Taq polimeráz) 

5. egyéb kiegészít , stabilizáló vegyszerek.

A PCR reakció három lépésb l áll (7. ábra): 

1. Denaturáció 92-96°C-on:

A kett s szálú DNS felbomlik. 

2. Primerek feltapadása 35-75 °C-on: 

A primerek feltapadnak a kettévált DNS szakasz velük komplementer 

szakaszához.

3. Elongáció 72 °C-on: 

Megkezd dik az új szálak építése a polimeráz enzim segítségével. 
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7. ábra: A PCR reakció lépései: 

Denaturáció:

Primerek feltapadása: 

Elongáció:

Forrás:http://allserv.rug.ac.be/~avierstr/pdf/seq.pdf 

A három lépés egy ciklust alkot, amelyet általában 30-40-szer ismételünk, a kívánt 

mennyiség  kópia szám elérése érdekében. 

A PCR alkalmazásának el nyei:

 nagyfokú érzékenység; 

 bármilyen mintából (vér, haj, toll, nyál) kivont DNS-t használhatunk; 

 gyors; 

 egyszer .

Hátránya: 

 érzékenysége olyan nagyfokú, hogy a minta esetleges szenyez déseit is 

feler sítheti  téves eredményt kapunk (FÉSÜS és mtsai.,2000). 
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2.6.2.4. Szekvenálás

A szekvenálás során a DNS lánc bázissorrendjét határozzuk meg mutációk detektálása 

céljából.

Legelterjedtebb szekvenálási módok: 

1. Maxam Gilbert féle szekvenálás

Egyszálú DNS-t adott bázisra jellemz  helyen roncsolnak, majd ott a szálat 

el is vágják, és a kapott fragmentumokat gélelektroforézissel láthatóvá 

teszik. 

2. Sanger féle szekvenálás

Didezoxinukleotidokat használ (hiányzik a nukleotid 3’-OH csoportja) a 

PCR reakció során. A polimeráz megkezdi a láncépítést a primer szabad 3’-

OH végénél, azonban mikor egy didezoxinukleotidot kapcsolna az épül

lánchoz a szintézis leáll mivel hiányzik a szabad 3’-OH végz dés. Így 

különböz  hosszúságú fragmentumok képz dnek, amelyek 

gélelektroforézissel szétválaszthatóak (FÉSÜS és mtsai, 2000; 

http://bio.univet.hu)

A módszer el nyei:

 nagyon pontos eredményt ad; 

 megbízható (SCHLÖTTERER, 2004). 

A szekvenálás azonban rutinszer en végzett populáció genetikai vizsgálatokban nem 

terjedt el, aminek az okai a következ k:

 sokkal drágább még, mint más technikák; 

 id igényes;

 a bázissorend megállapítása csak rövidebb, 500 bp-os szakaszokon lehetséges, 

így a vizsgálandó szakaszok hossza és száma is korlátozott (SCHLÖTTERER, 

2004).
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2.6.2.5. Véletlenszer en Amplifikált Polimorf DNS (RAPD) 

A módszert el ször WILLIAMS és mtsai (1990) írták le. Ma már széles körben elterjedt 

els sorben növények genetikai diverzitás vizsgálatánál (KANTANEN és mtsai, 1995). 

Ezen módszer alkalmazása során rövid, 10-12 bp hosszú primereket használnak. 

A vizsgálat elve az, hogy a rövid primerek több helyre köt dhetnek a genomban és az 

egymással szemben tapadt primerek adják a PCR terméket. Így a képz dött termék függ 

a primerek hosszától, méretét l.

A RAPD el nyei:

 nincs szükség próbákra, sem információkra a szekvenciáról a primerek 

megtervezésénél;  

 nincs blottolás, hibridizáció;  

 elég kis mennyiség  DNS (10 ng/ reakció); 

 könnyen automatizálható;  

 polimorfizmus vizsgálatokhoz is alkalmazható (WILLIAMS és mtsai, 1990; LU 

és mtsai, 1996).  

 olcsó (SCHLÖTTERER, 2004). 

Hátrányai: 

 nehéz analizálni, teljesen biztos, megbízható eredményt kapni; 

 nehéz automatizálni; 

 nehéz ismételni (SCHLÖTTERER, 2004).  

2.6.2.6. Amplifikált Fragment Hossz Polimorfizmus (AFLP) 

Az AFLP a RAPD változatának tekinthet . A genomikus DNS-hez restrikciós emésztés 

után adapter szekvenciákat illesztenek, amelyekhez a PCR reakció során primerek 

tapadnak és sokszorosítják az adapterrel rendelkez  fragmentumokat (VOS és mtsai, 

1995). Els sorban növények diverzitás vizsgálatánál alkalmazott módszer. 
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2.6.2.7. Restrikciós Fragment Hossz Polimorfizmus (RFLP) 

Az RFLP a leggyakrabban és legkönnyebben alkalmazott DNS marker (BOTSTEIN és 

mtsai., 1980). Alkalmazása során a DNS-t restrikciós enzimes kezelésnek vetjük alá. A 

restrikciós enzimek baktériumok által termelt enzimek amelyek meghatározott 

szekvenciát felismerve a DNS-t emésztik, vágják. Ez az enzim felismer  hely kb 4-6bp 

hosszú (DOWLING és mtsai, 1990). Így különböz  hosszúságú fragmentumok 

keletkeznek, amelyek elkülöníthet ek. 

Az RFLP kimutatásra korábban Southern blot–ot használtak, mikor a DNS 

fragmentumokat hibridizációval azonosították (SOUTHERN, 1975). Ma azonban már a 

PCR reakció során sokszorosítjuk fel a restrikciós helyet tartalmazó DNS szakaszt, ezt 

emésztjük a megfelel  restrikciós enzimmel és a fragmentumok várt méretét l függ

koncentrációjú, etidium bromidot tartalmazó agaróz gélen futtatva az eltér  hosszúságú 

fragmentumok az UV fény alatt láthatóvá válnak. 

Az RFLP el nye:

 könnyen, sok minta vizsgálható (AQUADRO és mtsai., 1992).  

Az RFLP hátránya: 

 a vizsgált minták csak két genotipusba sorolhatóak (ARCHIBALD és HALEY, 

1993);

 alacsony a PIC (Polymorphic Information Content); heterozigozitás érték 

(GANAI és YADAV, 2003).

2.6.2.8. Egyszer  Szekvencia Hossz Polimorfizmusok (SSLPs) 

A szatellit szó arra utal, hogy az eukarióták genomjában bizonyos bázisok többször 

egymás után ismétl dnek. Az ismétl dések hossza szerint megkülönböztetünk mikro- és 

miniszatelliteket (GOLDSTEIN és SCHLÖTTERER, 1999). 
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2.6.2.8.1. Miniszatellit (Variable number of tandem repeats, VNTR) 

Az ismétl d  egységek 10-100 bázisból állnak (JEFFREYS és mtsai.,1985). 

A genomban nem szóródnak szét egyenletesen, hanem legf képpen a kromoszómák 

végein találhatóak (BROWN, 2002). 

2.6.2.8.2. Mikroszatellit (Simple Sequence Repeats, SSR; Short Tandem Repeat, 

STR)

A mikroszatellitek a genomban elszórtan elhelyezked  egy, kett , három vagy négy 

bázispár ismétl désb l álló, általában 50-300 bp hosszú szekvencia részletek els sorban 

a nem kódoló régióban helyezkednek el (BUDURAM és mtsai., 2005 ) (8. ábra). 

8. ábra: Mikroszatellit marker 

Forrás: FÉSÜS és mtsai., 2000 
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A mikroszatellitek használatának el nyei:

 s r n, szétszórtan helyezkenek el a genomban; 

 nagyfokú variabilitással rendelkeznek, sokallélos rendszerek;

 nagyfokú heterozigozitással rendelkeznek (GEORGES és mtsai., 1989;

JEFFREYS és mtsai., 1985; SCHLÖTTERER, 2004);

 kodominánsan örökl dnek;

 viszonylag könny  detektálni ket (BEAUMONT és BRUFORD, 1999; 

SHLÖTTERER, 2004); 

 kis mennyiség  DNS templát elegend  (10-100 ng/μl); 

 elég rövid ahhoz, hogy könnyen, gyorsan, pontosan amplifikálható legyen PCR-

rel, amelyhez a DNS-t sokféle mintából nyerhetjük (vér, haj, nyál, b r) (HEYEN 

és mtsai, 1997; LUIKART és mtsai, 1999); 

 az egyes allélok mérete nagy pontosággal meghatározható (1bp). 

Azonban van néhány hátrányuk is: 

 néhány organizmusban nehéz ket izolálni (BEAUMONT és BRUFORD, 

1999);

 bizonyos tipusú mintáknál (pl.: nyál, haj, fekália) a mikroszatellit vizsgálat 

nehézkes (GERLOFF és mtsai, 1995; TABERLET és mtsai, 1996; GAGNEUX 

és mtsai, 1997); 

 magas a mutációs ráta (SCHLÖTTERER, 2004); 

 sok esetben nehéz automatizálni (SCHLÖTTERER, 2004); 

 a különböz  módszereket alkalmazó laborok eredményeinek egyesítése 

nehézkes (BEAUMONT és BRUFORD, 1999; SCHLÖTTERER, 2004). 

A mikroszatellit markerek használata jelenleg a legelterjedtebb a populáció vizsgálatok 

körében. Szarvasmarha (MACHUGH és mtsai, 1997; HANOTTE és mtsai, 2000,2002; 

HANSLIK és mtsai, 2000; BARENDSE és mtsai, 1994; MOORE et al, 1994; VAIMAN 

és mtsai, 1994; BURNS és mtsai, 1995, GLOWATZKI-MULLIS és mtsai, 1995; 

STONE és mtsai, 1995; USHA és mtsai,1995; HEYEN és mtsai, 1997; KAPPES és 

mtsai, 1997), kecske (CHENYAMBUGA, 2002; GANAI és mtsai., 2003; 

JANDUROVA és mtsai., 2004; SAITBEKOVA és mtsai, 1999), ló (BOTHA, 2001; 
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KAKOI és mtsai., 2001), szamár (IVANKOVIC és mtsai., 2002) és juh (BUCHANAN 

és mtsai, 1994; CRAWFORD és LITTLEJOHN, 1998; PARSONS és mtsai, 1996; 

MARKLUND és mtsai., 1994; GLOWATZKI és MULLIS és mtsai, 1995; ARRANZ és 

mtsai., 1998; ZAJC és mtsai., 1997; ROONEY és mtsai., 1999; HEDRICK és mtsai., 

2001; GOUDET és KELLER, 2002; GÁSPÁRDY és mtsai., 2004) fajban is világszerte 

folynak genetikai diverzitás vizsgálatok mikroszatelliteket használva. 

2.6.2.8.2.1. Cigája állományok genetikai távolság meghatározására vonatkozó 

vizsgálatok mikroszatellit markerek használatával 

Magyarország

GÁSPÁRDY és mtsai. (2004) 8 mikroszatellit marker segítségével 5 állomány 

(Jákotpuszta- shonos (hegyi), Kardoskút- shonos (alföldi), Akasztó- shonos

(alföldi), Makó- shonos (alföldi), Cegléd- tejel ) genetikai távolságát határozta meg. 

Eredményeik szerint a tejel  változat lényegesen különbözik a többit l. A hegyi 

tájfajtához tartozó jákotpusztai állomány is jelent sen eltér az alföldi tájfajtához tartozó 

többi állománytól. Megállapították, hogy a földrajzi elkülönülés együtt jár genetikai 

elkülönüléssel.

Szerbia-Montenegró

CINKULOV (2003, 2004) el zetes eredményei szerint a két szerb cigája típus külön 

fajtának tekinthet , mivel genetikailag távol állnak egymástól. Vizsgálatait 23 

mikroszatellittel végezte el, populációnként 50-50 egyed bevonásával.

Horvátország

BRADIC és mtsai. (2004) eredményei szerint a horvát cigája genetikailag teljesen 

különbözik az általa vizsgált Krk és Dubrovnik fajtáktól. 

2.6.2.9. A mtDNS vizsgálata 

A mitokondrium egy önálló genommal rendelkez , sejtenként néhány ezer példányban 

el forduló, a szervezet energia ellátásáért felel s sejtalkotórész. A mitokondriális 
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genomhoz nem kapcsolódnak hisztonok, egyéb fehérjék, amelyek védenék a mutagén 

hatásoktól. A D-loop régióban, amely a leghosszabb nem kódoló szakasz a 

mitokondrium genomjában bekövetkez  mutációk gyorsan rögzülhetnek a genomban, 

így ennek vizsgálata evolúciós óraként alkalmazható. mtDNS-t használt a juh faj 

eredetének vizsgálatához HIENDLEDER és mtsai, 1998, 2002.  

Az állati szervezetek mitokondriuma egy 15-20 Kb hosszú cirkuláris molekula. A 

gerincesek mitokondriuma 22 tRNS-t, 2rRNS-t és 13mRNS-t kódoló géneket tartalmaz  

(VENETIANER, 1998). 

2.6.2.10. Egyszer  nukleotid polimorfizmus (SNP) 

A DNS mikrosorozat (microarray) vagy chip-ek használata elterjedt a gén kifejez dés

vizsgálatoknál, egyszer  nukleotid polimorfizmusok (SNP) kimutatásánál vagy DNS 

szekvenciák különbségének meghatározásánál különböz  genotipusok között (WANG 

és mtsai, 1998). A mikrosorozat vizsgálat lehet vé teszi ezres nagyságrend

paraméterek egyszer  vizsgálatát egyetlen kisérletben (TEMPLIN és mtsai, 2002). A 

vizsgálat elve a Southern blot hibridizálási eljárás fordítottja. Ebben az esetben a próbát 

kötik szilárd hordozóhoz (FÉSÜS és mtsai., 2000).  

El nyei:

 alacsony mutációs ráta; 

 könny  tipizálni; 

 különböz  laborok eredményeinek összehasonlítása könny  (SCHLÖTTERER, 

2004).

A jöv ben ez a módszer nagyobb szerephez juthat, azonban ma még a használata széles 

körben megfizethetetlen (SCHLÖTTERER, 2004; BUDURAM és mtsai., 2005). Egy 

példa a hatékonyságára: Hét-kilencszáz a genomban egyenletesen elszórt nukleotid 

variáció kimutatása azonos valószin séggel vezet a keresett tulajdonsággal kapcsolt 

mutáció kimutatására mintha háromszáz-négyszáz mikroszatellit lókusszal végeznénk a 

kísérletet (FÉSÜS és mtsai., 2000). 
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2.7. Az immunrendszer és az MHC gének rövid, általános bemutatása 

Az immunrendszerünk f  feladata a számára veszélyeztet  kórokozók felderítése, 

felismerése és válaszreakció végrehajtása. Tágabb értelemben f  feladata az, hogy 

különbséget tegyen a saját és idegen struktúrák között (GERGELY, 1998). 

Az immunrendszer két tipusát különböztetjük meg (JAKAB, 2003): 

1. veleszületett (natív) vagy természetes (11. táblázat) 

Ez az sibb forma. A természetes akadályokon (pl. b r) átjutó kórokozók a 

természetes immunrendszer sejtjeivel (fagociták, dendritikus sejtek, természetes öl

sejtek (NK-sejtek)) találkoznak.  

2. szerzett (adaptív) (11. táblázat) 

Az antigének elleni immunválasz több nap illetve hét elteltével kezd dik el, mivel a 

T és B sejtek megjelenéséhez ennyi id  szükséges. Ismételt fert zés esetén a 

válaszadó képesség jelent sen javul (van memória).  

11. táblázat: A veleszületett és szerzett immunitás közti f bb különbségek: 

Jellemz Természetes immunitás Szerzett immunitás 

Kialakulás sibb Gerinceseknél alakult ki 

Aktiváláshoz szükséges id  Azonnal aktiválódik Napok, hetek múlva 

Válaszadás ismételt fert zés

esetén

Nincs memória Van memória 

Védelem átvihet

képessége

Nem vihet  másik 

egyedbe

Atvihet  specifikus sejtekkel, 

ellenanyagokkal egyik 

egyedb l a másikba 

Felismert struktúra Szénhidrát, lipid F ként fehérje 
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Az immunológia kutatásban talán legfontosabb az MHC (Major Histocompatibility 

Complex- F  Hisztokompatibilitási Komplex) gének feladatának tisztázása. Az MHC 

gének a szerv illetve szövetátültetések hatásainak tanulmányozása során kerültek 

el térbe, amikor is felfigyeltek arra, hogy egy fajba tartozó egyedek közötti 

allotranszplantáció során bekövetkez  szerv illetve szövetkilök dés az azok elleni 

immunválasz következménye. Az azonban nyilvánvaló volt, hogy ez nem lehet az MHC 

gének természetes funkciója mivel természetes körülmények között a graftkilök désre 

nem kerülhet sor (RAJNAVÖLGYI és GERGELY, 1998).  

Mai tudásunk szerint a klasszikus MHC molekulák legf bb feladata az antigének 

lebontása során keletkez  peptidek megkötése és bemutatása a T sejtek számára. Az 

MHC molekulákat kódoló gének száma, illetve azok polimorfizmusa befolyásolhatja a 

T sejt receptorok (TCR) által való felismerést. A különböz  allelikus változatok eltér

szekvenciájú peptidek megkötésére képesek. Így az eltér  MHC allélok különböz

módon teremthetnek közvetlen kapcsolatot a TCR-rel (GERGELY, 1998).

Az MHC fehérjékre nagyfokú polimorfizmus jellemz . Gyakran egy – egy génnek 50-

100 allélja is van. Az allélok a mendeli öröklésment szerint örökl dnek (PETRÁNYI és 

GYÓDI, 2005). Az MHC gének teljes hiányával járó betegség emberben nincsen, mivel 

a gének által kódolt fehérjék annyira fontosak, hogy azok hiánya esetén a magzat 

elpusztul. Régóta felfigyeltek arra, hogy számos betegség iránti fogékonyság 

összefüggésben van els sorban a klasszikus MHC gének bizonyos alléljaival, mára több 

mint 5000 betegséggel találtak összefüggést (malária, tuberkolózis, trópusi láz, 

hepatitisz, AIDS) (TROWSDALE, 2005; TRAHERNE és mtsai., 2006).

Az MHC –n belül három domént különböztetünk meg, az MHC I , MHC II és MHC III. 

Az MHC I molekulák a szervezet szinte minden sejtjének felszínén megtalálható MHC 

I glikoproteinek szintéziséért felel sek. Az MHC II gének els sorban az immunrendszer 

m ködésében résztvev  sejtek (B-limfociták, makrofágok, dendritikus sejtek) felszínén 

jelennek meg (RENARD és mtsai., 2003). Az MHC III régió különböz  szerkezet

géneket tartalmaz, melyek közül sok a természetes immunrendszer sejtjeit kódolja 

(citokinek, nem immunsejtek (CYP-21, HSP70), komplement gének) (HURT és mtsai., 

2003).
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Az I és II domén közti legf bb különbségeket az 12. táblázatban mutatjuk be. 

12. táblázat: Az MHC I és MHC II gének és membránfehérjék közti legf bb

különbségek

Jellemz MHC I MHC II 

Gének megjelenése Szinte minden sejt 

felszinen

Immunrendszer

m ködésében résztvev

sejtek felszínén 

Antigén prezentáció TC (citotoxikus) sejtek felé TH (segit ) sejtek felé 

Megkötni képes peptidek 

mérete 

8-10 aminósav 9-25 aminósav 

Szerkezeti felépülés 2 -lánc (ehhez 

kapcsolódik ß-2-

mikroglobulin) 

 és ß-lánc 

Antigén bemutatás útja Endogen, citoplazmatikus Exogén, endoszómális 

Az MHC I géneknek szerkezete emberben, sertésben és egérben is hasonló. Egy rövid 

szignálpeptideket kódoló els  exont, 1; 2 és 3 doménokat kódoló három exont, a 

transzmembránt kódoló 5. exont és a citoplazmatikus farok régiót, 3’ UTR szakaszt 

kódoló utolsó 3 exont tartalmazzák (9. ábra). 

9. ábra: MHC I gének szerkezeti felépítése 

exonok

domének 

1 2 3 4 5 6 7 8

1 2 3 TM
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Forrás: Rogel-Gaillard C., 2006. 

Az MHC I gének további két csoportra oszthatóak. A klasszikus MHC I (Ia) és nem 

klasszikus MHC I (Ib) gének csoportja. KLEIN és FIGUEROA (1986) és HOWARD 

(1987) véleménye szerint a nem klasszikus gének egyfajta pszeudogének vagy az azzá 

válás útján haladnak. Egyesek szerint viszont a törzsfejl dés során ezekre azért volt 

szükség, hogy a klasszikus MHC gének nagyfokú polimorfizmusa kialakulhasson, más 

teóriák szerint azonban ezek a törzsfejl dés zsákutcái. Legutolsó vizsgálati eredmények 

alapján, ezek a molekulák igen fontosak az antigén prezentáció folyamatában, 

kiegészítik az MHC I illetve II csoportba tartozó molekulák m ködését, és speciális 

funkciói vannak (RAJNAVÖLGYI és GERGELY, 1998).  

Emberben és sertésben is három gén található a klasszikus és nem klasszikus MHC I 

gének csoportjában. A klasszikus géneket tekintve ezek a HLA (Human Leucocyte 

Antigen) -A, -B és -C emberben és SLA (Swine Leucocyte Antigen) -1, -2 és -3 

sertésben, míg a nem klasszikus gének esetén ezek a HLA -E, -F és -G emberben és 

SLA -6, -7 és -8 sertésben. A HLA gének a 6. kromoszómán találhatóak, míg a SLA 

gének a 7. kromoszómán. Az SLA régió klasszikus géneket tartalmazó szakasza 

307.078 nukleotidot, míg a nem klasszikus géneket tartalmazó része 158.063 

nukleotidot tartalmaz (RENARD és mtsai., 2001, CHARDON és mtsai., 2001).  

A klasszikus Ia gének, a CD 8+ limfociták számára mutatják be az antigének 

lebontásából származó peptideket, ezek igen polimorfak és nincsen szövet specikus 

kifejez désük. Szerkezeti felépítésük konzervatív (SIMOND és mtsai., 2005).  

Ezzel szemben a nem klasszikus Ib gének kevésbé polimorfak, szövet specifikus 

kifejez désük van emberi fajban és a pontos szerepe nem mindnek ismert (CLEMENTS 

és mtsai, 2005).  

Transzmembrán régió 

ß-2-mikroglobulin (B2M) 

Citoplazmatikus farok

1. domén 2.domén 

3.domén 

Peptid köt hely 
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Az MHC Ib gének pontos funkciója mind a mai napig ismeretlen (KNAPP és mtsai., 

1998). A humán Ib gének közül is legtöbb információnk az HLA-G-r l van. Ez a 6. 

kromoszóma rövid karján található kb. 230 kb távolságra a HLA-A és 100 kb távolságra 

a HLA-F- gént l. A HLA-G homológját nem találták meg sem egérben sem az emberi 

fajhoz filogenetikailag közel álló eml sök között. A HLA-G kifejez dése

szövetspecifikus. A méhlepényben a klasszikus MHC I és II molekulák nem fejez dnek

ki, míg a nem klasszikus HLA-G és HLA-E igen (HVIID és mtsai., 2003). 15 HLA-G 

allélt azonosítottak a mai napig 0 alléllal együtt (HLA-G*0105N). Az HLA-G génnek

igen fontos szerepe van az immuntolerancia kialakításában a terhesség folyamán 

(CAROSELLA és mtsai., 2005). A terhesség zavartalan lefolyásához szükséges, hogy a 

magzat számára kedvez  immunológiai környezet alakuljon ki az anya szervezetében. 

Az anya számára a magzat immunológiai szempontból idegen anyag, ezért el ször a 

magzati antigéneket az anya immunrendszerének fel kell ismernie, amelyben fontos 

szerepet játszik a HLA-G gén. Ezen gén izoformái alakítják ki a lokális immunológiai 

környezetet (SZEKERES-BARTHÓ, 2005).

Az HLA-E gének átírása szinte minden emberi sejtben kimutatható, de a fehérje 

sejtfelszini megjelenése er sen korlátozott. Ismert funkciója, hogy a NK sejtek 

aktivitását növeli (STEVENS és mtsai., 2001). 

Az HLA-F génr l annyit tudunk, hogy csak a magzati májban jelenik meg 

(RAJNAVÖLGYI és GERGELY, 1998). 

A filogenetikai vizsgálatok eredményei szerint a HLA-A, -G, -H lókuszok egyértelm en

elkülöníthet ek a HLA-B, -C, -E, és –F lókuszoktól (MESSER és mtsai., 1992). 

A 10. ábrán bemutatjuk az MHC régió Ia és Ib géneket tartalmazó szakaszának 

összehasonlító térképét sertés és emberi fajban. Sertésben az Ib és Ia gének is 

egymáshoz közel helyezkednek el, az SLA-3 az SLA-1 és SLA-2 gének között 

találhatóak. Emberben viszont az HLA-F és –G –hez közel található az HLA-A amely a 

nem klasszikus gének közé tartozik. Látható, hogy nincs analógia a gének 

elhelyezkedését tekintve.  
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10. ábra: Az MHC I régió összehasonlító térképe sertés és ember esetében 

Forrás: Rogel-Gaillard C., 2006 

Az emberi és sertés MHC Ib gének között nincsen ortológ kapcsolat sem szekvenciájuk 

sem poziciójuk alapján (CHARDON és mtsai., 2000).  

CREW és mtsai (2004) szerint az SLA-6, -7, -8 gének kifejez dése szövetspecifikus. 11 

különböz  mintát (agy, szív, bél, vese, máj, tüd , izom, lép, here, csecsem mirigy, 

peripheriás vér mononuclearis sejtek) vizsgáltak reverze-transzkriptáz PCR módszerrel. 

Eredményeik szerint az SLA-6 kifejez dött mindegyik általuk vizsgált mintában, míg az 

SLA-8 az agy kivételével mindegyikben és az SLA-7 gén kifejez dése volt leginkább 

szövetspecifikus. Mások eredményei szerint az SLA-8 kifejez dése a leger sebb a 

méhlepényben és valószin leg ez a gén homológja az HLA-G -nek (SMITH és mtsai., 

2005). Az SLA-6 lépben való kifejez désének mértékéb l arra következtetnek, hogy az 

HLA-E génhez lehet hasonló, azonban ezt még kijelenteni nem lehet, mivel további 

funkcionális vizsgálatokat igényel (KOLLER és mtsai., 1988).  

SIMOND és mtsai (2005) 8 lókusz polimorfizmusát vizsgálták a westran és nagy fehér 

sertés fajtákban. Az SLA-1, -2, -3 , -6 lókuszokon is új allélokat azonosítottak, azonban 

az SLA-6 lókusz nagyon alacsony fokú polimorfizmust mutatott. Az SLA-6 2., 3. 

exonját vizsgálva ugyancsak alacsony fokú polimorfizmust találatak a yucatan fajtában 

is (SMITH és mtsai, 2005).  
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3. A vizsgálatok anyaga 
és módszere 
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3.1. A becsült genetikai távolság vizsgálat anyaga és módszere 

3.1.1. A genetikai távolság vizsgálat anyaga 

A vizsgálatokat a European Regional Focal Point for Animal Genetic Resources nev

szervezet által támogatott „Possible way of conservation the multipurpose Tsigai and 

other indigenous sheep breeds in Central-, Eastern and Balkan countries” cím  projekt 

keretében végeztük el. A Magyarország és Albánia által koordinált program keretében, 

a témavezet i (Dr. Kukovics Sándor, Kr. Kristaq Kume) szervezésében került sor a 

minták begy jtésére a különböz  országok állományaiból. A gyapjú illetve vérminták 

begy jtése 2004-ben kezd dött meg, mivel a nagyszámú és sok országra kiterjed

mintavétel hosszú el zetes el készítést igényelt (13. táblázat). A genetikai diverzitás 

vizsgálatok során minimum 25 mintára van szükség populációnként, azonban a 

pontosabb eredmény érdekében a minél nagyobb elemszámra kell törekedni (FAO, 

1998; PEREZ-ENCISO, 2003). Szervez k által kidolgozott mintavételi rend szerint 

fajtánként (fajtaváltozatonként) 40-40 egyedt l tervezték a gyapjúminták vételét, 

amiben 200-400 gyapjúszál és azokon gyapjúhagyma volt.  

A gyapjúmintákat 8 ország juhállományaiból gy jtötték be. A 7 magyar cigájaállomány 

mellet 3 importból származó állományra is kiterjesztettük a vizsgálatokat (Pál Gábor 

egyéni vállalkozó zombori tejel , erdélyi rozsdás és a Debreceni Egyetem 

Agrártudományi Centrum Állattenyésztési Tanüzem és Kísérleti Terén található csókai 

cigája állomány) de ezek esetében vérmintákra alapoztuk munkánkat. Az utóbbi 253, az 

el bbi 1253 egyedt l vett mintákat jelentett. A 7 magyar cigájaállomány kiválasztása 

KUKOVICS és mtsai. (2004) vizsgálati eredményei alapján történt. A külföldi 

országokban a szükséges gyapjúmintákat a programban résztvev  kutatók vették le és 

gy jtötték be, az el re meghatározott rendben. A mintákat (13. táblázat) Dr. Kukovics 

Sándor (Állattenyésztési és Takarmányozási Kutatóintézet, Herceghalom) gy jtötte

össze és ezeket adta át vizsgálatra a Debreceni Egyetem Agrártudományi Centrum 

Állattenyésztés- és Takarmányozástani Tanszék Állat molekuláris genetikai laborjának 

vizsgálat céljából. A vizsgálatok a DE-ATC Állattenyésztés- és Takarmányozástani 

Tanszék Állat molekuláris genetikai laborjában és a gödöll i Mez gazdasági 

Biotechnológiai Kutatóközpont Paprika Géntérképezési laborjában történtek. 

Az 13. táblázatban bemutatjuk a vizsgálatba vont állományokat, azok elemszámát, a 

vizsgálat során használt röviditésüket. 
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13. táblázat: A genetikai távolság meghatározáshoz vizsgált állományok és azok 

jellemz i

Ország Állomány Fajtakör Elem-
szám 

Rövidítés

Hagyományos ( shonos) cigája 53 
40
39
53
45

HU-SMA-AC
HU-KMKK-AC
HU-KMNP-AC 
HU-SZIC-AC
HU-MRD-TAC 

Csókai cigája 125 HU-DE-CSC 
Zombori tejel  cigája 77 

39
42

HU-PG-ZC 
HU-LB-TCZ 
HU-OJ-TC

Magyarország

Rozsdás (Jucu-Zsuku) cigája 51 HU-PG-TRC 
Román ruda zackel 40 RO-RUDA Románia Tordai rozsdás cigája 40 RO-RUST-TS 
Albán cigája cigája 39 AL-TS 
Albán ruda zackel 37 AL-RUDA Albánia
Bardhoke  zackel 31 AL-BARDH 
Foltos fej  maritza  zackel 39 BU-PFMAR 
Pleveni fekete fej  juh zackel 35 BU-PLBH 
Rodopski cigája cigája 30 BU-ROD-TS 
Staroplaninski cigája cigája 42 BU-STAR-TS 

Bulgária

Fehér fej  maritza  zackel 41 BU-WFMAR 
Horvátország Horvát cigája cigája 50 CR-TS 

Sakiz zackel 49 TR-SAKIZ 
Gokceada zackel 42 TR-GOKCE 
Kivircik (Marmara régió) cigája 46 TR-KIV-MAR Törökország

Kivircik (Trakya régió) cigája 53 TR-KIV-TRA 
Handel cigája 25 SL-HAN-TS 
Jugat cigája 22 SL-JUG-TS 
Kamo cigája 19 SL-KAO-TS 
Sirig cigája 22 SL-SIR-TS 
Vojin cigája 5 SL-VOJN-TS 
Jurbis cigája 24 SL-JUR-TS 
Kamendin cigája 16 SL-KAM-TS 
Olymp cigája 5 SL-OLYM-TS 
Ondrej cigája 16 SL-OND-TS 
Rybar cigája 16 SL-RYB-TS 
Vancover cigája 15 SL-VAN-TS 

Szlovákia

Brend cigája 10 SL-BREN-TS 
Zombori tejel  cigája 41 SM-ZP-TS 
Csókai cigája 12 SM-CS-TS 
Svrljiska zackel pramenka zackel 48 SM-SVR-PR Szerbia és 

Montenegró Krivovirska zackel 
pramenka 

zackel 32 SM-KRI-PR 
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3.1.2. A mintavétel anyaga és módszere 

3.1.2.1.Vérmintavétel

Szükséges eszközök: 

5 ml-es EDTA véralvadásgátlót tartalmazó m anyag vércsövek 

fecskend

egyszer használatos injekciós t

Módszer

Egyedenként 2,5-3,0 ml vér az állatok torkolati vénájából (vena jugularis) lett véve, és 

azonnal EDTA véralvadásgátlót tartalmazó vérminta vev  csövekbe került. Állatonként 

új injekciós t t használva, a keresztszennyezések elkerülése céljából. A mintákat a 

vizsgálat megkezdéséig -20 C-on tároltuk. 

3.1.2.2. Gyapjúmintavétel 

Szükséges eszközök 

Nylon vagy papirzacskó 

Módszer

A gyapjú minták vétele tépéssel történt, annak érdekében, hogy a hajhagymák a szálak 

végén minél nagyobb számban épen megmaradjanak. Az egyes állatoktól származó 

gyapjúcsomók megszámozott nylon- vagy papírzacskóba kerültek. A minták szállítása a 

laborig, illetve tárolásuk szobah mérsékleten történt. 

3.1.3. A genomiális DNS izolálás anyag és módszere 

A DNS vizsgálatok elvégzéséhez tiszta genomiális DNS-re van szükség, melynek 

el készítése az alábbi módon történt: 
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3.1.3.1. Genomiális DNS izolálása vérb l (ZSOLNAI és ORBÁN, 1999) 

Szükséges vegyszerek: 

- vérmosó oldat (10 ml 1M Tris; pH 7,5 + 1ml 0,2M EDTA; pH 7,43) 

- Proteináz K (15 mg Proteinase K por-enzim + 1 ml steril desztillált víz) (Promega, 

Medison, USA) (-20 C-on tárolva)  

- Lízis puffer (10mM Tris + 50 mM KCl + 0,5% Tween 20) (ezeket 1000ml-re 

desztillált vízzel felöntjük, majd autoklávban 110 C-on sterilezzük)

Módszer:

50 µl vérmosó oldatot adagoltunk 1,5ml-es eppendorf csövekbe, majd 50 µl vérmintát 

mostunk bele. Az elegyet vortex segitségével összekevertük, majd 2 percig 

centrifugáltuk 1200 fordulat/perc sebességgel. A felülúszó elegyet leborítottuk a 

pelletr l, majd újra 50 µl vérmosó oldatot adagoltunk minden mintához, vortexelés és 

centrifugálás következett. Ezt a lépést mégegyszer megismételtük. Miután harmadjára is 

leöntöttük a felülúszó elegyet, a pellethez 100µl lízis puffert és 4,0µl proteináz K 

enzimet tartalmazó elegyet adtunk. Vortex segitségével a pelletet eltávolítottuk az 

eppendorf cs  aljáról és 56 C-on 60 percig, majd 94 C-on 10 percig inkubáltuk a 

mintákat. 

Az így nyert genomiális DNS minákat -20 C-on tároltuk a további vizsgálatig. 

3.1.3.2. Genomiális DNS izolálása hajhagymából (FAO/IAEA, 2004): 

Szükséges vegyszerek: 

- puffer (250μl Tween 20 + 5ml 10XPCR puffer MgCl2 nélkül + 5ml 

MgCl2 (25mM) + desztillált víz 50ml re kiegészítve) 

- Lízis puffer (100μl puffer + 0,5μl proteináz K (20mg/ml)) 

Módszer:

1,5ml-es eppendorf csövekbe 3-10db hajhagymát vágtunk ügyelve arra, hogy a hagyma 

felett maximum 0,5 cm hajszál legyen. A levágott hagymákhoz adtuk az el re 

elkészített lízis puffert, majd 60 percig 60 oC-on és 20 percig 95 oC inkubáltuk ket.

Az így nyert genomiális DNS minákat -20 C-on tároltuk a további vizsgálatig. 
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Az el készített, tisztított DNS mintákból következ  lépésként a vizsgálatunk tárgyát 

képez  mikroszatellit markerek amplifikálását végeztük el PCR segítségével. 

3.1.4. Polimeráz láncreakció (PCR) 

Szükséges vegyszerek: 

PCR elegy: 

- desztillált víz 

- 10x puffer (50 mM KCl, 10 mM Tris-HCl pH 8,3, 1% Triton X-100) (Promega,  

Medison, USA) 

- 2,5 mM MgCl2 (Promega, Medison, USA) 

- 0,2 mM dNTP mix (dATP, dCTP, dGTP, dTTP) (Pharmacia Biotech, USA) 

- 0,5 U Taq DNS polimeráz (Promega, Medison, USA) 

- 20-100µM genomiális DNS 

-    160 nM fluoreszcens jelölt forward primer  

      200 nM jelöletlen reverz primer

Mivel a mikroszatellitek igen variabilis markerek, már kis genetikai különbség 

kimutatására is alkalmasak. Azonban új mikroszatellit izolálása egy fajban id  és 

pénzigényes folyamat ezért mi is már azonosított markereket használtunk 

vizsgálatunkhoz. A mikroszatellit markerek kiválasztása során a következ

szempontokat vettük figyelembe (14. táblázat): 

minél polimorfabbak legyenek; 

 vizsgálatuk a könny  legyen; az United States Department of 

Agriculture (USDA) és Australian Gene Mapping Web Site szerint 

(http://rubens.its.unimelb.edu.au/~jillm/JILL.HTM, 

http://www.marc.usda.gov/genome/genome.html); 

több fajban is megtalálhatóak legyenek (BARKER és mtsai., 2001); 

szakirodalmak és kollegáim véleménye;  

Food and Agricultural Organization (FAO) és az International Society 

for Animal Genetics (ISAG) ajánlása. 
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Módszer:

PCR reakciókhoz ABI 9700, ABI2700 és MJ Research Thermocycler programozható 

PCR készülékeket (DNA Thermal Cycler) használtunk. 

A vegyszerek bemérése steril fülke alatt történt.  

17.kép: Vegyszerek bemérése steril fülke alatt 

Fotó: Árnyasi M. 

PCR kondíciók:

Kezd  denaturáció  94 C  3 perc           

Denaturáció   92 C  1 perc  

Primerek kapcsolódása  60 C  1 perc            35 ciklus 

Elongáció   72 C  1 perc

Záró szakasz   72 C  7 perc 

A PCR vizsgálatok minél gyorsabb elvégzéséhez törekedtünk multiplex reakciókat 

kialakítani, ahol lehetett (15. táblázat). Ha több genomrészlet vizsgálatát végezzük 

egyszerre, akkor multiplex PCR reakcióról beszélünk (EDWARDS és GIBBS, 1994). 
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Ebben az esetben a PCR cs ben egy mintában több különböz  lókuszra specifikus 

primerpár használunk egy id ben. Ezzel csökkenthetjük a vizsgálat költségét, illetve 

idejét. 

15. táblázat: Multiplex reakciók kialakítása 

Multiplex Mikroszatellit 
1 BM6506, BM1314 

2 MCM527, MAF35, 
CSSM43

3 INRA127, TGLA357 
4 ILSTS11, MAF65 
5 TGLA53, MCMA7 

3.1.5. A mikroszatellit allélok meghatározása kapilláris-elektroforézissel 

Szükséges vegyszerek: 

- Bels  standard (jelölés: ROX; MBK) 

- Formamid  

- PCR termék 

Módszer:

0.5μl PCR termékhez 10μl bels  standardet tartalmazó formamidot adtunk. Az elegyet 

85 oC-on 3 percig inkubáltuk, majd azonnal jégre tettük 2-3 percre, az analizátorba való 

helyezés el tt. Az allélok detektálása és vizsgálata ABI PRISM 3100 Genetic Analyzer-

rel történt, 36 cm-es kapilárisokat használva. Az adatok gy jtése a GeneScan software 

(Applied Biosystems) segítségével történt. Az adatok értékelése a Genographer 

programmal történt.  

3.1.6. A labor vizsgálatok után alkalmazott statisztikai módszerek 

A GeneScan software által kapott adatok a Genographer software segitségével lettek 

kiértékelve. Az allélok méretének meghatározása, leolvasása szemmel történt, majd a 

leolvasott értékek Excell táblázatba kerültek. 
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3.1.6.1. Az adatok statisztikai értékelése során alkalmazott programok 

POPULATIONS (http://www.pge.cnrs-gif.fr/pge/bioinfo/populations)

A Nei féle standard genetikai távolság (DS) és a minimum genetikai távolság (DM)

(NEI, 1987) meghatározásához a POPULATION verzió1.2.28. (LANGELLA, 

1999) programot használtuk. 

GENEPOP (http://wbiomed.curtin.edu.au/genepop)  

GENEPOP program segítségével a lókuszonkénti allélszámok, a várt (Hexp) és 

tényleges (Hobs) heterozigozitási értékeket határoztuk meg. Ennek a programnak a 

használata, annyiban kissé nehézkes, hogy az allélok mérete helyett egy sorszámot 

ad az egyes alléloknak, így az eredmények leolvasása során nézni kell mind az 

eredeti táblázatot, az allélméretekkel, mind pedig a kapott átkódolt táblázatot. 

MICROSAT (http://hpgl.stanford.edu/projects/microsats) 

Ez a program kissé nehezen kiismerhet , több száz oldalas outputja van. 

Vizsgálataink során a populáció specifikus allélok meghatározása során 

alkalmaztuk. 

PHYLIP (http://evolution.genetics.washington.edu/phylip.html) 

A távolság mátrix file-ok szöveg file-ba való konvertálása után a PHYLIP 

(Phylogeny Inference Package) szoftware verzió 3.57c (FELSENSTEIN, 1995) 

NEIGHBOR programját használtuk. A filogenikus fák létrehozása során az 

UPGMA algoritmus bizonyult szemléletesebbnek, pontosabbnak. A fák grafikus 

ábrázolására a DRAWTREE és a DRAWGRAM programok kerültek felhasználásra.  

A populációs adatok értékeléséhez az ARLEQUIN verzió2.0 (SCHNEIDER és 

mtsai., 2000) programot is felhasználtuk a Hardy Weinberg egyensúly 

meghatározásához. 
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3.2. A sertés nem klasszikus immungének vizsgálatának anyaga és módszere 

3.2.1. Génkifejez dés vizsgálat 

3.2.1.1. RNS vizsgálathoz szövetmintavétel 

Szükséges eszközök 

- 1,8 ml kriocs  (NUNC, Franciaország) 

- DNáz mentes csipeszek, ollók 

- Steril borotva pengék 

Módszer

Vágás után közvetlenül, steril körülményeket között végeztük a mintavételt. A kivágott 

és apróra vágott minta darabokat azonnal kriocs be helyeztük és folyékony nitrogén 

tartályba helyeztük a -80 oC-os h t be tárolás el tt, ahol a minták a felhasználásig 

voltak.

A következ  minták vétele történt feln tt kocától és kantól: 

hosszú hátizom, combizom, aorta, szív, rekeszizom, lép, csecsem mirigy, méh, vese, 

petefészek, here, Peyer plakk, mellékhere, epésbél, éhbél, csíp bél, hasnyálmirigy, máj, 

tüd , b r, kismedence körüli ideg, mellékvese, lapocka tájéki ideg, mandula, agy, ín, fül 

porc, lábfej porc, orr porc, orr nyálkahártya, farok zsír, nyaki zsír, háti zsír 

100 napos magzatokból a következ  mintákat vettük: 

hosszú hátizom, combizom, aorta, szív, rekeszizom, lép, csecsem mirigy, vese, 

petefészek, here, mellékhere, epésbél, éhbél, csíp bél, hasnyálmirigy, tüd , b r, 

kismedence körüli ideg, agy, orr porc, lábfej porc, fül porc, köldökzsinór, méhlepény 

3.2.1.2. RNS izolálás 

Szükséges vegyszerek 

- zsíros, rostos és általános szövetekben történ  RNS izoláláshoz kit (QIAGEN 

EASY Lipid, Fibrous, Classical kit, Franciaország) 

- RNáz mentes DNáz szet (QIAGEN, Franciaország) 

- RNáz mentes desztillált víz  
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Módszer

A teljes RNS izolálása során a kitben található útmutatást követtük. Az útmutatóban 

javasolt DNáz kezelést elvégeztük a feln tt kocából származó zsíros szöveti minták 

kivételével mindenhol. A kapott teljes RNS min ségének ellen rzése után, -20 oC-on

tároltuk a felhasználásig. 

3.2.1.3. Primer tervezés, kiválasztás és génspecifitásuk ellen rzése 

A primer tervezés során a Primer Express és Primer 3 primer tervez  programokkal és 

kézzel terveztük a lehetséges primer párokat.  

PCR elegyhez szükséges vegyszerek: 

- desztillált víz 

- 10 X puffer (100 mM Tris-HCl pH: 8,3; 500 mM KCl) (Promega, USA) 

- 1,5 mM MCl2 (Promega, USA) 

- 200 μM dNTP mix (dATP, dCTP, dGTP, dTTP) (Invitrogen, USA) 

- 0,035 U Taq DNS polimeráz (Promega, USA) 

- Vörös krezol (LREG, Franciaország) 

- 20-100 ng cDNS 

-    100 nM forward primer  

     100 nM reverz primer 

Módszer

A PCR reakciót 15 μl-es végtérfogatra állítottuk össze. A PCR körülmények a 

következ k voltak: 

94 oC  60 másodperc 

94 oC  20 másodperc   

          60 oC  15 másodperc  35X 

60 oC  90 másodperc 

4 oC
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PCR termék tisztításához szükséges vegyszerek 

- Wizard SV Gel and PCR Clean Up System (membránhoz köt  folyadék, 

membrán mosó folyadék, nukleáz mentes víz) (Promega, USA) 

- 60 μl PCR termék 

Módszer

A tisztítás véghezvitele során a gyártó által megadott lépéseket követtük. 

Ligáláshoz szükséges vegyszerek 

- pGEM-T vektor system (pGEM-T vektor 1,2 μg, T4 DNS ligáz 100U, 

2X puffer) (Promega, USA) 

- desztillált víz 

- 2,5 μg DNS fragmentum 

Módszer

A ligálási reakcióelegyet 10 μl –re készítettük el a kitben található útmutató szerint. A 

ligálás egy éjszakán át történt 4 oC-on.

Elektroporáláshoz szükséges vegyszerek 

- elektrokompotens baktérium (LREG, Franciaország) 

- ampicillin (100 mg/ml) 

- LB medium (6 g/l glükóz, 10 g/l tryptone, 5 g/l éleszt gomba) 

(Invitrogen, USA) 

- IPTG (izopropil-tiogalaktozidáz) +  X-gal (5-bromo -4-chloro-3-indoyl-

ß-D galaktozid) (200mg/ml) 

- ligált termék 

Módszer

1 μl ligált terméket 30 μl baktériumba vittünk és az egészet küvettában (Eurogentec, 

Belgium) Elektroporator 2510 (Eppendorf) tipusú készülékkel transzformáltuk. A 

transzformált baktériumokat 1 ml ampicillin tartalmú LB agar médiumba pipettáztuk. 

Majd rázva 37 oC-on 30-45 percig tartó inkubálás következett. Ampicillin, X-gal+IPTG 

tartalmú LB agar táptalajra 100 μl terméket cseppentettünk, amit azonnal egyenletesen 
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elosztottunk rajta, és 37°C-on egy éjszakán át inkubáltunk. A táptalajokban csak a 

plazmiddal rendelkezõ baktériumok szaporodásának biztosítására az ampicillint, míg a 

ß-galaktozidáz aktivitásának kimutatására az X-gal-t és IPTG-t használtuk. A plazmidba 

sikeresen beépített inszert jelenlétét a fehér klónok jelenléte mutatta. 

Plazmid DNS izoláláshoz szükséges vegyszerek 

- SNAP Mini Prep Kit (Resuspension buffer (reszuszpenziós puffer), Lysis 

Buffer (lízis puffer), Precipitation Salt (kicsapó só), Binding buffer (köt

puffer), Wash buffer (mosó puffer), 4X Final Wash (mosó puffer), TE buffer 

(Tris-EDTA puffer), RNase A) (Invitrogen, USA)

Módszer
A plazmid DNS izoláláshoz el z leg 3 ml ampicillint tartlmazó folyékony LB oldatba 

fehér telepet helyeztünk és egy éjszakán át rázattuk 37°C-on. Másnap ezt használva a 

SNAP Mini Prep kit utasításait követve izoláltunk plazmid DNS-t. 

Plazmid DNS szekvenálásához szükséges vegyszerek 

- DYEnamic ET Terminator Cycle Sequencing Kit (Sequencing reagent premix 

(szekvenálási reagens mix), Control DNA (kontroll DNS), Loading solution 

(futtató puffer), Ammonium acetate buffer (ammonium acetát puffer)) 

(Amersham, USA) 

- 150 ng plazmid DNS

- desztillált víz

- 10 nM reverze és /vagy forward primer 

Módszer

A szekvenálási PCR reakcióhoz a DYEnamic ET Terminator Cycle Sequencing Kit 

(Amersham, Egyesült Királyság) utasításait követtük. A PCR reakció lépései: 

94 oC  20 másodperc   

50 oC  15 másodperc  35 X 

60 oC  90 másodperc 

4 oC
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A kicsapáshoz (precipitáció) szükséges vegyszerek 

- 3M nátrium-acetát (pH 4,6)  

- 95% alkohol 

-75% alkohol 

Módszer

A PCR termék mennyiségét l függ en 1/10 arányban 3M os nátrium acetátot adtunk a 

termékhez, majd 80 μl 95%-os alkoholt. Pipettával óvatosan összekevertük az elegyet, 

majd 15 percig 4 oC-on, 12000 rpm sebességen lecentrifugáztuk. Az alkoholt 

eltávolitottuk a pelletr l, majd 100 μl 75 %-os alkoholt adtunk hozzá. Ezt újra 

centrifugáztuk 10 percig 4 oC-on, 12000 rpm sebességgel. Az alkoholt eltávolitottuk a 

pelletr l, majd a szekvenálási reakció el tt 20 μl desztillált vizben visszaoldottuk. 

A szekvenáláshoz MegaBACE (Amersham, Egyesült Királyság) tipusú kapillárisos 

szekvenálót használtunk. 

Adatelemzés 

A termék szekvenáltatása után BLASTN program (ALTSCHUL és mtsai., 1990) 

segitségével ellen riztük a szekvenciák génspecifitását és kiválasztottuk a 

legmegfelel bb primer párt génenként. 

3.2.1.4. A reverz transzkriptáz reakció 

Szükséges vegyszerek 

- 10 pmol/μl oligo dT12-18 (Invitrogen, USA,)   

- RNáz mentes víz (LREG, Franciaország) 

- DEPC kezelt víz (Invitrogen, USA)   

- 5 X RT puffer (Invitrogen, USA)     

- DTT (ditiotreitol) (Fermentas, Németország)    

- 10mM dNTP (dATP, dCTP, dGTP, dTTP) (Invitrogen, USA)   

- RNase OUT (Invitrogen, USA)    

- Superscript II (Invitrogen, USA)     
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Módszer

2,5 μg teljes RNS-t hez adtunk 1 μl 10 pmol/μl koncentrációjú oligo dT primert és ezt 

kiegészítettük RNáz mentes vízzel 12 μl-re. Az elegyet 10 percig 70oC-on inkubáltuk, 

majd 5 percre jégre helyeztük és óvatosan lecentrifugáztuk. Mintánként 4 μl 5X RT 

puffer, 2μl DTT, 1 μl 10 mM koncentrációjú dNTP mix, 0,5 μl RNáz OUT és 1 μl

Superscript II enzim hozzáadásával az elegyet szobah mérsékleten tartottuk 5 percig, 

majd 42 oC-on és 85 oC-on inkubáltuk az enzim aktivitás leállitása céljából. Ezt a lépést 

követ en 30 μl DEPC kezelt vizet adtunk a mintáinkhoz és -20 oC-on tároltuk a 

felhasználásig. 

3.2.1.5. Abszolút kvantifikáció 

Szükséges vegyszerek: 

- SYBR Green Master Mix (ABI, USA) 

- 200 nM, 400 nM, 600 nM forward primer (MWG, Németország) 

200 nM, 400 nM, 600 nM reverz primer 

-  desztillált víz 

-  7 ng cDNS 

-  plazmid DNS 

Módszer

A legjobb primer koncentrációk meghatározásához 106 molekula számú pDNS-t, 10 μl

2 X Master Mixet (ABI, USA), 200nM, 400nM, 600nM reverz és forward primereket 

használtunk és az elegyet kiegészítettük desztillált vizzel 20 μl-re. A plate-t zárófóliával 

lezártuk, és 1 percig 12000 rpm fordulatszámon a falon lev  cseppek elmozditására 

lecentrifugáltuk. A PCR reakciót ABI 7900 tipusú gépen végeztük el. Az eredményeket 

az SDS 2.1. szoftwer segitségével kaptuk meg. A reakció körülmények a következ k:

50 oC  2 perc 

95 oC  10 perc   

95 oC  0:15 perc  40 X 

60 oC  1 perc 

95 oC  0:15 perc   

60 oC  0:15 perc 
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A PCR hatékonyságok, standard görbék és a legjobb cDNS koncentráció 

meghatározásához is a fent leirt módszert alkalmaztuk. 

3.2.1.6. Relatív kvantifikáció

A relatív kvantifikáció során a következ  módszert alkalmaztuk : 

Adataink normalizálása referencia génnel : 

 Ct = CTGOI – CTGref 

Ahol, CT az a ciklus szám ahol a felszaporított mennyiség  templát eléri 

a fix küszöbértéket 

CT GOI az általunk vizsgált gén Ct értéke 

  CTGref a refernciaként használt gén Ct értéke 

A normalizált adatokat összehasonlítottuk a kalibrátor segitségével (ez a mi 

esetünkben lehet a gén vagy minta) : 

 Ct = (CTGOI – CT Gref)kondíció – (CTGOI – CT Gref) kalibrátor

A relatív kvantifikáció során használt képlet: 

   2 –  Ct

3.2.2. Polimorfizmus vizsgálat  

3.2.2.1. Genomiális DNS izolálás

Szükséges eszközök, vegyszerek 

- Genisol Maxi Prep Kit (Lysis buffer (lízis puffer), Digestion buffer (emészt

puffer), RNase A, Precipitation buffer (kicsapó puffer), DNA buffer (DNS puffer)) 

(ABgene, Egyesült Királyság) 

Vizsgálatunkhoz különböz  európai és kínai sertésfajtákat használtunk (16. táblázat). 
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16. táblázat: Az SLA Ib gének polimorfizmus vizsgálata során használt fajták 

Eredet Vizsgált állományok 
Egyedi 

azonosító szám 
Európa nagy fehér sertés E1 
 dd (H04/H04) 369 
Melim program (Melanoma hordozó Libechov törpesertés)
1 keresztezés Melim 60143 
 duroc 51176 
 F1 (MelimXduroc) 81015 
 F1 (MelimXduroc) 81016 
2. keresztezés Melim 310 
 duroc 270 
 F1 (MelimXduroc) 79 
 duroc 10831 
 BC (F1Xduroc) 31044 
  BC (F1Xduroc) 31045 
Kína guizou 4 
 dawei 2 
 bama  3 
 meishan 1 
 erhua lian 2 
 xiang 1 
 laiwu 2 
 yimeng 1 
 min 1 
 lantang 2 
  wuzhi shan 2 

Munkánk kezdeteként egy egyed vizsgálatát végeztük el fajtánként, illetve 

csoportonként. Dolgozatomban ennek eredményeit mutatjuk be. 

Módszer

A limfocita minták vétele évekkel korábban történt. A genomiális DNS kivonásáig -80 
oC-on m szalmában tárolódtak. Az izolálás során a Genisol Maxi Prep kit (ABgene, 

Egyesült Királyság) –et használtuk, és a gyártó utasításait követtük. A kivont DNS-t 4 
oC-on tároltuk a felhasználásig. 
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3.2.2.2. SNP detektálás 

PCR reakcióhoz szükséges vegyszerek 

- desztillált víz 

- 10 X puffer (100 mM Tris-HCl pH: 8,3; 500 mM KCl) (Promega, USA) 

- 2,5 mM MCl2 (Promega, USA) 

- 200 μM dNTP mix (dATP, dCTP, dGTP, dTTP) (Invitrogen, USA) 

- 0,035 U Taq DNS polimeráz (Promega, USA) 

- vörös krezol (LREG, Franciaország) 

- 10 ng DNS 

-    100 nM forward primer  

     100 nM reverz primer 

PCR körülmények: 

94 oC  60 másodperc 

94 oC  20 másodperc   

SLA-6  65 oC  15 másodperc 

SLA-7  58 oC  15 másodperc   35X 

SLA-8  62 oC  15 másodperc 

60 oC  90 másodperc 

4 oC

Módszer

A genomiális DNS-ket használva a PCR reakcióhoz szükséges vegyszerekkel a fent 

megadott körülmények mellett elvégeztük az amplifikálást.  

Elektroforézishez szükséges vegyszerek 

      - 1 X TAE puffer (Tris-Base, EDTA, desztillált viz, ecetsav) 

      - 0,5 mg/ml etidium bromid 

      - 2 %-os QA agaróz (Qbiogene, USA) 
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Módszer

Az amplifikált termékek ellen rzésére minden esetben 2 %-os etidium bromidot 

tartalmazó agaróz gélt használtunk. 4 g agaróz porhoz 200 ml 1 X TAE puffert adtunk. 

Mikrohullámú süt ben az elegyet felforrósítottuk, és kiöntöttük fés vel ellátott 

géltálcára. Mikor a gél kihült, eltávolítottuk a fés t és a zsebekbe helyeztük a 

mintáinkat. A gél nagyságától függ en 20-60 percig futtattuk a mintákat 120 V-on. 

Majd UV fény alatt ellen riztük az eredményeinket. 

PCR termék tisztításához szükséges vegyszer 

- Wizard SV Gel and PCR Clean Up System (Membran Binding Solution  

(membránhoz köt  folyadék), Membarne Wash Solution (membrán mosó 

folyadék), Nuclease free water (nukleáz mentes víz)) (Promega, USA) 

- 60 μl PCR termék 

Módszer

A tisztítás véghezvitele során a gyártó által megadott lépéseket követtük. 

A szekvenálási PCR reakcióhoz szükséges vegyszerek 

- 20-30 ng tisztított PCR termék 

- 10 nM forward primer 

      10 nM reverz primer 

- szekvenálási reagens mix (Amersham, Egyesült Királyság) 

- desztillált víz 

Módszer

A szekvenálást mindkét irányban elvégeztük, így a szükséges vegyszerek 

bemérése során a minták egyik feléhez a forward míg a másik feléhez a reverz 

primereket adtuk. 
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A PCR reakció körülményei: 

94 oC  20 másodperc   

50 oC  15 másodperc  35 X 

60 oC  90 másodperc 

4 oC

A kicsapáshoz (precipitáció) szükséges vegyszerek 

- 3M nátrium-acetát (pH 4,6)  

- 95% alkohol 

- 75% alkohol 

Módszer

A PCR termék mennyiségét l függ en 1/10 arányban 3M os nátrium acetátot adtunk 

a termékhez, majd 80 μl 95%-os alkoholt. Pipettával óvatosan összekevertük az 

elegyet, majd 15 percig 4 oC-on, 12000 rpm sebességen lecentrifugáztuk. Az 

alkohot eltávolitottuk a pelletr l, majd 100 μl 75 %-os alkoholt adtunk hozzá. Ezt 

újra centrifugáztuk 10 percig 4 oC-on, 12000 rpm fordulatszámon. Az alkoholt 

eltávolitottuk a pelletr l, majd a szekvenálási reakció el tt 20 μl desztillált vizben 

visszaoldottuk.

A szekvenáláshoz MegaBACE (Amersham, Egyesült Királyság) tipusú 

kapillárisos szekvenálót használtunk. 

3.2.2.3. Adatelemzés 

A szekvenálás után a kapott szekvenciákat a NovoSNP 2.0.3. program (WECKX és 

mtsai., 2005) segítségével elemeztük. 
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4. Vizsgálati eredmények 
és azok értékelése 



80

4.1. A becsült genetikai távolság vizsgálat eredményei a cigája és zackel fajtakörbe 

tartozó juhállományok között 

A 8 országban található, 41 cigája és zackel fajtakörbe tartozó juhállományra kiterjed

genetikai távolság vizsgálatunkat mikroszatellit markerek segitségével végeztük el.  

A vizsgált 16 lókuszon összesen 384 allélt határoztunk meg. A legkevesebb allélt (11) a 

MAF35 lókuszon, míg a legtöbbet (35) a MAF70 lókuszon azonosítottuk. Az átlagos 

lókuszonkénti allélszám 4.1 (MAF35) és 10.4 (MAF70) között változott.(17. táblázat).

A genetikai kapcsolatok meghatározásával foglalkozó tanulmányok egyik legfontosabb 

része a heterozigozitás meghatározása. A populáción belüli heterogenitás jellemzésére 

leggyakrabban a heterozigóták arányát adják meg.  

A beltenyésztés, a hosszú id n át történ  vérfrissítés nélküli tenyésztés különösen a kis 

egyedszámú populációkban jelent sen csökkentheti a genetikai variabilitás szintjét, és 

alacsony heterozigozitási értéket ad. A várt heterozigozitási értéket (Hexp) az 

allélfrekvencia értékekb l számoljuk Hardy-Weinberg egyensúlyt feltételezve. A kapott 

heterozigozitási érték (Hobs) pedig a tényleges hetrozigóták aránya a vizsgált 

állományokban.  

Az átlagos várt heterozigozitási érték a 16 lókuszon 0,716. A legalacsonyabb értéket 

(0,614) a BM6506, míg a legmagasabb értéket (0,812) a BM1314 lókusz esetén kaptuk. 

Az összes marker esetén a várt heterozigozitási érték magasabb mint a kapott 

heterozigozitási érték. A átlagos kapott heteozigozitási érték az összes vizsgált lókuszra 

0,525. A legalacsonyabb értéket a MAF65 (0,3190), míg a legmagasabb értéket a 

BM1314 lókusz esetén kaptuk.

Az átlagos állományonkénti kapott heterozigozitási érték 0,356-0,629 között, míg a várt 

0,640-0,843 között változott. Az összes vizsgált populáció kevésbé heterozigóta mint 

ahogy azt vártuk. A heterozigóták hiánya a legmagasabbnak a szerb zombori 

állományban (SM-ZP-TS), míg legalacsonyabbnak az egyik magyar hagyományos 

állományban (HU-SMA-AC) bizonyult. A becsült beltenyésztettség alapján az összes 

vizsgált populációban tartani lehet a beltenyésztéses leromlástól, de leginkább a szerb 

zombori állományban (52,7%), míg legkevésbé a horvát cigája állományban (12,8%) 
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(18. táblázat). A multilókusz Fst értékek azt mutatják, hogy a teljes genetikai variancia 

16%-a a populációk közötti különbségekb l adódik, míg a fennmaradó 84% az egyedek 

közti különbség eredménye. Az átlagos állományonkénti allélszám alapján a 

legdiverzebb állomány a magyar csókai állomány, HU-DE-CSC (8.8), míg a legkevésbé 

diverz a szerb zombori, SM-ZP-TS (2.3) (18. táblázat). 

17. táblázat: A vizsgált lókuszok f bb jellemz i

Lókusz 
neve

Hossz 
(bp)

Azonosított 
allélok 
száma 

Lókuszonkénti 
átlagos

allélszám Hobs Hexp Fis
MAF35 104-122 11 4,1 0,494 0,623 0,207 
CSSM43 237-273 26 8,7 0,509 0,795 0,361 
MCM527 150-185 20 7,1 0,540 0,750 0,281 
TGLA53 114-143 24 8,2 0,634 0,788 0,196 
MCMA7 228-270 31 8,0 0,622 0,750 0,171 
OarFCB20 92-118 22 6,6 0,407 0,687 0,408 
TGLA357 113-154 27 7,9 0,584 0,767 0,238 
INRA127 181-215 31 6,2 0,605 0,677 0,106 
MAF70 128-175 35 10,4 0,423 0,794 0,468 
MAF65 116-140 18 5,6 0,319 0,674 0,526 
ILSTS11 180-296 23 6,1 0,600 0,713 0,158 
OarCP20 88-195 17 5,1 0,500 0,677 0,262 
OarCP49 88-140 28 5,6 0,619 0,681 0,092 
BM1314 136-176 32 8,6 0,644 0,812 0,207 
BM6506 184-212 21 5,0 0,554 0,614 0,097 
OarAE119 98-160 18 4,7 0,352 0,645 0,455 
Átlag  24 6,8 0,525 0,716 0,264 



82

18. táblázat: Az állományokban azonosított allélok száma, heterozigozitási értékek és a 

becsült beltenyésztettség értékei 

 Populáció 
Azonosított 

allélok száma 
Populációnkénti
átlagos allélszám Hobs Hexp Fis

HU-DE-CS 140 8,8 0,518 0,746 0,305 
HU-PG-ZC 130 8,1 0,500 0,759 0,341 
HU-PG-TRC 130 8,1 0,594 0,766 0,225 
HU-LB-TCZ 115 7,2 0,552 0,694 0,205 
HU-SMA-AC 126 7,9 0,629 0,745 0,156 
HU-OJ-TC 129 8,1 0,613 0,771 0,205 
HU-KMKK-AC 129 8,1 0,597 0,770 0,225 
HU-KMNP-AC 107 6,7 0,584 0,718 0,192 
HU-SZIC-AC 118 7,4 0,542 0,767 0,291 
HU-MRD-TAC 106 6,6 0,506 0,724 0,299 
AL-TS 130 8,1 0,528 0,739 0,285 
AL-RUDA 117 7,3 0,500 0,761 0,343 
AL-BARDH 107 6,7 0,525 0,747 0,297 
CR-TS 107 6,7 0,594 0,682 0,128 
TR-SAKIZ 95 5,9 0,436 0,640 0,319 
TR-KIV-MAR 100 6,3 0,486 0,678 0,282 
TR-KIV-TRA 130 8,1 0,483 0,772 0,374 
TR-GOKCE 100 6,3 0,503 0,772 0,349 
RO-RUST-TS 128 8,0 0,577 0,787 0,267 
RO-RUDA 118 7,4 0,504 0,768 0,343 
SM-ZP-TS 36 2,3 0,356 0,753 0,527 
SM-CS-TS 85 5,3 0,512 0,765 0,330 
SM-SVR-PR 91 5,7 0,392 0,716 0,452 
SM-KRI-PR 98 6,1 0,416 0,728 0,428 
BU-STAR-TS 115 7,2 0,458 0,726 0,366 
BU-ROD-TS 100 6,3 0,520 0,735 0,290 
BU-PLBH 121 7,6 0,490 0,798 0,376 
BU-PFMAR 124 7,8 0,577 0,769 0,246 
BU-WFMAR 138 8,6 0,568 0,787 0,275 
SL-OND-TS 112 7,0 0,574 0,835 0,313 
SL-KAM-TS 104 6,5 0,552 0,806 0,315 
SL-KAO-TS 110 6,9 0,461 0,751 0,386 
SL-SIR-TS 127 7,9 0,487 0,805 0,395 
SL-VAN-TS 79 4,9 0,513 0,780 0,342 
SL-HAN-TS 123 7,7 0,537 0,812 0,339 
SL-JUR-TS 110 6,9 0,561 0,761 0,263 
SL-JUG 120 7,6 0,582 0,804 0,276 
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SL-OLYM-TS 50 3,1 0,439 0,843 0,480 
SL-RYB-TS 84 5,3 0,560 0,741 0,244 
SL-BREN-TS 90 5,6 0,583 0,781 0,253 
SL-VOJN-TS 50 3,1 0,613 0,812 0,245 
Átlag 108,02 6,75 0,525 0,759 0,308 

A különböz  állományokban vizsgált egyedszám és az állományokban azonosított 

allélok száma között közepes korrelációt (r= 0.499) határoztunk meg 5 %-os hibahatár 

mellett. 

Egy állomány amelyben a gén és genotípusok gyakorisága nemzedékr l nemzedékre 

állandó Hardy-Weinberg egyensúlyban van. Minden vizsgált populáció minden 

lókuszra nézve eltér a Hardy-Weinberg egyensúlytól (HWE). Az eltérést három 

szignifikancia szinten határoztuk meg (P<0,05; P<0,01 és P<0,001). Az összes vizsgált 

lókusz eltér a HWE-t l a TR-KIV-TRA állományban. A MAF35, MAF 65, MAF70, 

CSSM43, TGLA53, TGLA357, BM1314, OarCP20 és OarFCB20 lókuszok esetén 

P<0,001; a MCMA7, INRA127, OarCP49 és BM6506 P<0,01 míg a MCM527, 

ILSTS11 és OarAE119 P<0,05 szinten. A SL-OLYM-TS állományban a CSSM 43, 

TGLA53 és MCM527 lókuszokon, míg a SL-VOJN.TS állományban a MAF 70 

lókuszon (P<0,05) állapítottunk meg eltérést a HWE-t l (19. táblázat).
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Az egyes lókuszokon el forduló allélok gyakorisága között a különböz  populációkban 

igen nagy különbséget találtunk. A nagy elemszám miatt a legkevesebb allélszámmal 

rendelkez  MAF 35 lókusz allélgyakorisági értékeit mutatjuk be a 41 populációban (11. 

ábra).

11. ábra: A MAF 35 lókusz allélgyakorisági értékei a vizsgált 41 populációban 
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A vizsgált lókuszokon 50 állományspecifikus allélt határoztunk meg 26 állományban. 

Ezen allélok megóvása különösen nagy figyelmet kíván, mivel csak bizonyos 

állományokban vannak jelen. A CSSM43 és MAF65 lókuszokon nem azonosítottunk 

ilyen allélokat. TGLA357 és OarCP49 markereket találtuk leginformativabb, mivel 

azokban 8 illetve 7 állományspecifikus allélt határoztunk meg (20. táblázat). A 

következ  vizsgált állományokban a zárójelben jelöltük a specifikus allélok számát: 

HU-KMKK-AC (2), HU-PG-ZC (2), HU-LB, TCZ (1), HU-SZIC-AC (1), HU-SMA-

AC (5), HU-DE-CSC (3), HU-OJ-TC (1) BU-STAR-TS (4), BU-ROD-TS (1), BU-

PFMAR (1), BU-WFMAR (5), BU-PLBH (3), RO-RUST-TS (2), RO-RUDA (1), AL-

TS (1), AL-RUDA (1), AL-BARDH (2), SL-HAN-TS (1), SL-VAN-TS (1), SL-JUR-
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TS (3), SL-RYB-TS (1), SL-SIR-TS (1), TR-KIV-TRA (3), SM-CS-TS (2), SM-KRI-

PR (1), SM-SVR-PR (1).

20. táblázat: Állomány specifikus allélok 

Lókusz Allél Gyakoriságok
(%)     Állomány 

MAF35 119 
114
122

3.6
AL-BARDH 
TR-KIV-TRA
TR-KIV-TRA

MCM527 176 
150
159
182

2.5

HU-PG-ZC 
BU-STAR-TS
BU-WFMAR 
RO-RUST-TS

TGLA53 143 2.5 AL-TS 
MCMA7 231 

228
259
270

1.9

HU-SMA-AC
HU-SMA-AC
BU-WFMAR 
SM-CS-T

OarFCB20 115 
107
111
99

2.0

BU-PLBH
SL-HAN-TS 
RO-RUST-TS
AL-RUDA

TGLA357 148 
146
153
143
154
118
130
136

2.1

HU-LB-TCZ 
HU-SMA-AC
HU-SMA-AC
HU-SMA-AC
HU-OJ-TC
HU-KMKK-AC
SL-JUR-TS
AL-BARDH 

INRA127 215 
209 1.7 HU-SZIC-AC

SL-VAN-TS 
MAF70 128 

173
131

1.6
BU-STAR-TS
BU-WFMAR 
BU-WFMAR 

ILSTS11 180 
188
238
296

2.4
HU-DE-CSC 
HU-DE-CSC 
HU-PG-ZC 
BU-STAR-TS

OarCP20 189 3.2 SM-KRI-PR 
OarCP49 97 

107
120
124
89
88

140

1.9

HU-DE-CSC 
BU-STAR-TS
BU-ROD-TS
BU-PLBH
BU-PLBH
RO-RUDA
SM-CS-TS
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BM1314 136 
175
174

1.8
HU-KMKK-AC
SL-JUR-TS
SL-RYB-TS

BM6506 184 
185
212

2.4
BU-PFMAR
BU-WFMAR 
SM-SVR-PR

OarAE119 156 
125
128

2.7
SL-SIR-TS
SL-JUR-TS
TR-KIV-TRA

A vizsgált állományok közötti genetikai kapcsolat meghatározásához genetikai távolság 

mátrixot készítettünk a Nei féle standard genetikai távolság (DS) és minimum genetikai 

távolság (DM) értékek alapján. Azonban jobbnak láttuk a minimum genetikai távolság 

értékek alapján kapott mátrix használatát (1.melléklet). Ha a mátrixban szerepl  érték 

0,05-nél kevesebb a populációk közötti különbség elhanyagolható, míg a 0,25-nél 

nagyobb értékek nagy genetikai különböz séget jelentenek. 

A legnagyobb távolságot a szerb zombori SM-ZP-TS és két szlovák illetve a török sakiz 

állomány között találtuk (SL-VOJN-TS - 0.356, TR-SAKIZ - 0.315, SL-RYB-TS - 

0.306).

A magyar állományokat vizsgálva azt találtuk, hogy a HU-LB-TCZ és HU-KMKK-AC 

(0.175), HU-KMNP-AC (0.194) illetve a HU-PG-TRC és HU-KMKK-AC (0.148), HU-

KMNP-AC (0.166) állományok vannak a legtávolabbi rokonságban egymással. A 

K rös-Maros Nemzeti parkhoz tartozó két állomány (HU-KMKK-AC, HU-KMNP-AC) 

(0.028), illetve a HU-SMA-AC (Magyar Juhtenyészt  Szövetség (MAJUSZ) által 

shonosként nyilvántartott) és a HU-OJ-TC (MAJUSZ által tejel ként nyilvántartott) 

állományok (0.034) közötti genetikai különbség elhanyagolható eredményeink szerint. 

A makó-rákosi állományt (HU-MRD-TAC) a tejel  és a hagyományos változat közötti 

átmeneti tipusúnak tekintik. Vizsgálati eredményeink alapján a hagyományos HU-

SZIC-AC állománnyal (0.045) van csekély mérték  genetikai különböz sége és közel 

azonos mértékben különbözik az összes többi vizsgált állománytól.  

A vizsgálatba bevont bolgár állományok genetikailag közel vannak egymáshoz. 

Legszorosabb kapcsolatot a két cigája változat (BU-STAR-TS és BU-ROD-TS (0.053)) 

illetve a két maritza változat (BU-PFMAR és BU-WFMAR (0.056)) között találtunk. A 
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pleveni feketefej  juh (BU-PLBH) a foltos fej  maritza juhhoz (BU-PFMAR) áll 

legközelebb (0.0618) és legtávolabb a rodopski cigájától (BU-ROD-TS) van (0.087).

A szlovák SL-VOJN-TS állomány igen elkülönül az összes többi vizsgált szlovák 

állománytól. Véleményünk szerint ez az eredmény nem magyarázható az alacsony 

vizsgált (5 db) egyedszámmal, mivel más állományoknál, ahol hasonlóan alacsony 

elemszámmal dolgoztunk, nem ilyen meglep  eredményt kaptunk. A vizsgált 12 

szlovák állomány közül elhanyagolható a különbég a SL-JUG és SL-HAN-TS (0.03) 

illetve a SL-JUG és SL-JUR-TS (0.042) állományok között.  

A vizsgált albán, török és szerb állományok jelent sen elkülönülnek egymástól. A 

vizsgálatba vont két román állomány (RO-RUDA, RO-RUST-TS) genetikailag hasonló 

(0.065), míg az albán és román ruda (RO-RUDA és AL-RUDA) állományok közötti 

kapcsolat sem sokkal nagyobb mérték , de nem elhanyagolható (0.087). A két-két 

régióból származó török kivircik állomány (TR-KIV-MAR, TR-KIV-TRA) és szerb 

pramenka állomány (SM-SVR-PR, SM-KRI-PR) közötti genetikai különböz ség is 

közepes mérték  (0.072 és 0.086). A horvát cigája (CR-TS) és a szerb zombori (SM-

ZP-TS) állomány genetikailag igen elkülönül a többi 39 vizsgálatba bevont állománytól.  

A vizsgált állományok genetikai kapcsolatát a genetikai különböz ség (DM) adatokból 

UPGMA algoritmussal szerkesztett filogenetikus fán mutatjuk be (12. ábra).  
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12. ábra: UPGMA algoritmus alapján szerkesztett fa 
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A filogenetikai fa alapján elmondhatjuk, hogy a fa f  struktúrája összefüggésben van a 

vizsgált állományok földrajzi elhelyezkedésével, még akkor is, ha néhány esetben ez az 

eredmény szemben áll az el z leg várttal. A két szerb pramenka állomány (SM-KRI-PR 

és SM-SVR-PR) amelyek kizárólag a volt Jugoszlávia területén tenyésztett fajta 

elkülönül a szerb tejel  (zombori vagy pivnicki) cigájától (SM-ZP-TS). Eredményeink 

szerint a szerb csókai cigája (SM-CS-TS) áll legközelebbi rokonságban az albán ruda 

(AL-RUDA) fajtával, ami azt jelentheti, hogy az el bbi változatot importálhatták 

Albániába. Egy korábbi tanulmányban (CINKULOV és mtsai., 2003), a két szerb cigája 

változatot összehasonlítva, megállapították, hogy a tejel  zombori és a csókai változat 

két külön fajtának tekinthet . Ezt a vizsgálatot 23 mikroszatellit használatával végezték 

el 50-50 egyedet vizsgálva. 

A horvát cigája teljesen elkülönül a többi cigája állománytól. Ezt a fajtát a szerb 

cigájáktól származó hatások érhették.

A két bolgár cigája állomány (BU-STAR-TS és BU-ROD-TS) igen közeli rokonságban 

van és k együtt közel állnak a török sakiz fajtához (TR-SAKIZ) amely a zackel típusba 

tartozik.

A fa egyik ágán az SL-JUR-TS és SL-VAN-TS állományok találhatóak, amelyek 

genetikailag közel egymáshoz és a SL-OLYM-TS állományhoz. A fa másik ágát 

alkotják az SL-JUG és SL-HAN-TS illetve az SL-RYB-TS és SL-BREN-TS 

állományok. Az SL-SIR-TS pedig az SL-JUG és SL-HAN-TS állományokkal van 

legszorosabb kapcsolatban. Ezekhez áll közel az albán bardhoke juh (AL-BARDH), 

amely a zackel tipusba tartozik. Ezekt l távolabb található még egy szlovák 

állományokat tartalmazó csoport. Ebbe tartozik a SL-KAO-TS, SL-KAM-TS és a SL-

OND-TS állományok. Az utóbbihoz áll legközelebb a bolgár fehér fej  maritza (BU-

WFMAR), amely két állomány tudomásunk szerint nem volt kapcsolatban egymással a 

multban. A SL-VOJN-TS állomány teljesen elkülönül nemcsak a többi vizsgált szlovák 

hanem az összes vizsgált állománytól. 

A bolgár állományok vizsgálata során azt találtuk, hogy a pleveni feketefej  juh (BU-

PLBH) a foltos fej  maritzával (BU-PFMAR) van a legközelebbi rokonságban annak 

ellenére, hogy eddig a két fajtát egymástól igen távolinak tartották. A két bolgár cigája 

tipus (rodopski cigája és staroplaninski cigája, BU-ROD-TS és BU-STAR-TS) 

eredményeink szerint távol van a többi bolgár állománytól, azonban legközelebbi 
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rokonságban a török sakiz (TR-SAKIZ) állománnyal vannak. A bolgár cigáják 

kialakítása során szovjet cigájákat használtak.

A kivircik juhot a cigája fajta közeli rokonaként tartják számon. A két török régióból 

származó (Trakya és Marmara) kivircik állomány (TR-KIV-TRA és TR-KIV-MAR) 

egyértelm en közeli rokonságban állnak egymással és a filogenetikai fán egy rokonsági 

csoportba tartoznak a bolgár feketefej  juhval (BU-PLBH), a két bolgár maritza juhval 

(foltos fej  maritza (BU-PFMAR), fehér fej  maritza (BU-WFMAR)) és meglepetésre 

három szlovák cigája állománnyal (SL-KAO-TS, SL-KAM és SL-OND-TS). 

A román állományok vizsgálata során azt az eredményt kaptuk, hogy a román ruda 

(RO-RUDA) a román rozsdás cigájával van legközelebbi rokonságban (rozsdás cigája 

Tordáról – RO-RUST-TS), ami azt jelenti, hogy lehetett közös sük, de a keresztezések 

eredményeként mára morfológiailag teljesen eltérnek egymástól. 

A különböz  magyar cigája állományok két ágon csoportosulnak. Az egyik ágon két 

alágat különböztethetünk meg, ahol is a két K rös-Maros Nemzeti Parkból származó 

shonos állományok (HU-KMKK-AC és HU-KMNP-AC) és a HU-SZIC-AC shonos

törzstenyészet a makó-rákosi tenyészet (HU-MRD-TAC) található. Ez utóbbi eddigi 

feltételezés szerint átmenetet képez az shonos és a tejel  tipusok között (Kukovics és 

mtsai., 2004). Ezekkel az állományokkal közeli rokonságban az albán cigája (AL-TS) 

áll. A másik magyar tenyészeteket tartalmazó ág ugyancsak két-két tenyészeteket 

tartalmazó alágakra bontható. A soltszentimrei (HU-SMA-AC) és az akasztói (HU-OJ-

TC) állomány áll közeli rokonságban egymással, holott az el bbi az shonos, míg az 

utóbbi a tejel k között szerepel a hivatalos nyilvántartás szerint. A rozsdás cigáját (HU-

PG-TRC) amely merinóval keresztezve alakult ki a ceglédi tejel  (HU-LB-TCZ), a 

Csókáról importált állományt (HU-DE-CSC) egy másik tejel  (HU-PG-ZC) 

állománnyal találtuk legközelebbinek. Magyarországon a ceglédi állományt (HU-LB-

TCZ) tekintik a legtipikusabb tejel  állományként, amelyet az utóbbi 15 évben szerb 

(zombori és csókai) kosokkal fejlesztettek. 
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4.2. Az SLA-6, -7 és -8 gének vizsgálatának eredményei 

4.2.1. A génexpresszió vizsgálat eredményei 

A génkifejez dés vizsgálat tényleges eredményei el tt bemutatjuk, a vizsgálat nehézkes 

és id igényes el zményeit. Kutatásunk során kvantitatív real-time PCR vizsgálatot 

végeztünk, amihez megfelel  min ség  és mennyiség  cDNS–re és biztosan 

génspecifikus primerekre volt szükségünk. A teljes RNS izolálása a különböz

szövetmintákból, min ségének, mennyiségének ellen rzése, cDNS-sé írása id igényes 

folyamat volt. Emellett több primerpárt is terveztünk, majd több lépéses vizsgálat során 

meger sítettük azok génspecifikus voltát.

A teljes RNS mennyiségének és min ségének ellen rzése

A kivont teljes RNS mennyiségi meghatározásához minden esetben NanoDrop 

készüléket használtunk. Ezután a min ségi meghatározás következett. A min ség

ellen rzésére 1 %-os agaróz gélen való elektroforézis vizsgálatot (20 perc 120 V), majd 

a pontosabb vizsgálat érdekében RNA 6000 Nano chip-pel a Bioanalyzer Agilent 

(Agilent Technologies, USA) készüléket használtunk (13. ábra). Nem minden esetben 

kaptuk a legkedvez bb 1,6-1,8 rRNS arányt, azonban mivel néhány minta korlátozott 

mennyiségben állt rendelkezésünkre és a kvantitatív RT-PCR vizsgálat nem kívánja a 

legjobb min ség  templátot (szemben a microarray vizsgálatokkal) elvégeztük a 

vizsgálatot a gyengébb min ség  mintákkal is. Nem kaptunk eltér  eredményt ezekkel a 

mintákkal mint az ismétléséhez használt de már jó min ség  minta esetén. A feln tt

állatok esetében majdnem az összes minta vizsgálatát ismételni tudtuk (igaz, eltér

nem ek), a magzati minták ismétlésére is törekedtünk.  
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13. ábra: A teljes RNS min ségének ellen rzése 

o Etidium-bromiddal festett agaróz gélen (1%): 

o Bioanalyzer Agilent készülékkel: 

Primer tervezés, kiválasztás és génspecifitásuk ellen rzése

Az MHC Ib gének esetén Primer Express és Primer 3 primer tervez  programokkal és 

kézzel terveztük a lehetséges primer párokat. Azonban ez nem volt könny , mivel igen 

nagyfokú a szekvenciák homológiája. A kézzel való tervezés során arra törekedtünk, 

hogy a primerek kiválasztásának alapvet  kritériumai mellett a primerek 3’-as végei 

28S

18S

18S 28S 

18S 28S 

ÉHBÉL

HERE

RNS koncentráció  rRNS arány (28S/18S)

139,29 ng/μl    2,06 

144,82 ng/μl    1,34 
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génspecifikusak legyenek (14. ábra). Az SLA- 1 gén esetén is a kritériumok hasonlóak 

voltak, itt azonban forward primert az 5 exonba és reverz primert az 5 és 6 exon közé 

terveztünk. Ennek az volt az oka, mivel sem programot használva sem kézzel nem 

sikerült olyan helyre primert tervezni, ami a génspecifitás mellett a többi kritériumnak is 

eleget tett volna. 

14. ábra: Az SLA-6, -7 és -8 mRNS szekvencia összehasonlítása és jelölve bennük a 

kiválasztásra került primerek (piros nyil jelöli a forward primereket, kék nyíl jelöli a 

reverz primereket, szürke háttérben a primerek) 

gi|38503451|gb|AY459304.1|   SLA6 AGCAGGAGGGGCGGGAATATTGGGATCGTCAGACTGATATAGCCA-AAGA 
gi|29027450|gb|AY247771.1|        AGCAGGAGGGGCGGGAATATTGGGATCGTCAGACTGATATAGCCA-AAGA 
gi|20378707|gb|AF464007.1|        AGCAGGAGGGGCGGGAATATTGGGATCGTCAGACTGATATAGCCA-AAGA 
gi|29027452|gb|AY247772.1|        AGCAGGAGGGGCGGGAATATTGGGATCGTCAGACTGATATAGCCA-AAGA 
gi|20378727|gb|AF464019.1|        AGCAGGAGGGGCGGGAATATTGGGATCGTCAGACTGATATAGCCA-AAGA 
gi|20378709|gb|AF464008.1|        AGCAGGAGGGGCGGGAATATTGGGATCGTCAGACTGATATAGCCA-AAGA 
gi|40218062|gb|AY463540.1|        AGCAGGAGGGGCGGGAATATTGGGATCGTCAGACTGATATAGCCA-AAGA 
gi|37499746|gb|AF464020.2|   SLA6 AGCAGGAGGGGCGGGAATATTGGGATCGTCAGACTGATATAGCCA-AAGA 
gi|47523303|ref|NM_213768.1| SLA7 AGCTGGAGGGCCCGGAGTGTTGCGATCG--GAACACACGCATCTACAAGG 
gi|40218064|gb|AY463541.1|   SLA7 AGCTGGAGGGCCCGGAGTGTTGCGATCG--GAACACACGCATCTACAAGG 
gi|40218066|gb|AY463542.1|   SLA8 AGCAGGAGGGGCAGGAGTATTGGGATGAGGAGAC--ACAGCGCGTCAAGG 
                                  *** ****** * *** * *** ***      **  *     *   ***

gi|38503451|gb|AY459304.1|   SLA6 ACAT-TCGAAGGCTTCAAGATCGAACCTGCGGGTGATCATTGGCAACCAC
gi|29027450|gb|AY247771.1|        ACAT-TCGAAGGCTTCAAGATCGAACCTGCGGGTGATCATTGGCAACCAC
gi|20378707|gb|AF464007.1|        ACAT-TCGAAGGCTTCAAGATCGAACCTGCGGGTGATCATTGGCAACCAC
gi|29027452|gb|AY247772.1|        ACAT-TCGAAGGCTTCAAGATCGAACCTGCGGGTGATCATTGGCAACCAC
gi|20378727|gb|AF464019.1|        ACAT-TCGAAGGCTTCAAGATCGAACCTGCGGGTGATCATTGGCAACCAC
gi|20378709|gb|AF464008.1|        ACAT-TCGAAGGCTTCAAGATCGAACCTGCGGGTGATCATTGGCAACCAC
gi|40218062|gb|AY463540.1|        ACAT-TCGAAGGCTTCAAGATCGAACCTGCGGGTGATCATTGGCAACCAC
gi|37499746|gb|AF464020.2|   SLA6 ACAT-TCGAAGGCTTCAAGATCGAACCTGCGGGTGATCATTGGCAACCAC
gi|47523303|ref|NM_213768.1| SLA7 ACACCTCACAGAATTTCCAAGTGAGCCTGAATGTCCTGCGCGGCTACTAC
gi|40218064|gb|AY463541.1|   SLA7 ACACCTCACAGAATTTCCAAGTGAGCCTGAATGTCCTGCGCGGCTACTAC
gi|40218066|gb|AY463542.1|   SLA8 ATCTTGTACAGAATTTTCGAAGGAACCTGATGATCCTTCGGGGCTACTAC
                                  *        **  **    *  ** ****    *  *    *** ** ** 

gi|38503451|gb|AY459304.1|   SLA6 AACCATAGCCAGTCGGAGTCGCACAGCTTTCTTTGGGTATCCGGCTGCGA
gi|29027450|gb|AY247771.1|        AACCATAGCCAGTCGGAGTCGCACAGCTTTCTTTGGGTATCCGGCTGCGA
gi|20378707|gb|AF464007.1|        AACCATAGCCAGTCGGAGTCGCACAGCTTTCTTTGGGTATCCGGCTGCGA
gi|29027452|gb|AY247772.1|        AACCATAGCCAGTCGGAGTCGCACAGCTTTCTTTGGGTATCCGGCTGCGA
gi|20378727|gb|AF464019.1|        AACCATAGCCAGTCGGAGTCGCACAGCTTTCTTTGGGTATCCGGCTGCGA
gi|20378709|gb|AF464008.1|        AACCATAGCCAGTCGGAGTCGCACAGCTTTCTTTGGGTATCCGGCTGCGA
gi|40218062|gb|AY463540.1|        AACCATAGCCAGTCGGAGTCGCACAGCTTTCTTTGGGTATCCGGCTGCGA
gi|37499746|gb|AF464020.2|   SLA6 AACCATAGCCAGTCGGAGTCGCACAGCTTTCTTTGGGTATCCGGCTGCGA
gi|47523303|ref|NM_213768.1| SLA7 AACCAGAGCGAGGCCGGGTCTCACACCTACCAGTGGCTTTGTGGATGCTA
gi|40218064|gb|AY463541.1|   SLA7 AACCAGAGCGAGGCCGGGTCTCACACCTACCAGTGGCTTTGTGGATGCTA
gi|40218066|gb|AY463542.1|   SLA8 AACCAGAGTGAGACCGGGTCTCATACCTTCCAGTTGACCTATGGTTGCGA
                                  ***** **  ** * * *** ** * **  *  * *   *  ** *** * 

gi|38503451|gb|AY459304.1|   SLA6 CGTGGGATCCGACGGGCGCATCCTTCGAGGGTACGAGCAGTTCTCCTACG 
gi|29027450|gb|AY247771.1|        CGTGGGATCCGACGGGCGCATCCTTCGAGGGTACGAGCAGTTCTCCTACG 
gi|20378707|gb|AF464007.1|        CGTGGGATCCGAAGGGCGCATCCTTCGAGGGTACGAGCAGTTCTCCTACG 
gi|29027452|gb|AY247772.1|        CGTGGGATCCGACGGGCGCATCCTTCGAGGGTACGAGCAGTTCTCCTACG 
gi|20378727|gb|AF464019.1|        CGTGGGATCCGACGGGCGCATCCTTCGAGGGTACGAGCAGTTCTCCTACG 
gi|20378709|gb|AF464008.1|        CGTGGGATCCGACGGGCGCATCCTTCGAGGGTACGAGCAGTTCTCCTACG 
gi|40218062|gb|AY463540.1|        CGTGGGATCCGACGGGCGCATCCTTCGAGGGTACGAGCAGTTCTCCTACG 
gi|37499746|gb|AF464020.2|   SLA6 CGTGGGATCCGACGGGCGCATCCTTCGAGGGTACGAGCAGTTCTCCTACG 
gi|47523303|ref|NM_213768.1| SLA7 TGTTGCGCGGGACGGGCGCCTCCTCCGCGGGTACAGTCAGTTCGCCTATG 
gi|40218064|gb|AY463541.1|   SLA7 TGTTGCGCGGGACGGGCGCCTCCTCCGCGGGTACAGTCAGTTCGCCTATG 
gi|40218066|gb|AY463542.1|   SLA8 GGAGGGGTCGCACGGACGCCCCCTTCACGTGCACTGGCAGTACGCCTACG 
                                   *  *      * ** ***  *** *  * * **   **** * **** * 

Exon 2 
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A géneken különböz  helyekre terveztünk forward és reverz primereket az MHC Ib 

gének esetén (15. ábra). 

15. ábra: Az általunk tervezett primerek pozíciói 

A tervezés után teszteltük az összes primer pár lehet séget klasszikus PCR reakcióval 

(16. ábra). 

16. ábra: Az összes vizsgált primer pár amplifikálásának eredménye 

     SLA-6       SLA-7          SLA-8 

RT – G - RT – G - RT – G - RT – G - RT – G - RT – G - RT – G - RT – G - RT – G - RT – G - RT – G - RT – G - RT – G - RT – G - 

F1R1 F1R2 F1R3 F2R2 F2Rb F1R1 F1R2 F1R3 F2R2 F2R3 F1R1 F1R2 F1R3 F2R2 F2R3

1 2 3 4 5 6 7 8 3’-NCR

F1 F2 

R2 Rb R1

1 2 3 4 5 6 7 8 3’-NCR

F1

1 2 3 4 5 6 7 8 3’-NCR

F1 F2 

R2 R3 R1

R2

F2

R1 R3

SLA 6

SLA 7 

SLA 8 
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Primer pár Pozició Méret (bp) Primer pár Pozició Méret (bp) Primer pár Pozició Méret (bp) 

Sla6_F1 Exon2 Sla7_F1 Exon2 Sla8_F1 Exon2 

Sla6_R1 Exon2 
73

Sla7_R1 Exon2 
73

Sla8_R1 Exon2 
73

Sla6_F1 Exon 2 Sla7_F1 Exon 2 Sla8_F1 Exon 2 

Sla6_R2 Exon 2/3 
98

Sla7_R2 Exon 2/3 
98

Sla8_R2 Exon 2/3 
98

Sla6_F1 Exon 2 Sla7_F1 Exon 2 Sla8_F1 Exon 2 

Sla6_R3 Exon 3 
122

Sla7_R3 Exon 3 
122

Sla8_R3 Exon 3 
122

Sla6_F2 Exon 2 Sla7_F2 Exon 2 Sla8_F2 Exon 2 

Sla6_R2 Exon 2/3 
61

Sla7_R2 Exon 2/3 
61

Sla8_R2 Exon 2/3 
61

Sla6_F2 Exon 2 Sla7_F2 Exon 2 Sla8_F2 Exon 2 

Sla6_Rb Exon 3 
81

Sla7_R3 Exon 3 
85

Sla8_R3 Exon 3 
85

A megfelel  terméket amplifikált primerpárokat tovább szelektáltuk az Anyag és 

módszer fejezetben leirtak szerint. Legmegfelel bbnek a következ  primer párokat 

találtuk (21. táblázat). 

21. táblázat: A génkifejez dés vizsgálat során használt primer párok 

Név Primer szekvencia Méret
(bp)

sla6_F2 CGAACCTGCGGGTGATCATT 
sla6_Rb CGTCGCAGCCGGATACCC 81

   
sla7_F1 ACACGCATCTACAAGGACAC 
sla7_R2 TGGTAGGTGTGAGACCCGGC 98

   
sla8_F1 ACACAGCGCGCCAAGGATCT 
sla8_R2 TGGAAGGTATGAGACCCCGGT 98

   
sla1_e5_F1 CATCATTGTTGGCCTGGTTC 
sla1_e56_R2 CCTTTTTCACCTGAGCGC 89

Abszolút kvantifikáció 

A PCR hatékonyságának, a standard görbék és a legjobb cDNS koncentráció 

meghatározásához alkalmaztuk az abszolút kvantifikációt (22. táblázat, 17. ábra). Az 

SLA-6 esetén 200 nM, az SLA-7, SLA-1 esetén a 400 nM, az SLA-8 és B2M esetén a 

600 nM primer koncentrációkat alkalmaztuk. 
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22. táblázat: A két kiválasztott háztartási génre és a vizsgált SLA génekre a PCR 

hatákonyságának mutatója (korrelációs koefficiens) 

Név R2

ACTB 0,997
B2M 0,999
SLA-1 0,998
SLA-6 0,998
SLA-7 0,978
SLA-8 0,999

17. ábra: A ß-aktin (ACTB) és ß2-mikroglobulin (B2M) háztartási gének és a MHC Ib 

illetve az SLA-1 gén hígitási és standard görbéi 

B2M

ACTB
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SLA-7

SLA-8
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Háztartási gének kiválasztásának módja

A relatív kvantifikáció során az adatok normalizálásához elengedhetelen a megfelel

háztartási gének kiválasztása. Ez igen nehéz feladat mivel ezeknek a géneknek a 

kifejez dése azonos minden tipusú szövetben és sejtben, mindenféle kisérleti 

körülmények között és különböz  fiziológiai állapotban is. A következ  géneket 

vizsgáltuk:

Béta – aktin (ACTB); 

Béta - 2 mikroglobulin (B2M); 

18S rRNA; 

Gliceraldehid – 3 - foszfát dehidrogenáz (GAPDH);

Hipoxantin guanin foszforibozil transzferáz (HPRT1) (18. ábra). 

Az 5 gén vizsgált szöveteinkben való kifejez dése és egymáshoz való korrelációja 

alapján az ACTB és B2M –t választottuk ki, azonban ténylegesen csak a B2M –t 

használtuk adataink normalizálása során költség- és id takarékossági szempontokból. 
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18. ábra: A háztartási génként vizsgált lehet ségek abszolút kvantifikációjának 

eredménye 

Ct: 17,79 - 22,43 

18S

Ct: 18,03 – 24,76 

B2M GAPDH

Ct: 27,6 – 36,83 

HPRT1

Ct: 24,88 – 32,04 

Ct: 19,21 - 27,51 

ACTB



101

A tényleges génexpresszió vizsgálat eredménye 

Mind a klasszikus SLA-1, mind a három nem klasszikus MHC I gén (SLA-6, SLA-7, 

SLA-8) minden vizsgált szövetben kifejez dött. Az SLA-1 gén kifejez dése minden 

szövetben többszöröse volt a nem klasszikus génekének (19. ábra, 20. ábra, 21. ábra). A 

kifejez dés mértékbeli különbségében sok esetben száz-, illetve ezerszeres különbségek 

vannak, ezért van, hogy a 19., 20. és 21. ábrákon a MHC Ib gének kifejez désében nem 

látjuk a különbségeket. 

19. ábra: Az SLA-1, SLA-6, SLA-7, SLA-8 gének kifejez dése feln tt koca különböz

szöveteiben 
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20. ábra: Az SLA-1, SLA-6, SLA-7, SLA-8 gének kifejez dése feln tt kan különböz

szöveteiben
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21. ábra: Az SLA-1, SLA-6, SLA-7, SLA-8 gének kifejez dése 100 napos magzatok 

különböz  szöveteiben 
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Az SLA-1 gén kifejez désének szintjét a csecsem mirigyben találtuk a 

legalacsonyabbnak minden esetben.   

A nem klasszikus gének kifejez désének összehasonlítása céljából készítettük az 22., 

23., 24. ábrákat. 
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22. ábra: SLA-6, SLA-7 és SLA-8 gének kifejez désének szintje fen tt koca különböz

szöveteiben 
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23. ábra: SLA-6, SLA-7 és SLA-8 gének kifejez désének szintje feln tt kan különböz

szöveteiben 
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24. ábra: SLA-6, SLA-7 és SLA-8 gének kifejez désének szintje 100 napos magzatok 

különböz  szöveteiben 
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Ahogy a fenti ábrákon is látható a nem klasszikus MHC I gének expresszálódtak 

minden vizsgált szövetben. Ez ellentétben volt CREW és mtsai (2004) eredményeivel 

akik szerint az SLA-6 kifejez dött a 11 általuk vizsgált minta mindegyikében, az SLA-8 

az agy kivételével mindegyikben és az SLA-7 gén kifejez dése volt leginkább 

szövetspecifikus. Szinte minden mintában leger sebben az SLA-8 fejez dött ki a három 

gén közül, majd az SLA-7, és leggyengébben az SLA-6, azonban az is kifejez dött. A 

csecsem mirigyben legnagyobb mértékben az SLA-7 gén termel dött a feln tt kanban 

és a magzati mintában, míg feln tt kocában a mindhárom gén expressziója nagyon 

alacsony szint . A feln tt kocában az ín, farok zsír, mellékvese esetén az SLA-7 

kifejez dése volt er sebb. A magzati minták esetében, egyik el bb felsorolt mintából 

sem tudtunk, míg a feln tt kan esetében, csak a farok zsír és a mellékveséb l tudtunk 

mintát gy jteni, azonban ott az SLA-8 kifejez dése az er sebb. A kanból származó lép 

és szív mintákban az SLA-7 fejez dött ki leger sebben.

Mindegyik nem klasszikus MHC I gén kifejez dött az összes általunk vizsgált 

szövetben mRNS szinten kvantitatív - reverz transzkriptáz-PCR módszert alkalmazva. 
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4.2.2. A sertés nem klasszikus MHC I gének polimorfizmus vizsgálatának 

eredményei

A polimorfizmus vizsgálatunkat is a génspecifikus primerek tervezésével és annak 

bizonyításával kezdtük. A primereket a Primer 3 programmal terveztük mindhárom gén 

esetében. Célunk a teljes 2 exon amplifikálása volt, mivel az a legpolimorfabb régió az 

emberi fajban, és ezt feltételeztük sertés esetében is (25. ábra). 

25. ábra: Az általunk tervezett és használt primerek poziciója 

A primerek génspecifitásának bizonyítását ugyanolyan lépéseket követve végeztük mint 

az el z  vizsgálatban. A primerek szekvenciáját és az amplikon méretét az 23. 

táblázatban mutatjuk be. 

23. táblázat: A polimorfizmus vizsgálat során használt primereink 

Név Primer szekvencia 

Méret

(bp)

sla6_exon2_F1 CTCACCTCCTTCTCCCTTCC

sla6_exon2_R1 GTAAGGGGGTGCAGGAACTT
389

   

sla7_exon2_F1 CCGTCTCATGCTCTCTTCGT 

sla7_exon2_R1 AGGATGGTCGTGACCTGGAT 
398

   

sla8_exon2_F1 GAGGGAAGGGTCTCAACCTC 

sla8_exon2_R1 GTGGGAGATGGGGGAGACTA
354

1 2 3 4 5 6 7 8
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A polimorfizmus vizsgálat tényleges eredményei 

Az SLA-6 gén esetében egy nem konzervatív mutációt találtunk a 2 exonban, az 529 

pozícióban. A citozin helyett adenin nukleotid található, ami aminósav változást is 

okoz, a prolin helyett glutamin kódolódik. Ez a pontmutáció azért is érdekes mert két -

hélix lánc találkozásánál helyezkedik el. A mutációt a következ  kínai fajtákban 

detektáltuk: guizou, lantang, min, yimeng, wuzhi shan, xiang, dawei (26. ábra).

26. ábra: Az SLA-6 gén 2 exonjában azonosított új allél
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Az SLA-7 gén esetében is detektáltunk egy új allél, azonban ez az 1 intronban 

helyezkedik el, és egy timin citozin cserél dés van, a 371 pozicióban (27. ábra). 

27. ábra: Az SLA-7 gén 1 intronjában azonosított új allél
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Az SLA-8 gén 2 exonjában, a 383 pozícióban egy citozin adenin változást 

azonosítottunk. Ez egy konzervatív mutáció, tehát nem okoz aminósav változást. Ezt a 

kínai laiwu és meishan és az európai nagy fehér sertésben detektáltuk (28. ábra). 

28. ábra: Az SLA-8 gén 2 exonjában azonosított új allél

Polimorfizmus vizsgálatunk eredményeként meger síthetjük, hogy az SLA-6,-7,-8 

gének a nem klasszikus gének csoportjába tartoznak, mivel csupán egy új allélt 

azonosítottunk génenként, ami igen alacsony szint  polimorfizmust jelent, és ez a nem 

klasszikus gének sajátossága. Azonban hangsúlyoznunk kell, hogy ezidáig egy egyedet 

vizsgáltunk meg minden fajtában, így nem jelenthetjük még ki, hogy ezek az újonnan 

azonosított allélok az adott fajtákra jellemz ek. Ezen vizsgálati rész folytatását 

tervezzük, minél több egyed illetve új fajták bevonásával. 
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5. Következtetések 
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5.1. Következtetések, új tudományos eredmények 

Dolgozatom témáját tekintve, két részre osztható. Az els ben cigája és zackel fajtakörbe 

tartozó juhállományok közötti genetikai távolság becslést végeztünk 16 mikroszatellit 

marker használatával. A dolgozat másik részében a nem klasszikus MHC I gének 

polimorfizmusát vizsgáltuk DNS szinten és expresszióját mRNS szinten kvantitatív 

real-time PCR módszert alkalmazva különböz  európai és kínai sertés fajtákban. 

Dolgozatom 41 cigája és zackel fajtakörbe tartozó juhállomány genetikai távolság 

becslésének következtetései és egyben új tudományos eredményei a következ k:

1. Megállapítottuk, hogy a különböz  szakirodalmi forrásokból származó 

ajánlásokkal az általunk kiválasztott 20 különböz  kromoszómán elhelyezked

mikroszatellit markerb l 16-ot használva könnyen, gyorsan végezhetjük el a 

genetikai távolság vizsgálatot a cigája és zackel fajtakörbe tartozó 

juhállományokban. 

2. Alátámasztottuk, a korábban végzett fenotípusos és vérbiokémiai polimorfizmus 

vizsgálat eredményein alapuló genetikai különbségeket a magyar cigája 

állományok között. 

3. Megállapítottuk, hogy a genetikai különböz ség elhanyagolható:

o a K rös-Maros Nemzeti Park tulajdonában álló két állomány (HU-

KMKK-AC, HU-KMNP-AC); 

o az shonosként jegyzett soltszentimrei (HU-SMA-AC) és a tejel ként

nyilvántartott akasztói (HU-OJ-TC) állományok; 

o az shonosként nyilvántartott csanádpalotai (HU-SZIC-AC) és a 

hovatartozása tekintetében vitatott makó-rákosi (HU-MRD-TAC) 

állományok; 

o a szlovák handel (SL-HAN-TS) és jugat (SL-JUG-TS); az jurbis (SL-

JUR-TS) és jugat (SL-JUG-TS) illetve az vancover (SL-VAN-TS) és 

jurbis (SL-JUR-TS) állományok között. 
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4. Megállapítottuk, hogy a genetikai különbség nagyon kismérték :

o a két szerb pramenka állomány (SM-SVR-PR, SM-KRI-PR),  

o a két török régióból származó kivircik állomány (TR-KIV-TRA, TR-

KIV-MAR);

o a két bolgár cigája állomány (BU-STAR-TS, BU-ROD-TS); 

o a két bolgár maritza állomány (BU-PFMAR, BU-WFMAR); 

o a román és albán ruda állományok (RO-RUDA, AL-RUDA); 

o az albán cigája (AL-TS) és a csanádpalotai (HU-SZIC-AC) illetve a 

makó-rákosi (HU-MRD-TAC) állományok között. 

5. Megállapítottuk, hogy a genetikai különböz ség igen nagy mérték :

o a szerb zombori állomány (SM-ZP-TS) és az összes többi vizsgált 

állomány között. Ezzel meger sítettük Cinkulov (2003) eredményeit, aki 

a szerb csókai és zombori állomány különböz ségét vizsgálta, és 

megállapította, hogy olyan nagymérték  a genetikai elkülönülés 

közöttük, hogy két önálló fajtának tekinthet ek.

6. Eredményeink szerint nem er sithetjük meg Draganescu (2003) határozott 

véleményét, miszerint a cigája juhfajta a román ruda fajtából alakult ki. Azt 

azonban megállapítottuk, hogy néhány vizsgált cigája állomány genetikai 

rokonságban van vele (RO-RUST-TS, TR-KIV-TRA, SL-HAN-TS, BU-

WFMAR, BU-PFMAR). 
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Dolgozatom SLA Ib gének kifejez désének és polimorfizmus vizsgálatának 

következtetései a következ k:

A génexpresszió vizsgálat eredményei 

1. Megállapítottuk, hogy az általunk tervezett primerek génspecifikusak, és az 

általunk választott bels  referencia gének alkalmasak a kvantitatív RT-PCR 

vizsgálatra munkánk során; 

2. Megállapítottuk, hogy az SLA-6, -7, -8 gének mRNS szinten expresszálódtak az 

összes általunk vizsgált feln tt és magzati szövetmintákban; 

3. Megállapítottuk, hogy a klasszikus SLA-1 gén termel dése a legmagasabb 

minden vizsgált szövetben, sok esetben több száz ill. ezerszerese az SLA Ib 

génekének;

4. Megállapítottuk, hogy a nem klasszikus gének között az SLA-8 gén kifejez dése

a leger sebb, majd az SLA-7 és végül leggyengébb az SLA-6 termel dése. Ezen 

sorrend alól a csecsem mirigy kivétel, mivel abban leger sebben az SLA-7 gén 

fejez dött ki. 

A polimorfizmus vizsgálat eredményei 

1. Megállapítottuk, hogy polimorfizmus vizsgálathoz tervezett primereink is 

génspecifikusak és alkalmasak a munkánkhoz; 

2. Mindegyik SLA Ib gén esetében egy-egy új allélt azonosítottunk: 

SLA-6  1 nem konzervatív mutáció a 2 exonban (c529a), P99Q 

SLA-7  1 mutáció az 1 intronban (c371t) 

SLA-8  1 konzervatív mutáció a 2 exonban (c383a)  
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3. Megállapítottuk, hogy az SLA-6, -7, -8 gének nagyon alacsony szint

polimorfizmussal rendelkeznek; 

4. Meger sítettük ezen gének nem klasszikus gén besorolását. 
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6. Összefoglalás 
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Dolgozatom els  részében 8 kelet, közép és dél-európai országban található cigája 

illetve zackel fajtakörbe tartozó juhállomány közötti genetikai kapcsolatot kívántuk 

meghatározni.  

A világon hazánk a legels  országok között volt, ahol felismerték, hogy kulturális, és 

szakmai szempontból is jelent s feladat a géntartalékok átmentése a háziállatfajtákban, 

a teljes genetikai variancia meg rzése és a különböz  genotípusok helyének, 

szerepének, arányának beállítása. További cél, hogy a fajta értékmér it újra felismerjük 

és hagyományos módszerekkel kihasználjuk (VERESS és mtsai, 1996). Kukovics és 

Kume egy kérd íves felméréssel gy jtött információt a közép-, kelet- és dél-európai 

helyi juhfajták küllemi jegyeir l, termelési jellemz ir l (tej, gyapjú, hús, szaporaság). 

Az elmúlt 100 év során a különböz  keresztezések, környezeti hatások megváltoztatták 

ezeket a tipusokat, fajtákat. Az albán és horvát cigája kialakítása során leginkább a 

szerb cigájákat, míg a bolgár cigája változatokhoz a szovjet cigájákat használták. 

Romániát tekinthetjük a legnagyobb cigája tenyészt nek, mivel több mint másfél millió 

különböz  cigája típusba tartozó egyedük van. Els sorban a Balkán országokba 

exportálnak bel lük. Szlovákiában a cigája juh a második legjelent sebb juhfajta, amely 

els sorban Erdélyb l származik. Míg nem volt információ ezen változatok, fajták 

genetikai kapcsolatáról, nem lehetett megkezdeni génjeik védelmét. Vizsgálatunkhoz 

Albániából, Bulgáriából, Horvátországból, Szerbia és Montenegróból, Romániából, 

Szlovákiából, Törökországból és Magyarországról gy jtöttünk vér illetve 

gyapjúmintákat. Összesen 41 állományból 1506 egyed vizsgálatát végeztük el 16 

mikroszatellit marker használatával.  

A vizsgált 10 magyar állományból öt tenyészet egyedei képviselik a Magyar 

Juhtenyészt  Szövetség által elfogadott nyilvántartás szerinti shonos állományt, a 

K rös-Maros Nemzeti Park két állománya (HU-KMKK-AC, HU-KMNP-AC), egy 

soltszentimrei állomány (HU-SMA-AC), egy csanádpalotai állomány (HU-SZICS-AC) 

illetve egy makó-rákosi állomány (HU-MRDJ-TAC), amelyet morfológiai jegyek 

alapján az shonos és tejel  változat közti átmenetként említik. Három tenyészet (HU-

PG-ZC, HU-OJ-TC, HU-LB-TCZ) egyedei a tejel  cigája besorolásba tartoznak. 

Vizsgálati eredményeink alátámasztják a testméretbeli és a vér biokémiai 

polimorfizmus vizsgálatokban tapasztalt cigája változatok közötti eltéréseket 

(KUKOVICS és JÁVOR, 2001, 2002a). A két shonosként nyilvántartott nemzeti parki 

állomány közelsége nem okozott meglepetést, annál inkább a rozsdás cigája (HU-PG-
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TRC) és a ceglédi tejel  állomány (HU-LB-TCZ) illetve a csókai (HU-DE-CSC) és a 

zombori (HU-PG-ZC) állomány közti közelség.  

Draganescu (2003) véleménye szerint a román ruda fajtából alakult ki a cigája juh. Ezt 

az álláspontot eredményeink nem támasztották alá, de azt igen, hogy egyes 

állományokkal közeli rokonságban van. A román rozsdás cigájával (RO-RUST-TS) a 

legszorosabb a kapcsolata, illetve néhány szlovák cigájával (SL-OND-TS, SL-KAM-

TS, SL-KAO-TS), bolgár fajtákkal (BU-PLBH, BU-WFMAR, BU-PFMAR) és a török 

kivircik (TR-KIV-TRA, TR-KIV-MAR) juhval. A bolgár cigája tipusok (BU-STAR-

TS, BU-ROD-TS) genetikailag elkülönültek a többi állománytól, legközelebbi 

rokonságban a török sakiz (TR-SAKIZ) állománnyal találtuk.  

Gyarmathy (2000) véleménye szerint (cit.:KUKOVICS és JÁVOR, 2002a), az összes 

szlovák cigája típus közös eredetre vezethet  vissza. Azonban az általunk vizsgálatba 

vont 12 szlovák cigája változat között igen nagy különböz ségeket találtunk, aminek 

magyarázata lehet, hogy különböz  tenyésztési programok révén sokféle fajtából 

származó keresztési partnert használtak.  

Az albán ruda (AL-RUDA) állományt nem találtuk szoros rokonságban a román ruda 

(RO-RUDA) fajtával, eredményeink szerint a szerb csókai állományhoz (SM-CS-TS) 

áll közel. A bardhoke juh ugyancsak elkülönül a többi vizsgált állománytól, de 

legközelebb mégis a szlovák cigájákhoz áll (SL-SIR-TS, SL- HAN-TS, SL-JUG). Ez a 

fajta zackel fajtakörbe tartozik. Az albán cigája (AL-TS) genetikai szerkezetét tekintve 

egyértelm en a magyar shonosként nyilvántartott állományokhoz (HU-MRD-TAC, 

HU-SZIC-AC) hasonló, azonban ez meglep  eredmény, mivel nem ismert semmilyen 

kapcsolat köztük a múltban.  

A két szerb pramenka (SM-KRI-PR, SM-SVR-PR) állomány egyértelm en közeli 

rokonságban áll egymással, míg a zombori (SM-ZP-TS) és a csókai (SM-CS-TS) cigája 

állományok genetikai háttere különböz . Ez alátámasztja Cinkulov és mtsai. (2003) 

eredményét, akik szerint a szerb zombori és csókai típusok genetikailag annyira távol 

állnak egymástól, hogy két külön fajtának tekinthet ek.

A horvát cigáját (CR-TS) élesen elkülönültnek találtuk, a többi vizsgált állománytól, 

pedig a szerb tejel  cigáját (SM-ZP-TS) használták kialakítása során. 

Eredményeink szerint néhány magyar shonos cigája tipust használva meg rizhetjük az 

albán cigája genetikai értékeit. A két Szerbiából Magyarországra importált cigája tipust 

pedig mint vérfrissítés lehet használni a magyar cigája állományokban. A 

beltenyésztéses leromlás elkerülése miatt els sorban Szerbia-Montenegróból tudunk 
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megbízható származású tenyészállatot behozni, amelyek küllemükben is a legkevésbé 

befolyásolják a hazai shonos állományt. Néhány tenyészkost már importáltunk is az 

elmúlt 10 évben vérfrissítés céljából. Romániából hegyi típusú tenyészállatokat tudnánk 

behozni, azonban itt a származás igazolása körül gondok merülhetnek fel (GÁSPÁRDY 

és mtsai, 2001b).  

Dolgozatom kisebbik felét képez  részében mRNS szinten a nem klasszikus MHC I 

gének kifejez dését, míg DNS szinten polimorfizmusukat vizsgáltuk. Mindkét esetben 

génspecifikus primereket terveztünk. A génkifejez dés tanulmányozása azért volt 

fontos, mivel az emberi nem klasszikus gének szövetspecifitást mutatnak, egyes gének 

csak bizonyos szövetekben fejez dnek ki (pl.: HLA-G csak a méhlepényben). 33 

különböz  szövetmintát vizsgáltunk feln tt kocából illetve kanból, majd 100 napos 

embrióból is 24 különböz  szövetmintát gy jtöttünk. Ezek alapján azt az eredményt 

kaptuk, hogy mind a három SLA Ib gén illetve az SLA-1 gén is kifejez dött mindegyik 

szövetben, azonban a klasszikus MHC I gén kifejez dése sokkal er sebb (több száz, 

illetve egyes esetekben több ezerszerese). Az Ib gének között az SLA-8 génkifejez dése

er sebb mint az SLA-7 géné és leggyengébben az SLA-6 gén fejez dött ki. Ez alól 

kivétel a timusz, ahol a klasszikus SLA-1 után a nem klasszikus SLA-7 gén 

expressziója volt a leger sebb. A polimorfizmus vizsgálatok els  eredményeit európai 

és kínai sertés fajták tanulmányozásával kezdtük. Szekvenálás után a szekvenciák 

elemzését a NovoSNP 2.0.3 programmal végeztük el. Eredményeink meger sitik, hogy 

ezen gének a nem klasszikus gének csoportjába tartoznak, mivel nem polimorfak, 

génenként egy új pontmutációt sikerült detektálnunk. Az SLA-6 gén esetén egy nem 

konzervatív mutációt találtunk az 529 pozicióban, ahol citozin/adenin helyettesítés 

történik és így prolin/glutamin aminósav csere is bekövetkezik, az SLA-8 gén esetén 

pedig a 383 pozicióban egy konzervatív mutációt detektáltunk, ahol citozin helyett 

adenin található. Az SLA-7 esetén a mutáció az 1 intronban található a 371 pozicióban. 
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SUMMARY

In first part of my thesis, genetic difference was studied among Tsigai and Zackel 

populations in eight Eastern-, Central and Southern European countries.

Hungary is one of the first countries on the world where the preservation of domestic 

animal species is recognized, the conservation of the entire genetic variance, and the 

regulation of function and relation of different genotypes is a very important task in 

cultural and technical aspects too. More aim is to identify again the traits of breed and to 

exploit it with traditional methods (VERESS, 1996). As a result of our study we 

confirmed the genetic difference –which is based on previous results of phenotype and 

blood biochemistic polymorphism research- among populations (KUKOVICS and 

JÁVOR, 2001, 2002a). Kukovics and Kume (2004) had a questionnaire about 

phenotypic and production traits of traditional sheep breeds in Central-, Eastern- and 

Southern- European countries (milk, wool, meat, fecundity). During the last 100 ys 

different crossing, environment effects changed these type of sheeps. Serbian Tsigai 

was used for Albanian and Croatian Tsigai breeding. Soviet Tsigai was used for 

developing Bulgarian Tsigai. Rumania is considered as a biggest Tsigai breeder 

country, since 1,5 million individuals are breed. Mainly they are exported sheeps into 

the Balcan countries. Tsigai is the second most important sheep breed in Slovakia, 

which is originated mainly from Transilvania.Until there was no information about 

genetic difference, relation of these breeds, variates, it was not able to preserv their 

genes.

Blood and wool samples were collected to our study from Albania, Bulgaria, Croatia, 

Serbia and Montenegro, Rumania, Slovakia, Turkey and Hungary. Altogether 1506 

individuals from 41 flocks were examined using 16 microsatellite markers.  

Among examined ten Hungarian populations five populations are autochtonous flocks 

based on Hungarian Sheep Breeders Association’s registration: two populations owned 

by K rös-Maros National Park (HU-KMKK-AC, HU-KMNP-AC), one population from 

Soltszentimre (HU-SMA-AC), one population from Csanádpalota (HU-SZICS-AC) and 

one population from Makó-Rákos (HU-MRDJ-TAC), which is considered as a 

transitional type between autochthonous and milking type based on their morphology. 

Three flocks are milking type Tsigai (HU-PG-ZC, HU-OJ-TC, HU-LB-TCZ). Our 

results confirmed the genetic difference – which based on previous results of phenotype 

and blood biochemistric polymorphism research (KUKOVICS and JÁVOR, 2001, 
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2002a) - among Hungarian Tsigai populations. It was no suprise that two flocks which 

are registered as autochthonous populations are close to each other, however it was 

suprise that rusty Tsigai (HU-PG-TRC) with Milking flock in Cegléd (HU-LB-TCZ) 

and Cokanski (HU-DE-CSC) with Zomborski (HU-PG-ZC) populations.  

According to Draganescu’s (2003) strong opinion Tsigai breed was originated from 

Rumanian Ruda. This state was not confirmed by our results, but we could confirm that 

it has close relation with some populations, like Rumanian Rusty Tsigai (RO-RUST-

TS), a few Slovakian populations (SL-OND-TS, SL-KAM-TS, SL-KAO-TS), Bulgarian 

breeds (BU-PLBH, BU-WFMAR, BU-PFMAR) and Turkish Kivircik (TR-KIV-TRA, 

TR-KIV-MAR). Bulgarian Tsigai populations (BU-STAR-TS, BU-ROD-TS) were 

separated genetically from other examined populations, and they were closest relation 

with Turkish Sakiz (TR-SAKIZ).  

According to Gyarmathy (2000) (cit.:KUKOVICS and JÁVOR, 2002a), all Slovakian 

Tsigai types have the same origin. However there were big genetic difference among 

examined 12 Slovakian populations, which might be the result of different breeding 

programs using exotic breeds of sheep.  

The genetic difference was very low but not negligible between Albanian Ruda (AL-

RUDA) and Rumanian Ruda (RO-RUDA), but AL-RUDA was closer relation to 

Serbian Cokanski population (SM-CS-TS). Bardhoke breed was separated from other 

examined breeds, it had the closest relation to three Slovakian types (SL-SIR-TS, SL- 

HAN-TS, SL-JUG). Bardhoke is belong to Zackel type. Genetic structure of Albanian 

Tsigai (AL-TS) was similar to Hungarian autochthonous populations (HU-MRD-TAC, 

HU-SZIC-AC), however it was suprise because there was no information about their 

relation in the past.

Genetic difference was at moderately level between two Serbian Pramenka populations 

(SM-KRI-PR, SM-SVR-PR), and Serbian Zomborski Tsigai (SM-ZP-TS), it was highly 

differentiated from Cokanski Tsigai (SM-CS-TS). We confirmed the result of Cinkulov 

et al (2003), who studied the genetic difference between Serbian Cokanski and 

Zomborski, and determined that the genetic difference between these two populations is 

so extended, that these can be regarded as two separate breeds.

Croatian Tsigai was separated (CR-TS) from other populations, however Serbian 

Milking Tsigai (SM-ZP-TS) was used for developing this breed. 

Our results suggest that several Hungarian autochthonous Tsigai variants are suitable 

for preserving the Albanian Tsigai sheep. Furthermore, two Tsigai variants imported 
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into Hungary from Serbia might also be used as blood refreshment in various Hungarian 

Tsigai flocks. We are able to import known originated rams only from Serbia and 

Montenegro to avoid inbreeding depression, because these populations have the least 

influence for Hungarian autochthonous populations’ phenotype. Several rams were 

already imported during the last 10ys. Mountain type rams could be imported from 

Rumania, however it could be problem with certify of origin (GÁSPÁRDY et al, 

2001b).

Second part of my thesis were study of expression of non-classical MHC I genes in pig 

on mRNA level, and their polymorphism on DNA level. Genespecific primers were 

designed in both cases. It was important to study gene expression of non-classical genes 

in pig since non-classical genes in human have tissue specific expression (e.g.: HLA-G 

only in placenta). From adult sow and boar 33 distinct tissue samples, from 100 days 

fetuses 24 distinct tissue samples were collected. According to our results both three 

SLA Ib gene and SLA-1 gene were expressed in each examined tissue, however 

expression of classical MHC I gene was much more stronger (hundred, thousand fold in 

several case). Among Ib genes, expression of SLA-8 was stronger than SLA-7 and 

SLA-6 had the lowest expression level. Thymus was exception, becuase expression of 

SLA-7 was the strongest after classical SLA-1. European and Chinese pig breeds were 

used for polymorphism study at the beginning. After sequencing NovoSNP 2.0.3 

program was used for sequence analysis. Our results confirm, that these genes are 

belong to the group of non-classical genes, as we have identified only one new allele 

per a gene, which means really low level polymorphism and this is the main character 

of non-classical genes. In case of SLA-6 gene one non conservative mutation was 

detected at 529 position. There is a citosine/adenine substitution, which causes 

proline/glutamine aminoacid substitution. In case of SLA-8 gene on conservative 

mutation was identified at 383 position. There is a citosine adenine substitution. In case 

of SLA-7 one new SNP was detected inside of intron 1 at 371 position. 
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RÖVIDÍTÉSEK JEGYZÉKE 

A    adenin 

ACTB    ß -aktin 

AFLP    Amplifikált Fragment Hossz Polimorfizmus 

B2M    ß-2-mikroglobulin 

C    citozin 

DM    minimum genetikai távolság 

DNS    dezoxi-ribonukleinsav 

dNTP    dezoxiribonukleozid trifoszfátok 

DS    standard genetikai távolság 

DTT    ditiotreitol 

FAO az ENSZ Élelmezési és Mez gazdasági Szervezete 

(Food and Agricultural Organization) 

Fis    beltenyésztettségi együttható

G    guanin 

GAPDH    gliceraldehid-3-foszfát dehidrogenáz 

Hexp    várt heterozigozitási érték

HLA    humán leukocita antigén 

Hobs    kapott heterozigozitási érték 

HPRT1    hipoxantin guanin foszforibozil transzferáz 

HWE    Hardy-Weinberg egyensúly 

IPTG    izopropil-tiogalaktozidáz 

ISAG Nemzetközi Állatgenetikai Társaság (International 

Society for Animal Genetics) 

MHC    f  hisztokompatibilitási komplex 

MHC Ia    klasszikus MHC I gének 

MHC Ib    nem klasszikus MHC I gének 

mRNS    hírviv  vagy messenger RNS 

tRNS    transzfer RNS 

mtDNS    mitokondriális DNS 

NK sejtek   természetes öl sejtek

PCR    polimeráz láncreakció 

R2    korrelációs koefficiens 
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RAPD    Véletlenszer en Amplifikált Polimorf DNS 

RFLP    Restrikciós Fragment Hossz Polimorfizmus 

RNS    ribonukleinsav 

rRNS    riboszómális RNS 

RT-PCR    reverz transzkriptáz PCR, real-time PCR 

SLA    sertés leukocita antigén 

SNP    Egyszer  Nukleotid Polimorfizmus 

SSLPs    Egyszer  Szekvencia Hossz Polimorfizmusok 

SSR    Egyszer  Szekvencia Ismétl dés (mikroszatellit) 

STR    Rövid Tandem Ismétl dés (mikroszatellit) 

T    timin 

TC sejtek   citotoxikus T sejtek 

TCR    T sejt receptorok 

TH sejtek   segít  T sejtek 

USDA amerikai mez gazdasági tárca (United States 

Department of Agriculture) 

VNTR Különböz  Számú Tandem Ismétl dés

(miniszatellit) 
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ÁBRÁK JEGYZÉKE 

1.ábra: Törzskönyvi nyilvántartásban szerepl  tenyészkosok fajtacsoportonkénti 

megoszlása 

2.ábra: shonosként nyilvántartott tenyészkosok fajtánkénti megoszlása 

3.ábra: Törzskönyvi nyilvántartásban szerepl  anyajuhok fajtacsoportonkénti 

megoszlása 

4.ábra: shonosként nyilvántartott anyajuhok fajtánkénti megoszlása 

5.ábra: A DNS szerkezeti felépítése 

6.ábra: A DNS típusai 

7.ábra: A PCR reakció lépései 

8.ábra: Mikroszatellit marker 

9.ábra: MHC I gének szerkezeti felépítése 

10.ábra: Az MHC I régió összehasonlító térképe sertés és ember esetében 

11.ábra: A MAF 35 lókusz allélgyakorisági értékei a vizsgált 41 populációban 

12.ábra: UPGMA algoritmus alapján szerkesztett fa 

13.ábra: A teljes RNS min ségének ellen rzése

14.ábra: Az SLA-6,-7 és -8 mRNS szekvencia összehasonlítása és jelölve bennük a 

kiválasztásra került primerek 

15.ábra: Az általunk tervezett primerek pozíciói 

16.ábra: Az összes vizsgált primer pár amplifikálásának eredménye 

17.ábra: Az ACTB és B2M háztartási gének és a MHC Ib illetve az SLA-1 gén hígitási 

és standard görbéi 

18.ábra: A háztartási génként vizsgált lehet ségek abszolút kvantifikációjának 

eredménye 

19.ábra: Az SLA-1, SLA-6, SLA-7, SLA-8 gének kifejez dése feln tt koca különböz

szöveteiben 

20.ábra: Az SLA-1, SLA-6, SLA-7, SLA-8 gének kifejez dése feln tt kan különböz

szöveteiben 

21.ábra: Az SLA-1, SLA-6, SLA-7, SLA-8 gének kifejez dése 100 napos magzatok 

különböz  szöveteiben 

22.ábra: Az SLA-6, SLA-7 és SLA-8 gének kifejez désének szintje feln tt koca 

különböz  szöveteiben 
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23.ábra: Az SLA-6, SLA-7 és SLA-8 gének kifejez désének szintje feln tt kan 

különböz  szöveteiben 

24.ábra: Az SLA-6, SLA-7 és SLA-8 gének kifejez désének szintje 100 napos 

magzatok különböz  szöveteiben 

25.ábra: Az általunk tervezett és használt primerek pozíciója 

26.ábra: Az SLA-6 gén 2 exonjában azonosított új allél 

27.ábra: Az SLA-7 gén 1 intronjában azonosított új allél 

28.ábra: Az SLA-8 gén 2 exonjában azonosított új allél 
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TÁBLÁZATOK JEGYZÉKE 

1.táblázat: Testméretbeni különbségek az egyes cigája és zackel fajtakörbe 

tartozó változatok között 

2.táblázat: A cigája anyajuhok testméretei 

3.táblázat: A zombori- és csókai cigája változat néhány fontos testmérete 

4.táblázat: Az shonos cigája törzskönyvbe kerülésének feltételei 

5.táblázat: A tejel  cigája törzskönyvbe kerülésének feltételei 

6.táblázat: A cigája anyák gyapjútermelési tulajdonságai 

7.táblázat: Az anyatej és tehén-, juh-, és kecsketej összetétele 

8.táblázat: Különböz  juhfajták tejtermel képessége

9.táblázat: Különböz  juhfajták kolosztrumának és tejének szárazanyag-, 

fehérjetartalmának, fehérjefrakcióinak megoszlása 

10.táblázat: A hemoglobin allél gyakorisága a különböz  cigája populációkban 

11.táblázat: A veleszületett és szerzett immunitás közti f bb különbségek 

12.táblázat: Az MHC I és MHC II gének és membránfehérjék közti legf bb

különbségek

13.táblázat: A genetikai távolság meghatározásához vizsgált állományok és azok 

jellemz i

14.táblázat: Az alkalmazott primerek, f bb jellemz ikkel

15.táblázat: Multiplex reakciók kialakítása 

16.táblázat: Az SLA Ib gének polimorfizmus vizsgálata során használt fajták 

17.táblázat: A vizsgált lókuszok f bb jellemz i

18.táblázat: Az állományokban azonosított allélok száma, heterozigozitási értékek 

és a becsült beltenyésztettség értékei 

19.táblázat: A vizsgált állományok HWE-t l való eltérése 

20.táblázat: Állomány specifikus allélok  

21.táblázat: A génkifejez dés vizsgálat során használt primer párok 

22.táblázat: A két kiválasztott háztartási génre és a vizsgált SLA génekre a PCR 

hatákonyságának mutatója (korrelációs koefficiens) 

23.táblázat: A polimorfizmus vizsgálat során használt primereink 
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KÉPEK JEGYZÉKE 

1.kép: Fekete fej  cigája Teleorman régióból (fotó: Padenau, I.) 

2.kép: Kovásznai „rozsdás” cigája (fotó: Padeanu, I.) 

3.kép: Bolgár cigája kos (fotó: Kukovics, S.) 

4.kép: Szerb zombori cigája (fotó: Cinkulov, M.) 

5.kép: Szerb csókai cigája (fotó: Cinkulov, M.) 

6.kép: Svrljiska pramenka anyajuh (fotó: Cinkulov, M.) 

7.kép: Svrljiska pramenka kos (fotó: Cinkulov, M.) 

8.kép: Szlovák cigája anyajuhok (fotó: Kukovics, S.) 

9.kép: Horvát cigája anyajuhok bárányaikkal (fotó: Kusza. Sz.) 

10.kép: Magyar shonos cigája kos (fotó: Kukovics, S.) 

11.kép: Magyar shonos cigája anyajuh (fotó: Kukovics, S.) 

12.kép: Magyar tejel  cigája kos (fotó: Kukovics, S.) 

13.kép: Magyar tejel  cigája anyajuhok (fotó: Kukovics, S.) 

14.kép: Csókai cigája (fotó: Kusza, Sz.) 

15.kép: Erdélyi rozsdás cigája (zsukui) (fotó: Pál, G.) 

16.kép: Tejel  cigája (fotó: Pál, G.) 

17.kép: Vegyszerek bemérése steril fülke alatt (fotó: Árnyasi, M.)
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…………………………..
a jelölt aláírása 

NYILATKOZAT 

Tanúsítom, hogy Bátoriné Kusza Szilvia doktorjelölt 2002–2006 között a fent 
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