Animal welfare, etologia ¢és tartastechnologia

Animal welfare, ethology and housing systems

Volume 19 Issue 1

Godollé
2023



Karpati et al | AWETH Vol 19.1.(2023)

AZ ATLAGOS BELTENYESZTETTSEG KETFELE MODON VALO
MEGHATAROZASA A GYIMESI RACKA PELDAJAN KERESZTUL

Kdrpati Edinal?, Gaspdrdy Andrast, Safar LaszI6?, Gulyds LaszI6®

Allattenyésztési, Takarmanyozastani és Laborallat-tudomaényi Intézet, Allatorvostudomanyi
Egyetem, Budapest, Istvan utca 2, 1078 Budapest, Magyarorszag
2Magyar Juh- és Kecsketenyészték Szovetsége, Loportar u. 16, 1134 Budapest, Magyarorszag
SAllattudomanyi Tanszék, Albert Kazmér Mosonmagyarévari Kar, Széchenyi Istvan Egyetem,
Viar tér 2, 9200 Mosonmagyarovar, Magyarorszag
edina.karpati@gmail.com

Received — Erkezett: 08.11.2022.
Accepted — Elfogadva: 10.05.2023.

Osszefoglalas

A gyimesi racka a racka-csoportba tartoz6 juhoknak az Erdélyben tenyésztett valtozata. Az 1990-
es évek elején Ujra betelepitették Magyarorszagra (akkor még csak kis egyedszamban), majd a
kovetkezo években néhany nagyobb tenyészallatimportnak koszonhetden a fajta hazai 1étszdma
megnovekedett. A gyimesi racka anyajuhok torzskonyvezett alloméanya ma kozel 1000 egyedbdl
all. A szerzok az egyedek Wright-féle beltenyésztési egytitthatojat (Coefficient of Inbreeding —
COl) a Pedigree Viewer szoftver segitségével becsiilték meg a teljes torzskonyvi adatok alapjan
(2005-t61 2020-ig). Majd, az atlagos beltenyésztettségi egyiitthatokat az alapértékeken és a
normalizalas érdekében transzformalt értékeken is meghataroztik. A teljes torzskdnyvi populécio
(n=16947) atlagos COI egyiitthatoja az alapértékeken szamitva 1,99% volt, szemben a
nemzedékek szamanak ndvekedésével a COI szignifikansan (P<0,001) n6 a teljes torzskonyvi
populacioban (a nyolcadik nemzedékben mar 10,72%), mig a beltenyésztett egyedek csoportjaban
a COI inkébb stagnal a 8 és 10% kozotti tartomanyban, bar az ANOVA generaciok kozotti
szignifikans kiilonbségeket igazol. A logtranszformacioval kapott korrigalt sulyozott atlag és
mértani 4tlag alacsonyabb értéteket vesz fel (1,43% és 6,30%). Ugy gondoljuk, hogy ezek az
alacsonyabb értékek nem csak kedvezdbbek, de a csoportok atlagat megbizhatobban jellemzoek is,
mert azokat a normalis eloszlast jobban megkozelitd adatbazison kaptuk. A szamitott COI értékek
alapjan a mai gyimesi racka allomany homozigozitasa emelkedett mértékiinek tekinthetd, ami a
jovObeni gondosabb parositasra hivja fel a figyelmet.

Kulcsszavak: beltenyésztési egyiitthato, parositasi terv, leszarmazas anyai nemzedékenként
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Determining the average inbreeding coefficient in two ways using the example of the
Gyimesi Racka

Abstract

The Gyimesi Racka is one of the Zackel-group variants bred in Transylvania. In the early 1990s it
was re-introduced into Hungary (only in small numbers), then in the following years the national
population of the breed increased due to some major imports of breeding animals. The stud book
herd of the Gyimesi Racka ewes consists of almost 1000 individuals today.

The authors estimated individual Wright’s inbreeding coefficient (COI) using Pedigree Viewer
software based on the whole pedigree data (from 2005 to 2020). Mean inbreeding coefficients were
also determined at baseline and transformed values.

The average COI of the total herd book population (n=16947) was 1.99%, compared to the higher
value of the subpopulation of inbred individuals (n=3828, 8.81%). As the number of maternal
generations increased, the COI increased too significantly (P<0.001) in the total herd book
population; in the eighth generation it was already 10.72%. On the other hand, in the subset of
inbred individuals, the COI was more stagnant in the range of 8% and 10%, even though ANOVA
confirms significant differences between generations. The corrected weighted mean and geometric
mean obtained by log transformation took lower values (1.43% and 6.30%, respectively). We
believe that the latter values are not only more favourable from the genetic diversity point of view,
but also more reliable to characterize the mean of a group of animals, because they were obtained
from a database that is closer to the normal distribution.

However, based on the COI values calculated via both ways, the homozygosity status of today's
Gyimesi Racka stock is threateningly high, which draws attention to careful mating plan in the
future.

Key words: coefficient of inbreeding, planning mating, descendance by maternal generations

Bevezetés

A gyimesi racka elddei Kis-Azsiabol keriiltek a Karpatok déli hegyvonulataiba. A gyimesi
racka a racka juhcsoport legnagyobb testméretii képviseldje. Mara kevés helyen taldlhat6 fajtatiszta
képviseléje (pl. Gyimesi-havasok, Haromszéki-havasok). Az 1990-es évek elején ujra
betelepitették Magyarorszagra (akkor még csak kis egyedszamban), majd a kovetkezd években
néhany nagyobb tenyészallatimportnak kdszonhetden a fajta hazai allomanya novekedett. A
torzskonyvezett gyimesi racka anyajuhok allomanya ma kézel 1000 egyedbdl all. Jellegzetes csigas
szarva van, ami a kosok esetében hosszabb (Gdspdrdy, 2011). Nem ritka a szarvatlansag sem.
Kevertgyapjas bundaja szennyes fehér, nem ritkdn szines foltokkal tarkazott. A fej és a labvégek
tobbnyire feketék, a szem koriili folt gyakran fekete, amit 6kuldnak hivnak. Teje vitaminokban és
asvanyi anyagokban gazdag, a havasi legelon gyarapodé izomzata zamatos ételek alapja (Koppdny,
2002).

A torzskonyv jelenti az alapot a haszonallatok tenyésztéséhez, ami Gshonos fajtaink
esetében a legtobb esetben zart és csak a torzskonyvezett sziilok utodai keriilnek bejegyzésre. Az
6shonos fajtaink a populacié méret tekintetében gyakran kozel allnak a kritikus szinthez, vagyis
amikor a ndstényei 100, a himjei pedig 5 egyedszam alatt vannak. Ha egyaltalan nincsenek
szaporodoképes egyedek, akkor a fajta kihaltnak tekinthetd (Fréhlich és Kopte, 2014). A helyi
6shonos allatok alacsonyabb teljesitményiik miatt gyakran kiszorulnak a termelésboél, és helyiiket
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atveszik az intenziv vilagfajtak (Maijala, 1970). Sajnos az is el6fordul, hogy ezek az egyedek nem
felelnek meg az ipar és a kereskedelem aktualis igényeinek és ezért Kikeriilnek az érdekl6dés
homlokterébdl (Sambraus, 2016). Emellett, a régi haziallat fajtainkat a genetikai valtozatossaguk
besziikiilése is veszélyezteti. Egy allatdllomany homozigozitasa tobb médon €s mérdszammal is
kifejezhet6. Az egyik ilyen a pedigré alapjan szamitott beltenyésztettségi egyiitthatot. A
beltenyésztettségi egyiitthatd annak valosziniiségét irja le, hogy egy adott lokusz két allélja
szarmazas tekintetében azonos. Akkor beszéliink beltenyésztésrdl, ha egymassal rokonsagban 1€vo
szllok parositdsabdl sziiletnek meg az utddok. Kozvetlen genomi informécié alapjan is lehet ma
mar tobb mikroszatellita (Kovdcs et al., 2019) és tobb ezer SNP (Ferencakovi¢ et al., 2013)
értékelésével un. molekularis homozigozitast (autozigozitast) becsiilni. Mitokondridlis DNS
(mtDNS) mintak 6sszehasonlitasaval is vizsgaltdk a gyimesi racka és a curkana (Turcana) kozotti
genetikai tavolsagot (Kusza et al, 2015). Az 0Gn. Geneseek Ovine SNP50 BeadChip
felhasznalasaval nyert megallapitast, hogy a fehér és fekete hortobagyi rackdk jol elkiiloniilnek
egymastol a ROH (Runs of Homozygosity) alapjan (Zsolnai et al., 2021).

Jelen dolgozat azt tlizte ki céljaul, hogy megallapitsa a gyimesi racka juhpopulécio
torzskonyvi adatai alapjan a fajta beltenyésztettségi allapotat és felhivja a tenyésztok figyelmét a
fajta genetikai diverzitdsanak megorzésére. A fajta homozigozitdsanak mértékét kétféle modon
allapitottuk meg: az egyedi beltenyésztettségi egyiitthatok szamtani atlagaval, valamint a
transzformalt egyedi egyiitthatok mértani 4tlagaval.

Anyag és modszer

A gyimesi rackaallomany torzskonyvi feldolgozasahoz a Magyar Juh- és Kecsketenyésztok
Szovetsége (MIKSZ) az egész orszagot lefedé Excel adatbazisat hasznaltuk fel (2005-2020). Az
adatok elékészitése (anyai nemzedék kodolasa, pedigré fajl készitése) utan kiszamoltuk a Wright-
féle egyedi beltenyésztettségi egylitthatokat (Coefficient of Inbreeding — COIl) a Pedigree Viewer
szoftver hasznalataval (Kinghorn és Kinghorn, 2010). A pedigré fajl egy adattablazat, aminek az
elsd oszlopaban az Osszes torzskonyvbe felvett egyed, a masodik és harmadik oszlopaban ezek
sziilei (apa, anya) szerepelnek az azonositd szamaikkal. Az alapitd egyedeknek ismeretlen a
szarmazasa, igy ezek soraiban a sziil6k 0-s azonositoval jelennek meg.

A feldolgozas elején elvégeztiik a COI normalitas-vizsgalatat Kolmogorov-Smirnov one-
sample teszt és Lilliefors teszt segitségével a teljes allomanyban. Amennyiben e tesztek értékei
szignifikansak, akkor azt a hipotézist, miszerint az adott eloszlas normalis, el kell utasitani. A mi
esetlinkben szignifikans értékeket kaptunk (K-S d = 0,4305, P<0,01; Lilliefors P<0,01), tehat a
COI eloszlasa nem volt normalis (/. abra). Az eloszlas normalizalasa érdekében természetes alapt
logaritmus transzformdciot alkalmaztuk (COI — LogCOI) és a normalizalt adatokon ujra
elvégeztiik a normalitas vizsgalatanak tesztjeit, csak a beltenyésztett részallomanyban (ahol a COI
nagyobb, mint 0). Az eloszlas szemmel lathatéan normalizalodott (/. abra), azonban a tesztek ezt
nem igazoltak (K-S d = 0,1032, P<0,01; Lilliefors P<0,01). Ennek ellenére tigy gondoljuk, hogy a
transzformalt értékek statisztikai feldolgozasa megbizhatobb, mint a nem transzformalt értékek
esetében. Ugyanakkor, mind a COIL, mind a LogCOlI statisztikai feldolgozésat elvégeztiik az
eredmények Osszevetése érdekében.
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1. abra: A COI lefutasa és normalitasvizsgalata a teljes allomanyban (bal), a logCOI
lefutasa és normalitasvizsgalata a beltenyésztett részpopulacioban (jobb)

Histogram: LogCOl: =Log(inbreeding coefficient)
Histogram: Inbreeding K-S d=,10322, p<,01 ; Lilliefors p<,01
K-S d=,43049, p<,01 ; Liliefors p<,01 Include condition: inbreeding coefficient > 0
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Figure 1: Course of COI and normality test in the entire population (left), course of logCOI and
test of normality in the inbred sub-population (right)

A statisztikai feldolgozas a Statistica programmal valdosult meg (TIBCO Software Inc.,
2020). El6szor a teljes allomanyra és a beltenyésztett részallomanyra szamitottunk szamtani atlagot
¢és 95%-0s konfidencia intervallumot a COl-ban. Majd, a beltenyésztett részallomanyra hataroztuk
meg ugyanezen értékeket a LogCOIl-ban. Késdbb, a One-Way ANOVA modellben az ivar (him,
ndstény) €s az anyai nemzedékek szdma (1-8 kozott) hatasat vizsgaltuk a kétféle beltenyésztési
egylitthatd alakulasara. A hatasok szignifikancia szintjét (p-érték, ANOVA), valamint ezek
osztalyainak paros szignifikancia szintjét (p-érték, post hoc test (Unequal N Tukey HSD-Honestly
Significant Difference) is kiszamitottuk.

A statisztikai feldolgozast kovetéen a LogCOI eredményeit visszatranszformaltuk, hogy
értelmezhet6 atlagot (mértani atlag, COlpack = -°9°0") és ennek 95%-0s konfidencia intervallumait
(alsé konfidencia intervallum = e%%Lo9COl &g felsg konfidencia intervallum = g*9%Logcoh)
megkapjuk. A tapasztalatokra alapozva, nem a szoras értékekkel foglalkoztunk, mert azok
visszatranszformalt értéke félrevezetden magas, ugyanakkor a konfidencia intervallum érthetdbben
fogja kozre a mértani atlagot. Végezetiil kiszdmitottuk a teljes allomany korrigalt stlyozott
beltenyésztettségi értékeit a COlpack mértani atlagok felhasznéaldsaval az elemszamok
figyelembevételével.

Eredmények és értékelés

A gyimesi rackaallomany torzskonyve (2005 és 2020 kozott) 6sszesen 16947 egyed adatait
tartalmazza. Ebbdl rokontenyésztett volt 3828 egyed, mig 13052 nem volt rokontenyésztett. A
pedigré vizsgalatra alapozott COl-szamités az ismeretlen sziil6i hatteri egyedek, vagyis az alapitd
6sok kozott nem vesz figyelembe rokonsagot, valamint ezek beltenyésztettségi egyiitthatojat 0-nak
veszi. A teljes torzskonyvi allomany atlagos beltenyésztettsége 1,99%, mig a rokontenyésztett
egyedek beltenyésztettsége 8,81% (/. tabldazat). Megvizsgaltuk a teljes torzskonyvi allomany,
valamint a rokontenyésztett egyedek beltenyésztettségi egyiitthatojat az ivar szerint is. A teljes
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allomanyban a kosok beltenyésztettsége 2,37%, a ndstényeké pedig ettdl igazoltan eltér: 1,73%
(P<0,001). A rokontenyésztett egyedek esetében a kosok (8,84%) és a néstények (8,77%) kozott
nem volt szignifikans kiilonbség (P=0,750).

1. tablazat: A beltenyésztettségi egyiitthato a teljes és a rokontenyésztett Allomanyban
ivaronként, valamint anyai nemzedékenként

Hatas Minden egyed Rokontenyésztett egyedek Rokontenyésztett
egyedek aranya
Beltenyésztettségi egyiitthato, Beltenyésztettségi egyiitthato, %
-95%ClI szamtani atlag +95%CI -95%Cl szdmtani atlag +95%CI
Teljes allomany:
0,0191 0,0199 0,0206 0,0859 0,0881 0,0903 22,59

(n=16947) (n=3828)

Ivar: P<0,001 P=0,750

Him 0,0225 0,0237 0,0250 0,0853 0,0884 0,0915 26,59
(n=7149) (n=1901)

Nostény 0,0163 0,0173 0,0182 0,0846 0,0877 0,0908 19,67
(n=9798) (n=1927)

Anyai nemzedék: P<0,001 P<0,001

1 0,0000? - 0,00
(n=2255)

2 0,0003 0,0006* 0,0008 0,1941 0,2243% 0,2544 0,25
(n=6712) (n=17)

3 0,0201 0,0218" 0,0235 0,0933 0,0982°¢ 0,1030 22,22
(n=3934) (n=874)

4 0,0472 0,0501° 0,0531 0,0782 0,0821* 0,0860 61,10
(n=2054) (n=1255)

5 0,0594 0,0633 0,0672 0,0777 0,0820* 0,0864 77,19
(n=1188) (n=917)

6 0,0798 0,0848¢ 0,0897 0,0849 0,0898*¢ 0,0947 94,36
(n=621) (n=586)

7 0,0808 0,0900° 0,0991 0,0830 0,0921%¢ 0,1013 97,67
(n=172) (n=168)

8 0,0643 0,1072%¢ 0,1501 0,0643 0,1072%¢ 0.1501 100,00
(n=11) (n=11)

abede o eltérs felsd indexbe tett betik statisztikailag igazol kiilonbséget jeleznek (P<0,05)

abede . Jetters in different superscripts indicate a statistically significant difference (P<0.05)
Table 1: The inbreeding coefficient for the entire population and inbred sub-population per sex
and maternal generation

A feldolgozas nyolc anyai nemzedéket kiilonboztetett meg. A beltenyésztettségi egyiitthatd
nemzedékenkénti (anyai nemzedék) értékei szintén az [. tdbldzatban keriilnek bemutatdsra.
Megallapithatd, hogy a COI a masodik nemzedéktdl folyamatosan és jelentdsen emelkedik a teljes
populacioban (0,00%-r61 10,72%-ra; P<0,001). A rokontenyésztett részpopulacion beliil a
beltenyésztettségi egyiitthatd 8-10% kozotti értékeken stagnal (gyakorlatilag P<0,05). Ez alol
kivételt képez a kis elemszamt (17 egyed) 2. generacio 22,43%-kal. A nemzedékenkénti vizsgalat
feltarja, hogy a beltenyésztett részpopulacio létszama a masodik nemzedéktdl (n=17) a negyedik
(n=1255, a megsziiletések szerint teljesnek tekinthetd) nemzedékig nd. Illetdleg, hogy a
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beltenyésztett részpopulacid teljes populdcion beliilli ardnya (%) az egymast kovetd
nemzedékekben egyre drasztikusabb méretet 6lt.

A statisztikai feldolgozast kovetden a LogCOI eredményeit visszatranszformaltuk, hogy
értelmezheté mértani atlagot kapjunk a rokontenyésztett részallomanyban, tovabba ezen beliil az
ivar és az anyai nemzedék szerint (2. tdbldzat). A 2. tdbldzat masodik oszlopaban tajékoztatd
jelleggel kertilnek ismertetésre a teljes allomany korrigalt silyozott beltenyésztettségi értékei is. A
teljes torzskonyvi allomany beltenyésztettségének mértani atlaga 1,43%, mig a rokontenyésztett
egyedeké 6,30%. A teljes allomanyban a kosok beltenyésztettsége 1,72%-nak, a néstényeké pedig
1,22%-nak tekinthetd. A rokontenyésztett egyedek esetében a kosok (6,40%) és a ndstények
(6,21%) kozott nem volt szignifikans kiilonbség (P=0,301). Az anyai nemzedékek vonatkozasaban
megéallapithat6, hogy a COlpack szintén a masodik nemzedéktdl folyamatosan és jelentdsen
emelkedik a teljes populacioban (0,00%-r61 9,54%-re). Viszont, a rokontenyésztett részpopulacion
beliil a beltenyésztettségi egyiitthatd kezdeti csokkenést kovetden, az oOtodik nemzedéktdl
emelkedni kezd (5,69%-r61 9,54%-ra, P<0,05).

2. tdblazat: A COlback korrigalt sulyozott atlagai és mértani atlagai a teljes és a
rokontenyésztett allomanyban ivaronként, valamint anyai nemzedékenként

Hatas Minden egyed Rokontenyésztett egyedek
COlpack beltenyésztettségi egyiitthato, COlpack beltenyésztettségi egyiitthato,
sulyozott atlag -95%C| mértani atlag  +95%CI

Teljes allomany:
0,0143 0,0613 0,0630 0,0649
(n=16947) (n=3828)

Ivar: P=0,301

Him 0,0172 0,0615 0,0640 0,0666
(n=7149) (n=1901)

Nostény 0,0122 0,0596 0,0621 0,0647
(n=9798) (n=1927)

Anyai nemzedék: P<0,001

1 0,0000 -
(n=2255)

2 0,0005 0,1738 0,2124% 0,2595
(n=6712) (n=17)

3 0,0157 0,0665 0,0706° 0,0750
(n=3934) (n=874)

4 0,0348 0,0542 0,0569* 0,0599
(n=2054) (n=1255)

5 0,0440 0,0536 0,0570*" 0,0605
(n=1188) (n=917)

6 0,0671 0,0668 0,0711°¢ 0,0757
(n=621) (n=586)

7 0,0719 0,0654 0,0736*P< 0,0829
(n=172) (n=168)

8 0,0954 0,0693 0,09542bcd 01313
(n=11) (n=11)

abed _ o7 eltéré felsd indexbe tett betiik statisztikailag igazol kiilonbséget jeleznek (P<0,05)

abede - [etters in different superscripts indicate a statistically significant difference (P<0.05)
Table 2: The corrected weighted averages and geometric averages of COlpack in the entire
population and inbred sub-population per sex and maternal generation
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Kovetkeztetések és javaslatok

A gyimesi racka torzskonyve 15 év alatt kb. 17000 allatot regisztralt (ebbdl kb. 4000 allat
rokontenyésztett). A nem transzformalt adatokat Gsszehasonlitva megallapithato, hogy a teljes
torzskonyvi allomany atlagos beltenyésztettségi egylitthatoja alacsonynak mondhat6 (1,99%), mig
a rokontenyésztett egyedek esetében ez magasabb (8,81%). Logtranszformacidval kapott korrigalt
stilyozott atlag és mértani atlag ezeknél alacsonyabb értéteket vesz fel (1,43% és 6,30%). Ugy
gondoljuk, hogy az utobbi értékek nem csak kedvezObbek, de az allatcsoport atlagat
megbizhatobban jellemzdek is, mert azokat a normalis eloszlast jobban megkozelité adatbazison
kaptuk. A teljes allomanyban a kosok beltenyésztettsége 2,37%, a ndstényeké pedig ettdl igazoltan
eltér: 1,73% (P<0,001). Ugyanakkor, a rokontenyésztett egyedek korében a kosok (8,84% és 6,4%)
¢és a nostények (8,77% és 6,21%) kozott nem volt szignifikans kiilonbség (P=0,750 és P=0,301)
egyik modszerrel tortént szamitas szerint sem. Ez arra enged kovetkeztetni, hogy a
beltenyésztettség alakuldsaban az ivarnak nincs szerepe, hiszen mindkét ivar megsziiletésének az
esélye 50-50%. A transzformalt adatok feldolgozasaval hamarabb észlelhetd a rokontenyésztett
részallomany beltenyésztettségi egylitthatdjanak anyai nemzedékenkénti (utolsé 6t) emelkedése,
mig a nem transzformalt adatokon szamitva ez csak késébb (utols6 harom nemzedékben)
¢észlelhetd. A nem transzformadlt és a transzformalt eredményeket 6sszevetve az lathatd, hogy az
utobbi matematikai mivelet finomitott a szamokon. Fontosnak tarjuk, hogy ezek az eredmények
eljussanak a tenyésztokhoz is, annak érdekében, hogy felhivja a figyelmiiket a sériilékeny
diverzitas problematikajara. Sajnos a mai rohano vilagban nehéz az dshonos allatoknak 1épést
tartani és felvenni a versenyt az intenziv kultarfajtakkal, ami a veszélyeztett statuszukat is okozza.
Parositasi tervek szigorubb eldirdsa és betartdsa részét képezheti egyes dshonos genotipusok
tenyésztési programjanak.
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