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Roviditések jegyzéke

bp Bazispar

BP Bronzpulyka

DNS Dezoxi-ribonukleinsav

DW Desztillalt viz

EDTA Etilén-diamin-tetraecetsav

ETP Erdélyi tarka pulyka

NaCl Natrium-klorid

NH4C1 Ammonium-klorid

PCoA Principal Coordinates Analysis (fékoordinata elemzés)
PIC Polymorphism Information Content (polimorfizmus informécio tartalom)
PCR Polymerase Chain Reaction (polimeraz lancreakcio)
QTL Quantitative Trait Loci

RNS Ribonukleinsav

RP Rézpulyka

rpm Rotations Per minute/ Percenkénti fordulatszam

SDS Sodium dodecil sulfate

SNP Single Nucleotide Polymorphism (pontmutacio)

SSR Single Sequence Repeat/ Egyszerti szekvencia ismétlodés
Taq Thermus aquaticus

TBE TRIS-Borsav-EDTA puffer

TRIS trisz (hidroxi-metil) -amino-metan



1. Bevezetés

A génmegorzés a jovo allattenyésztésének zaloga™
(Dr. Liptoi Krisztina)

A biodiverzitas, és ezen beliil az agrobiodiverzitas drasztikus csokkenése vilagméretii
probléma. A legtobb orszagban, igy a magyar mezdgazdasagban sem tudtak felvenni a versenyt
a csekélyebb termeldképességli 6shonos fajtak azokkal a kereskedelmi vonalakkal, melyeket az
intenziv tartasi technologiak igényeihez mérten hoztak létre. Az 1900-as évek elején a paraszti
gazdalkodas hattérbe szoruldsaval egyetemben nagy aranyban jelentek meg a kiilfoldrol
szarmazd nagy teljesitményli fajtak, melynek kovetkeztében az dshonos alloméanyok szinte
teljesen eltiintek. Ma még génbankokban elérhetdek olyan ritka genotipusok, melyek nagy
variabilitassal, egyediilallo tulajdonsagokkal rendelkeznek, és felhasznalhatéak az intenziv
tenyésztésben is.

Hazank meghatarozd szerepet tolt be napjainkban a génmegérzés terén. Oshonos
haszonéllataink kiemelkedd értékiiek, szdmos olyan ritka, egyedi génvaltozattal
rendelkezhetnek, melyeket a kereskedelmi fajtdk nélkiiloznek, és fontosak lehetnek az adott
fajta fennmaradésa, illetve genetikai sokféleségének megorzése szempontjabol. Emellett egyre
novekszik a kereslet a kiilonleges mindségli baromfi termékek irant, ami nemcsak eltérd
technologiat, hanem alapvetden mas, példaul a kdrnyezethez jol adaptalodod genotipusokat is
igényel, mint a helyi, 6shonos fajtak (Crawford, 1990).

Magyarorszag jelenlegi hatarain kiviil is, a Karpat-medencében maradtak fent olyan
allatallomanyok, melyek molekularis genetikai modszerekkel bizonyithatoan 6shonos magyar
fajtanak tekinthetok. A Nemzeti Biodiverzitds- és Génmeg6rzési Kozpont, Haszonallat-
génmegOrzési Intézetének (NBGK-HGI) egyik programja a ,,Székely géngylir(i”. A génmentési
program célja olyan régi fajtak, tajfajtak (marha, juh, baromfi) megmentése, melyek eredeti, Osi
tulajdonsagokat mutatnak, és a Karpat-medencében szérvanyosan maradtak csak fent. Mind
Székelyfoldon, mind Magyarorszagon in vivo tenyészetek €s génbanki allomanyok l1étrehozéasa

¢s fenntartasa zajlik a program keretein beliil (Szalay, 2017).



1.1. Célkitiizés

Mivel a ,,Székely géngyliri” program egyik feladata az erdélyi tarka pulyka, mint fajta
stabilizalasa, ¢és o©nallo fajtaként vald elismertetése, ezért célul tliztem ki a Nemzeti
Biodiverzitas- és Génmegorzési Kozpont, Haszonallat-génmegdrzési Intézete (NBGK-HGI)
altal fenntartott populacio molekularis genetikai vizsgéalatat mikroszatellit markerek alapjan.

Osszehasonlitasba helyeztem az Erdélybdl szarmazé pulyka populaciot az shonos
magyar bronz- ¢s rézpulyka fajtdkkal, mely soran arra kerestem a valaszt, hogy az allomanyok
milyen mértékben térnek el egymastol a genetika szintjén.

A tanulméanyhoz sziikséges vizsgélatokat az NBGK-HGI, Génmegorzés-tudomanyi és
Kisallattenyésztési Osztalya genetika laboratériumaban végeztem el.

Eredményeim nagy segitséget nytjthatnak az erdélyi tarka pulyka 6nallo fajtaként valo

elismertetésének folyamataban.



2. Szakirodalmi attekintés

2.1. A pulyka eredete, haziasitasa és elterjedése

A pulyka 0jvilagi eredetét bizonyitja, hogy kizarolagosan az amerikai foldrészen kertilt
eld olyan paleontolédgiai lelet, mely a pleisztocén, illetve holocén iddszakban is eléforduld
pulykafélék alcsaladjaba tartozo egyedekbdl szarmazik. Jelenlegi ismereteink alapjan a pulyka
a tyukalakuak rendjébe (Galliformes), a valodi tytkfélék alrendjébe (Galli), a facanfélék
csaladjaba (Phasianidae), a pulykafélék alcsaladjaba (Meleagridinae) és a Meleagris nembe
tartozik. A vadpulykaként emlegetett Meleagris gallopavo a Meleagris nemzetség névadoja,
melyen beliil a legijabb allatrendszertani tanulméanyok hét alfajt tartanak szdmon:

1. Meleagris gallopavo gallopavo (Mexikoéi pulyka)

2. Meleagris gallopavo silvestris (Kelet-Amerikai pulyka)

3. Meleagris gallopavo intermedia (Rio Grandei pulyka)

4. Meleagris gallopavo mexicana (Gould-féle pulyka)

5. Meleagris gallopavo osceola (Floridai pulyka)

6. Meleagris gallopavo merriami (Merriami pulyka)

7. Meleagris gallopavo onusta (Moore-féle pulyka)

Annak ellenére, hogy irodalmi adatok alapjan az Eurdpaban is elterjedt hazi pulyka a
mexikoi vadpulykatol (Meleagris gallopavo gallopavo) szarmazik, mégis azt feltételezik, hogy
a kiilonbozo fajtavaltozatok kialakuldsdban mas vad alfajok is kozremiikodtek. Mar kordbban
is felfedezték, hogy az amerikai farmerek a haziasitott pulykakat keresztezték a vadpulykaval,
az utoddok életképességének ¢és ellenallo-képességének novelése érdekében (Csukas, 1955).

Az Oslakosok altal torténd tudatos keresztezéseknek koszonhetéen az allomanyok
elvesztették korabbi jellegzetes feketés megjelenésiiket, méretiiket tekintve nagyobbak lettek,
szinben pedig a keleti vadpulyka (Meleagris gallopavo silvestris) jellegzetes bronzos tollazatat
mutattak (Bogenfiirst et al. 2011).

A pulyka domesztikacidjanak lehetséges modjarol tobb elképzelés szoba johet. Az egyik
elképzelés szerint Amerika felfedezését kovetden spanyol papok a vadpulykat megszeliditették,
haziallatként tartottdk, majd a Foldkozi-tenger partvidékére keriilt. Egy masik elmélet szerint a
kontinenst felfedezdk a pulykat Kozép-Amerikdban mar szeliditve talaltak, tehat a haziasitast
vélhetden a mexikoiak végezték, ugyanis szamukra a pulyka volt a legfontosabb husforras.
Szemben az el6zékkel, a harmadik hipotézis egy XX. szdzadi megfigyelésen alapul, mely

szerint a pulyka dndomesztikéacio révén kertilt az ember kornyezetébe (Petnehazy, 2011).

5



Tobbfajta elmélet kering arra vonatkozdlag is, hogy miként kertilt a pulyka dse Eurdpaba,
a legkorabbra datalhato, mely szerint a pulyka mar az Ujvilag felfedezése elétt megjelent
Europaban. A X-XII. szazadi alfoldi sirok feltdrasanal talalt pecsétgylirikon ugyanis tobb
esetben is megjelenik a pulyka motivuma (Bokonyi & Janossy, 1958).

Az egyik legérdekesebb bizonyiték Matyas kiraly nevéhez kotédik, aki uralkodasanak
végén meg akarta honositani a pulykat Magyarorszagon. 1490-ben levelet irt a milanoi
hercegnek, melyben siirgette a kért pulykak, és a hozzajuk érté ember érkezését. Matyas kiraly
azonban két évvel korabban halt meg, mint Amerika felfedezése megtortént (Csanky, 1883).

A legelterjedtebb az az elmélet, hogy Amerika felfedezését kovetden hurcoltdk be a
kontinensre az eleinte tollaért, sarkantyujaért és csontjaért domesztikalt, késébb a legfontosabb
husforrasként szamon tartott szarnyasokat. Eszerint eleinte a spanyol partoknal, majd késébb
egész Europaban megjelentek a domesztikalt szarnyasok, melyek sok festdt is megihlettek,
szdmos abrazolason és festményen feltlintek (Siité6 & Mihok, 2006).

A XVI. szazadban a torokok altal Magyarorszdgon is megjelent az indiai tytkként
emlegetett rézpulyka, mely kivaltképp jol viselte a parlagi koriilményeket, betegségekkel
szemben ellenallo, kivalo élelemkeresd képességével a kozépkori majorsagok legfontosabb
allata lett. Az uradalmakban és majorsdgokban hagyoméanyosan a nék feladata volt a pulykak
tartasa és Orzése, melyért kiilon dijazasban részesiiltek. A tojas- és huseladdsbol szarmazo
bevételt pedig sajat szlikségleteikre fordithattdk (Orban, 2015).

A pulykahus egyre novekvo népszeriiségével a negyedik {6 €lelmiszer- és fehérjeforras
lett, mind az Egyesiilt Allamokban, mind az eurépai orszagokban (Dalloul et al. 2014).

A Kkiilterjes tartasmod ellenére évente 20-30 tojast is rakd szarnyasok - ujvilagi
rokonaikhoz hasonldan - a szabad ég alatt fadgon aludtak, és a XVII. szdzadra fokozatosan
felvaltottdk a pavat az europai elit asztalan (Mult Kor Torténelmi Magazin, 2013:
https://multkor.hu/20131128 a pulyka kulturtortenete az aztekoktol a_halaadasig?fbrkMR
=desktop&pldx=2).

2.2. A hazai pulykaallomanyok kialakulasa és jellemzése

Audubon megfigyelései szerint a vadpulykdk aprilis kézepén kezdtek fészket épiteni,
igyekeztek olyan helyet keresni, ahol az a lehetd legjobban rejtve maradtak a ragadozok eldl.
A fészket a foldre, egy kikapart iiregbe, kidélt faronkok mellé, bokrok ala raktak. Altalaban 10-

15 db halvany krémszinii tojast tojt, melyeket olyan nagymértékben ovott, hogy kétszer nem



jarta be ugyanazt az utat a fészek felé, elhagyaskor pedig gondosan letakarta a tojasokat
levelekkel. Kotlasi hajlamuk és kivalé anyai gondoskodasuk a mai pulykédkban is fellelhetdk
(Burke & Dennison, 1980).

1. abra: Vadpulyka
(forras: https://www.audubon.org/birds-of-america/wild-turkey)

Bar a hdzi madarak megdrizték vadon €16 rokonaik sok jellemzdjét, alapveto kiilonbségek
azért vannak. A hazi pulykdk tilnyomo tobbsége nagyon kis 1étszamu torzsbol szarmazik, a
legtobb teljesen fehér tollazatl, bar néhanyan megdrizték a vad tipust, foltos megjelenést. Talan
a legszembetlinObb kiilonbség a vad és a hazi pulyka kozotti viselkedés az utdbbi
ropképtelensége, valdszintileg a test szerkezetének iddbeli valtozasa miatt (Audubon, 1830).

Az 6shonos magyar baromfifajtdk Oseink altal a letelepedéskor behurcolt kiilonféle
baromfitipusok keveredésébdl alakultak ki, kivaldéan alkalmazkodtak a Kéarpat-medence
kornyezeti feltételeihez, ezéltal az idok soran hazai fajtakka valtak. Az egyes baromfifajok
parlagi véltozatai, igy a magyar parlagi pulyka is, jelentds szerepet jatszott a magyar
gazdalkodas, kultira, valamint a hagyoméanyok terén. Magas husmindségével kiilfoldon is
kedvelt arucikknek szamitott, mindemellett kivald élelemkeresd, kotlasi hajlamu és neveld
baromfiféle. A Duna-Tisza k6zén a magyar parlagi pulyka két szinvaltozata terjedt el, a fekete
¢s a fehér, melyek mostanra azonban szinte teljesen eltlintek (Szalay, 2015).

A fehér pulyka jellegzetességei voltak az in. marabutollak, melyet régen nagyra becsiilt
aruként tartottak szdmon. A fekete magyar pulyka testsulya kisebb ¢és gyengébb
tollhasznositast volt fehér rokonénal, igy az lassan elkezdte kiszoritani a fekete valtozatot, mely

szinte teljesen eltlint. Jelenleg a Debreceni Egyetem Agrartudomanyi Centruma gondozasaban



tartanak fenn egy kisebb méretii populacidt génmegdrzés céljabol. A XX. szazad elején érkezett
szintén Amerikdbol hazédnkba a bronzpulyka, mely fokozatos elterjedésével ugyancsak nem
kedvezett a kisebb testii parlagi valtozatok fennmaradasanak (Szalay, 2015).

A pulykdk nemzetségét a facanok egyik ujvilagi aga alkotja, kiilonds ismertetdjegyiik,
hogy a fej és a nyak felsd része tollatlan. A pulyka kétségkiviil a mai napig a legnagyobb méretii
haziszarnyas, szarnyfesztavolsaga 1,5-1,8 méter is lehet (Aslam, 2012).

Teste hosszukés, tojas alakt, lefelé keskenyedd. A fej széles, husos, szine vords,
helyenként kékes bibircsekkel. A bak feje, valamint a nyakanak felsd része tollatlan. A csor
gorbiilt, erés tovli, mely felett szarv alaka husképzédmény lathatd, mely az allat ingeriilt
allapotaban hosszura nyulik, és a cs6rrél ormanyként 16g. A szem élénk, a nyaklebeny nagy.
Hosszt hatranyulo nyak, széles, mély és telt mell jellemzi, melyen a szérpamacs rendkiviil
hosszu, sorteszerti és elalld. A hat révid és széles, a farok felé lejt. Szarnyai nagyok, térzshoz
simulok, melyek a bak izgalmi allapotdban a foldet soprik. A farok normal allapotban
leeresztett, izgalmi allapotban legyezd alaka. A comb hosszu, izmos, a labszar vastag, erds.

Testtartasa egyenes, tollazata merev és fényes (Szalay, 2015).



2.2.1. Bronzpulyka

A bronzpulyka (2. dbra), nevét feszes, testhez simul6 tollazatarol kapta, mely jellegzetes

voroses-zoldes arnyalata bronzszinben pompézik (Bogenfiirst et al. 2011).

2. abra: Bronzpulyka kakas
(forras: https.//farm.tomathouse.com/indyuki/porody.html)

A bronzpulykat Anglidban tenyésztették ki a hlismindség javitasa érdekében, azonban
megtartva a fajra jellemz6 tulajdonsagokat, tobbek kozott az ¢€lelemkeresd képességét.
Magyarorszadgon a bronzpulyka a legkorabban kitenyésztett pulykafajtdk koz¢ tartozik, ugyanis
mar az 1800-as években fajtatiszta tenyésztési céllal keriilt a Karpat-medencébe (Debreceni

Egyetem, 2023: Bronzpulyka — https://akit.unideb.hu/sites/default/files/2023-

03/Bronzpulyka.pdf). Szerepe inkabb a masodik vilaghabori utan lett jelentds, ugyanis a

szaporitas mellett felhasznaltdk a kisebb testi magyar parlagi pulykaallomanyok értékmérd
tulajdonsdgainak feljavitasara is (Magyar Kisallatnemesiték Génmeg6rzd Egyesiilete, 2009:
Tenyésztési program — A bronzpulyka

http://www.mgehu.com/WEBSET DOWNLOADS/526/A%20bronzpulyka %C3%BA]%20t
eny%C3%A9s7t%C3%A9s1%20program MGE 2009.pdf).

Az 1960-as évek elejéig kozkedvelt haszonbaromfi volt, edzett és nagy ellendllo

képességli allomanyai nem igényeltek beltéri tartast, a tarlokon megkeresték élelmiiket, mely
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foként rovarokbodl és magvakbdl allt. Olykor messzire elkdboroltak, hatalmas teriiletet bejartak
¢lelem utdn kutatva, igy szinte teljesen elhagytdk a szemestakarmany-kiegészitést. Kivaloan
alkalmasak voltak a novények védelmére, ugyanis szivesen fogyasztottak répabarkot,
burgonyabogarat. A kora 0szi vegetaciovaltozast is jol tirték, az érett gyiimolcsoket sem
vetették meg, mint a kokény és a sz0616, azonban a vagasra szant allatokat intenzivebb hizlalasra
fogtak. A pulykéak 6-8 honapos korban valtak ivaréretté, és a kovetkezd évben 45-50 pettyezett
tojast is rakhattak (Bogenfiirst et al. 2011).

Biogazdalkodasra alkalmas fajta, génmegdrzése fontos feladat, kivalé hismindséggel
rendelkezik, melynek szarazanyagtartalma magas, izletes, konnyebben emészthetd, ezaltal
taplalkozasbiologiailag is jotékony hatasi (Debreceni Egyetem, 2023: Bronzpulyka —
https://akit.unideb.hu/sites/default/files/2023-03/Bronzpulyka.pdf).

A fej széles, hlisos, élénkvords, a csor sotét tovi, a vége vilagosabb szaru szinii, felette
szarv alakd huasképzédmény, mely izgalmi allapotban vérvords, kékes, vagy ibolyaszinii, az
idésebb tojoknal is megjelenik, azonban kisebb. A szem élénk, sargas- sotét- vagy
mogyorobarna. A torzs hosszikas, tojasdad alakq, a farok szintén hossza, majdnem f6ldig éro,
udvarlaskor a kakasoké legyezd alaku. A lab sziirkés, a fiatal egyedeké barna, a kérmok
szaruszintliek. A tollazat €lénk, csillogd, a kakasok szine ¢lénk, a hat vildgos bronzszinii, a mell,
szarny és farok tollak kékesfeketék, a farok tollak vége fehéren szegélyezett pantban végzddik.
A himek stlya elérheti a 8 kg-ot is, a tojok stlya kisebb 5-6 kg, a tojdshozam 50-80 db évente
(Szalay, 2015).

A régi magyar baromfifajtak kiilon-kiilon is hungarikumnak tekinthet6k, nem kevésbé a
termékeik. A HU-BA pulykara fajtakisérlet is tortént, ahol megfigyelték, hogy a génbankban
tartott allomanyok koziil a bronzpulyka tojastermelése jobb, mint a rézpulykaé. A kisérlet soran
a tojasok keltethetdsége jobbnak bizonyult a bronzpulyka kakas €s rézpulyka tojé parositas
esetében, de a rézpulyka gyengébb tojastermelése végett az kevesebb utddot eredményezett
(Szalay & Kovacsné, 2008).

Annak ellenére, hogy a bronzpulyka kiszoritotta a kisebb testli parlagi fajtdkat, azok
tulajdonsagait hordozza, allamilag elismert, védett, 6shonos mezdgazdasagi haszonallatfajta,
melyet két kisebb génbankban tartanak fent hazankban, a Nemzeti Biodiverzitas- és

Génmegorzési Kozpontban, és a Debreceni Egyetem Agrartudomanyi Centrumaban.
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2.2.2. Rézpulyka

A rézpulykat (3. ébra) els6sorban Bosznidban tenyésztették, emiatt gyakran ,,bosnyak
pulykaként” is emlegetik. Keresett arucikknek szamitott a piacokon, edzettségét ¢&s
igénytelenségét jol tiikkrozi, hogy labon hajtottak a piacra. Mindemellett kitiing élelemkeresod,
szorgalmasan kotld, betegségekkel szemben ellendlld fajtaként tartjdk szdmon. Gyom- és
kartevé mentesitésre tokéletesen alkalmas fajta, izletes hlisa miatt méltd helye lehetne a kivalod

magyar ¢lelmiszerek soraban (Szalay, 2015).

3. abra: Rézpulyka kakas
(forras: https.//www.agronaplo.hu/20240202/porognek-a-termelok-jol-megugrott-ezeknek-az-
allatoknak-a-szama-itthon-4716)

A rézpulykat dombort koponya, széles, husos, voros kékes bibircsekkel boritott fej
jellemzi. A csér sotét tovi, a vége vilagosabb szaruszinti, felette szarv alaka husképzddmény,
mely izgalmi allapotban vérvoros, kékes, vagy ibolyaszinii, az iddsebb tojoknal is megjelenik,
azonban kisebb. A szem élénk, mogyorobarna. A torzs hosszu, tojasdad alaktl vége felé
elkeskenyedd, szarnya térzshoz simuld, mely a kakasok izgalmi allapotaban a foldig ér. A
kakasok farka udvarlaskor legyez6 alaku, nyugalmi allapotban szintén a foldig ér. A 1ab hosszu,
izmos, szine husszini, erds egyenes labujjakkal. A kakasok tollazatdnak szine sotét rézvords, a
szarnyfedd és a farok tollak fehéresek, a tojo szine a kakasokénal vilagosabb. A kakasok sulya
elérheti a 7 kg-ot is, a tojok sulya kisebb, 4-5 kg. Tojashozama évente 30-40 db, a tavaszi
tojoidoszakot kdvetden a nyar folyaman rendszerint méasodszor is tojnak €s kotlanak (Szalay,

2015).

11



Magyarorszagon 1998-t6] regisztralt, dshonos fajta, 2023-ban a bioldgiai sokféleség
vildgnapjan az év haszondllata volt. Kizardlag génmeg6rzési céllal fenntartott dllomanyai a
Nemzeti Biodiverzitas- ¢és Génmegorzési Kozpont mellett a Debreceni Egyetem
Agrartudomanyi Centrumaban lelhetéek fel, valamint 2007-t6]1 Apajpusztan tartanak fent
elitdllomanyt. Létszamuk kritikus szinten van, a térzskdnyvezett tojok szama nem éri el az 500-
at, ezért védelmiik napjainkban kiilondsen fontos (Magyar Kisallatnemesitok Génmegdrzo
Egyesiilete, 20009: A rézpulyka tenyé€sztési programja:
http://www.mgegodollo.hu/ WEBSET DOWNLOADS/526/A%20r%C3%A9zpulyka %C3%
BAj%20teny%C3%A9szt%C3%A9s1%20program_MGE_2009.pdf).

2.2.3. Erdélyi tarka pulyka

A pulyka magyar parlagi valtozatai fekete és fehérek voltak, igy az is elképzelhetd, hogy
az erdélyi tarka pulyka (4. abra) a kettd korabbi valtozat keveréke lehet, kiilllemét tekintve. Egy
1950-ben megjelent német magazin cimlapjan is feltlinik egy fenotipusaban hasonl6 allat, igy
az sem kizart, hogy német telepesek altal keriilt Székelyfoldre (Magyar Mezdgazdasag, 2022:

https://magyarmezogazdasag.hu/2022/12/31/erdelybol-erkezik-regi-uj-magyvar-pulykafajta/).

4. abra: Erdélyi tarka pulyka kakas
(forras: sajat foto)
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A pulyka els6 erdélyi emlitése 1642-bol szarmazik, 1. Rakéczi Gyorgy idejébdl, azonban
csak a késobbi idokben ndtt meg a kereslet és az érdeklddés iranta. Erdélyben az 1880—-1945
kozotti idoben pulykat csak a nagybirtokokon tenyésztettek, kisparaszti tartasa egészen
jelentéktelen volt. Az erdélyiek a pulykakat nem fajtdk, hanem szinek szerint kiilonboztették
meg: fehér, fekete, hdromszinli vagy tarka, cirmos (vorhenyes fehér), téglas (bronzszinti). A
pulykékat kordbban tdgas mezOn, vagy tarlon tartottdk, a zart helyeket nem kedveli, az 6si
mexikoi pulykédhoz hasonldan az éjszakat a fakon toltik a magasban, ezért Székelyfoldon a
szarnytollakat sem vagtak le. Marosvasarhelyen kozkedvelt volt a fehér és tarka pulyka, egyes
gazdasagok akar 100-300 egyedbdl allo 1étszamban is tartottdk. Az id6 elérehaladtdval mar
kedvelt fogas volt a lakomdkon, piacon valo értékesitésiik okan elérhették a 12 kilds stlyt is.
Kedvelt héziallatnak szamitott, ugyanis nyaron megkereste az élelmét a tanyak koriil, a
veteményesekben pedig més allatokkal ellentétben nem okozott kart. Sajnalatos modon, ahogy
a tobbi orszagban, Ggy Erdélyben is a pulykakat hiisuk miatt tartottdk, ennél fogva a tarka
pulykdkat apranként felvaltotta az Amerikaban erre a célra kitenyésztett bronzpulyka.
Korabban emlitésre keriilt, hogy a mai kor husigényét csak a szuperintenziv tartasu huishibridek
tudjak kielégiteni, azonban génmegdrzési szempontbdl ez a tartdstechnologia nem kedvez az
egyre ritkdbban fellelhetd egyedi génvaltozatokat hordozo erdélyi tarka pulykaknak. Igaz, hogy
a kordbban kedvelt ,paraszt” pulykdk meg sem kozelitik tomegben a modern hibrideket,
azonban a fent felsoroltakon kiviil jellegzetes vadas iziikkel, és nem utols6 sorban csodélatos
megjelenésiikkel magasan feliilmuljak a ma kizarolag arutermeldi célt szolgalod alloméanyokét
(Szalay, 2017).

Parlagi fajta 1évén az erdélyi tarka pulyka betegségekkel szemben ellenallo, kotlasi
hajlama kiemelkedd, kivald élelemkeresd, igy kora tavasztdl 6szig takarmanyozasra nincs
sziilksége. A kakasok természete vehemens, termékenyitéképessége kimagaslo, a tojo
spermatarolasi képességének koszonhetden pedig egyetlen parzas utdn akar 40 napig is képes
termékeny tojast tojni. Erett voros hiisanak mindsége egyediilalld, novekedési erélye joval
kisebb, mint az arutermeld hibrid fajtdknak, 16 hetes korra éri el a vagasérettséget. Zamatos
htisa miatt a legmagasabb mindsitést nyerte el a hozzaértok véleménye alapjan. Ahhoz, hogy
az erdélyi tarka pulyka dshonos allatként szerepelhessen a bronz- €s rézpulyka mellett, meg kell
felelni bizonyos jogszabalyi kdvetelményeknek. Az allami tdmogatasnak koszonhetéen mar
nemcsak Erdélyben, hanem Magyarorszagon, Valkon is létrehoztak egy telepet, ugyanis a
fajtaclismerés egyik alapfeltétele a 250 db tojo megléte. Jelenleg a kis 1étszamu allomany miatt

intenziv szelekciora nincs lehetdség, a tojok maradnak, és a csaladtenyésztés soran egy-egy
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csaladba csak a kifejezetten jellegzetes fenotipusos tulajdonsagokat mutatd kakasokat soroljak

(https://magyarmezogazdasag.hu/2022/12/31/erdelybol-erkezik-regi-uj-magyar-pulykafajta/).

Az erdélyi tarka pulyka gylijtése, ¢és a tenyészetek kialakitasa 2014-ben kezdddott a
g6dolloi NBGK-HGI jogelddje, a Haszonallat- ¢és Génmegdrzési Kozpont munkatérsai €s a
homorddalmasi Dr. Kobolkuti Lorand segitségével, aki tobbek kozott az erdélyi tarka pulyka
tenyésztésével, valamint nukleusz dllomanyanak kialakitasaval foglalkozik. A g6dolléi Magyar
Kisallatnemesitok Génmegoérzé Egyesiilete 2016-ban hét Hargita és egy Kovaszna megyei
telepiilésérol szerzett be 54 erdélyi tarka pulyka egyedet, melybdl 4 tenyészcsaladot hozott 1étre
annak érdekében, hogy ez a genetikai allomany alapul szolgéljon majd egy késébbi
fajtaelismeréshez. Szamos falut és eldugott tanyat kellett felkeresni, a tojasokat a lehetd legtobb
helyrdl begytijteni - az esetleges beltenyésztés elkeriilése miatt - egy szaporodoképes allomany
létrehozasahoz (Szalay, 2017).

A fej hosszu és széles, husos, vords, helyenként kékesbe jatszo, bibircsekkel fedett. A
koponya domboru. A kakas feje, valamint nyakénak felsd része tollatlan. Gorbiilt csére tove
erds, vilagos szaruszin, felette szarv alakt hiisképzddmény, mely a kakas ingertilt allapotaban
megnyulik, vérvords, kékesfehér, majd ibolyaszinli ormanyként csiing, a tojoknal ez a
képzddmény kisebb. A szem élénk, sotét krémszinli. Hosszu, farok felé iveld nyaka felsd 15-
18 cm-es része tollatlan, hatul teljesen, eldl pedig részlegesen husdudoros. A torzs hosszu,
kozépen mély, gombolyl, eldl szintén mély és telt a mell, melyen a kakasoknal hosszu,
sorteszerli szérpamacs talalhat6. A hat a nyaktdl a hat kézepéig emelkedd, utana a farok felé
lejt. A szarnyak torzshoz simulok, terjedelmesek, a kakas izgalmi allapotaban a foldet soprik.
A farok udvarlaskor legyezd allapotu, nyugalmi helyzetben hosszu, leeresztett. Az alsé comb
hosszu, a labszar erés €s vastag, husszinli, a labujjak egyenesek. Tollazat fényes, merev,
alapvetden harom szinbdl all, fehér alapon a fekete és a barna kiillonboz6 arnyalatai. A kakas
sulya 6-9 kg, a tojo valamivel kisebb, 4-6 kg. A fajtaclismertetéshez sziikséges bioldgiai és
termelési paraméterek (testtomeg gyarapodas, tojastermelés, termékenységi adatok, kelési

szazalék, stb.) pontos meghatarozasa folyamatban van (Szalay, 2017).
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2.3. Markerkutatas a baromfitenyésztésben

Az allattenyésztési genetika egyik f0 célja a termelési értékmérdk kialakuldsaban fontos
szerepet jatszd gének, génvaltozatok markereinek kutatasa ¢€s felhasznaldsa. A fenotipusos
jegyeken kiviil nehéz meghatdrozni egy-egy populacié genetikai értékét, azaz hogy mennyire
tekinthetdk egyedinek, és térnek el mas genotipusoktdl. Baromfi esetében egy-egy egyed értéke
is sokkal kisebb mas haszonallatokéhoz képest. Az utobbi években oriasi fejlodés figyelhetd
meg a markerkutatds teriiletén. Evek ota elérhetdek azok a nagy ateresztképességii
modszertani és bioinformatikai rendszerek (rész/teljes genom szekvenalasa, SNP chip), melyek
igencsak megnovelték a feltart DNS markerek szamat (Palinkas-Bodzsar et al. 2021). Példaul
tytik esetében a maig azonositott QTL-ek (Quantitative Trait Loci) szdma meghaladja a 18.000-
et, melyek csaknem 470 tulajdonsagot (termelési, fenotipusos, egészségi, szaporodasi,

fiziologias) reprezentdlnak (Hu et al. 2019: https://www.animalgenome.org/cgi-
bin/QTLdb/GG/index).

Genetikailag megkiilonboztetlink monogénes ¢és poligénes tulajdonsagokat. A
monogénes tulajdonsagokat egyetlen gén szabalyozza, ezek a mendeli 6roklédés mintdjat
kovetik, igy példaul a tollazat szine, vagy a csupasz nyak. A poligénes, vagyis tobb gén altal
szabalyozott tulajdonsagok nem kovetik a mendeli 6roklédést, azonban szamos, gazdasagilag
jelentds tulajdonsagot hatdroznak meg, Ggymint a ndvekedési erély, husmindség, és a
szaporodassal kapcsolatos tulajdonsagok. Feltérképezése osszetett, mivel ezeket tobb 16kusz is
befolyasolhatja (Aslam, 2012).

Megemlitendd, hogy a teljes genomot lefedé SNP vizsgalatok eredményei csak megfeleld
validalast kovetden hasznalhatdak fel a gyakorlatban, a genotipus-kdrnyezet interakcid, és az
epigenetikus hatasokat figyelembe vételével (Allais et al. 2019; Moreira et al. 2019; Perini et
al. 2021). Baromfi esetében ez tobb problémaba is iitkozik, hiszen esetiikben révid a generacios
intervallum, és a detektalt markereket erdsen befolyasoljak a kornyezeti hatasok, leginkabb
egy-egy populacidra vonatkoznak. Nagy segitséget nyjtanak ebben a modern SNP technikak,
hiszen révid 1d6 alatt nagy részletességgel térképezik fel a genom egyes teriileteit (Beuzen et
al. 2000). A mikroszatellit markerek ugyan nem adnak olyan mély betekintést, mint ezek a
modszerek, am a genetikai diverzitdst és annak valtozdsait nagyon jol jelzik, mely a

génmegdrzésben kulcsfontossagu (Palinkas-Bodzsar et al. 2020).
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2.4. Mikroszatellit markerek

A mikroszatellitek az 6rokl6dd genetikai valtozatok egyik tipusa, amelyek a genom
kodolo és nem kodolo részein is megtalalhatoak. A természetesen eléforduld mikroszatellitek
a genom kb. 3%-4at alkotjak, lehetnek a centromerben, a telomerikus €és heterokromatikus
allomanyban is (Bakos et al. 2008).

Rovid, 1smétlédod, 1-6 bp hosszusagiih DNS szakaszokbol allnak, a leggyakoribbak a
dinukleotid ismétlédések, példaul a CA/TG és a CT/AG szekvencidk. Magas mutéacids rata
jellemzi Oket (tizszerese az SNP mutécios ratdjanak), aminek kovetkeztében az ismétlodo
egységek szdma valtozhat a kovetkezd generdciok soran (Roher et al. 1994).
1smétlodo szekvenciak hosszanak valtozéasat okozza azaltal, hogy az ismétlodo egységek szama
nd, vagy csokken. Ennek eredményeként az ismétlddd szekvenciak hossza valtozékony lehet,
mely a replikacids csuszasbol eredhet, ami a mutacio és genetikai valtozatossag forrasa. Ezzel
szemben a pontmutéaciok feldaraboljak a hosszl ismétlédéses szakaszokat rovidebbre, ezért a
mikroszatellitek nem végtelen hosszusaguak. Nagymértékii polimorfizmusuknak készonhetéen
a mikroszatellitek kivaloan alkalmasak a genetikai variabilitas vizsgélatara, hiszen az ismétl6do
egységek valtozékonysaga lehetdvé teszi az egyedek és populaciok kozotti genetikai
hasonlosagok/kiillonbségek kimutatasat (Buchanan et al. 1994).

A mikroszatellitek a genetikai markerek II. tipusu csoportjadba tartoznak, melyek olyan
faj specifikus DNS markerek, amik nagyfokt polimorfizmust mutatnak. Mivel a DNS szakasz
fehérjéket nem kodolod régiodiban helyezkednek el (neutrdlis markerek), nem hat rajuk a
szelekcios nyomads, nagy szamuk miatt viszont géntérképezésre (O’brien, 1991), az egyes
allomanyok kozotti genetikai kiilonbségek kimutatasara hasznalhatoak (Zhou & Lamont 1999).
Hosszusaguk alapjan megkiilonboztetiink, midi-, mini- és mikroszatelliteket. Ezek a repetitiv
szekvencidk egyszerlien izoldlhatok vérbdl, vagy szovetbdl, igy PCR reakcioval
felamplifikalhatoak, és kiilonb6zo eljarasokkal detektalhatoak (Bruford & Wayne, 1993).

A mikroszatellitek elonye, hogy kodomindns oroklodésiiek, tehat egy ldkuszon
heterozigdta allélok is kimutathatok, hatranyuk azonban, hogy a tervezés soran a vizsgalni
kivant genomot szekvenciaszinten kell ismerni a primerparok alkalmazhatdsaga végett. A ketto,
vagy tobb primerpart alkalmazd technika a multiplex PCR, koltséghatékonysdga ismert,
azonban a tobb primer egy idében vald alkalmazisa nehézségekbe {itkozhet, ha nem
megfelelden keriilnek optimalizdlasra. A mikroszatellitek egyenletes eloszldsa a genomban,

kivalo alternativa a géntérképezéshez, illetve a fajtak kozotti genetikai dsszehasonlitdsokhoz.
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Szamos genetikai vizsgalat soran alkalmazhatoak, genomkarakterizalas, szdrmazasellendrzés,
genetikai tavolsag becslése, vagy rokonsagi kapcsolatok vizsgalata (Crawford et al. 1991,

Bodzsar 2012).
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3. A vizsgalatok modszerei

3.1. A vizsgalatban részt vevé allomanyok, mintavétel

A vizsgalatban két dshonos magyar pulykafajta, a bronz- és a rézpulyka, valamint a
fajtaclismerés eldtt allo erdélyi tarka pulyka allomany vett részt. Az allatokat zart populacidban
tartja fenn a Nemzeti Biodiverzitds- ¢s Génmegdrzési Kozpont Haszonallat- génmegdrzési
Intézete Godollon.

A réz- és bronzpulyka esetén 32-32 egyed, az erdélyi tarka pulykanal 40 egyed
szarnyvénajabol gyljtott vérmintat hasznaltam fel a munka soran. Véralvadasgatld gyanant

natrium-citrat oldatot alkalmaztam 1:1 aranyban.

3.2. A DNS izolalasa, mindségi és mennyiségi ellenorzése

A DNS izolalast a hagyomanyos kis6zasos modszer (Miller et al. 1988) madarra
modositott protokollja (Bodzsar et al. 2009) alapjan végeztem el 6sszesen 104 egyedbdl. 1000
ul sejt lizis oldathoz (0,15 M NH4Cl, 0,01 M KHCO3, 1 mM EDTA, pH 7,4) 5-5 pl vért adtam,
atforgatva homogenizaltam azt, majd 1 6ran at 37 °C-on inkubaltam és 2 percig centrifugaltam
(13000 rpm, 20 °C) (5. abra). A feliilisz6 leszivasa utan 1000 ul sejt lizisben ismét &tmosasra
kertiltek a mintak, majd 0jabb centrifugalas kovetkezett az elobb emlitett modon. A feliiluszo
eltavolitasat kovetden a csapadékot vortexeltem, majd hozzamértem 300 pl nukleo lizis oldatot
(1 M Tris—HCI, 0.4 M NaCl, 1 mM EDTA, pH 8,2) és 20 ul 10%-os SDS-t. A csdvek
atforgatasa utan 37 °C-on 30 percig inkubaltam a mintédkat, majd hozzaadtam 100 pl taltelitett
(6 M) NaCl-ot, melyet 20 mp vortexelés és ujabb centrifugalas kovetett 10 percig (13000 rpm,
20 °C). A 0,6 ml-es eppendorf csoveket feliratoztam, majd belemértem 300 pl isopropanolt, és
hozzaadtam 300 pl-t a feliilluszobol. A csdveket Ovatosan atforgattam, amig a DNS szabad
szemmel is lathatova valt, majd ismét centrifugaltam 13000 rpm-en 2 percig 20 °C-on. A
feliiluszo leszivasat kovetden 500 pl 70%-os etil-alkohollal tortént a DNS mosésa, melyet még
kétszer ismételtem. Az utolséd 1épésben eltavolitottam rola az etanolt, majd teljes beszaradast
kovetden 100 pl TE (TRIS-EDTA) oldatban oldottam vissza a DNS-t 37 °C-on overnight.

A DNS izolalasa utdn a mintak koncentracidjat és tisztasagat vizsgaltam meg NanoDrop
2000c Spectrophotometer (Thermo Fisher Scientific) késziilék hasznélatdval. Minden minta
megfeleld mindségt, és a vizsgalathoz elegendd mennyiségli DNS-t tartalmazott, igy ismétlésre
nem volt sziikség. A késdbbi munkafolyamat megkonnyitése érdekében a DNS mintakat
egalizaltam, egységes koncentraciora (5 ng/ul) higitottam.
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5. abra: DNS izolalas pulyka vérbol
(forras: sajat foto)

3.3. A vizsgalt pulykaallomanyok genotipizalasa mikroszatellit markerekkel

A munkahoz felhasznalt 13 mikroszatellit marker polimorfizmus informacié tartalma
alapjan keriilt kivalasztasra a szakirodalombdl (Reed et al. 2002, Dranchak et al. 2003).

A vizsgalat iddé- és koltséghatékonyabba tétele érdekében az eredeti fluoreszcens
primerek helyett, igynevezett farkas (tailed) primereket alkalmaztam (Blacket et al. 2012).
Ennek lényege, hogy nem kozvetleniil jelolt primerekkel dolgoztam, hanem azok forward
szekvenciainak 5’ vége elé kiilonboz6, vagy azonos szekvenciakat, de eltéré fluoreszcens
jeloléssel illesztettem (WELL-RED festékek: D2, D3, D4). Igy a megfeleld optimalizalassal
kiilonb6z6 marker szetteket alakitottam ki PCR reakcidkon beliili multiplexélassal és/vagy a
PCR termékek poolozasaval a fragmens analizis soran. Vagyis egyidejlileg tobb markerrel
végeztem el a genotipizalast (1. tablazat). Munkdmban két kiilonb6z0 farok szekvenciat
hasznaltam eltérd jelolésekkel. A Tail A — D2 (fekete) és a Tail C — D4 (kék) univerzalis
primerek szekvencidi megegyeztek (5’-CAGGACCAGGCTACCGTG-3’) (Blacket et al.
2012), igy az amplifikacio erdsségének megfelelden valtogatni lehetett a kétféle intenzitasu
fluoreszcens jelolést primerenként. A Tail B — D3 (z6ld) primer szekvencigja eltért ettdl (5°-
CGGAGAGCCGAGAGGTG-3’) (Blacket et al. 2012) annak reményében, hogy egy multiplex
PCR-en beliil tobb primert is alkalmazhassak, az egymashoz kozeli fragment méretek

kiilonboz6 szinnel vald megjeldlésével. Az optimalizalas soran azonban kideriilt, hogy nem
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mindig milkodéképes az egy PCR reakcion beliili tobbféle szin (fluoreszcens jelolés)
hasznalata. A tovabbiakban ezért arra torekedtem, hogy lehetdleg a méretben eltérd, de azonos
farok szekvencidval rendelkez6 (azonos fluoreszcens festékkel jelolt) markerek keriiljenek egy
multiplex PCR szettbe, ¢s inkdbb a PCR termékeket pooloztam a kapillaris gélelektroforézis

soran (1. tablazat).

1. tablazat: A tanulmanyban résztvevé pulyka allomanyok vizsgélata céljabol felallitott és
optimalizalt mikroszatellit marker szettek

Fluoreszcens Tapadasi
Fragment Multiplex Mikroszatellit Allélméret jelolés hémérséklet
analizis PCR marker (bp) (WELL- ©C)
RED)
128-150
FA1l MNT100 165-173
M4 MNT17 191-198 D3 58
MNT112 234-262
MNT20 204-215
M5 MNT142 244-248 D2 56
FA2 MNTI11 298-305
MNT114 162-170
M6 MNT144 186—202 D3 >8
—- 172-187 D4 58
FA3 MNTI116 158-179
M2 D3 58
MNTI13 221-243

A multiplex PCR reakciok (M1-M6) sorrendjének felallitdsa a fragment analizis
figyelembe vételével tortént. Az optimalizalas sordn az M3 multiplex PCR szett felbontasra
keriilt, markereit atcsoportositottam, vagy mas szinli fluoreszcens jeldlést kapott.

A PCR reakciokat 15 pl végtérfogatban mértem 0ssze, melyek 5 uM primert, 20 mM
MgClz-ot (10x Dream Taq Buffer, Thermo Scientific), 25mM dNTP mixet (Thermo Scientific),
5 U/uL Taq DNS polimerdz emzimet (Dream Taq DNA polymerase, Thermo Scientific), és 25
ng genomi DNS-t tartalmaztak. Az egy multiplex PCR reakcioban 1évé primerek aranyat az
amplifikacidjuk erdsségét figyelembe véve valtoztattam, azonban mindegyikre érvényes, hogy
egy adott primer farkas forward szekvencidjanak mennyisége mindig fele annyi, mint a reverz

primeré, és megegyezik a hozza tartozo jeldlt univerzalis (farok) szekvencia mennyiségével.
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Vagyis egy adott primer farkas forward és reverz, valamint a hozza tartozo jeldlt farok
szekvenciainak aranya 1:2:1.

A PCR reakciokoriilményei a kovetkezOk voltak: 95°C 4 perc denaturdlds, ezutan
kovetkezett 35 ciklussal az amplifikacio: 95°C 15 mp, 56/58/60°C 30 mp (marker szett
fliggvénye a tapadasi hdmérséklet, 1. tablazat) és 72°C 1 perc, végiil az extenzi6é 72°C 9 perc,
majd a 10°C-on tartds. A genotipizalast Kyratec SuperCycler Trinity gradiens PCR késziilék
segitségével kiviteleztem.

A PCR reakciok sikerességének ellendrzése horizontélis elektroforézis rendszerrel (Bio-
Rad Power Pac 300 késziilék), 1,5 %-os agardz gélen (1,2 g agardz por, 80 ml 1x TBE puffer:
1000 ml desztillalt viz, 108 g TRIS, 55 g borsav, 0,5 M EDTA), interkaldlodé GelGreen festék
hozzaadéasaval tortént (6. abra). A fragmenteket UV fény segitségével, UVP MultiDoc-It

géldokumentécios rendszerrel vizualizaltam.

6. abra: Agardz gélelektroforézis
(forras: sajat foto)

A pontos allélméretek meghatarozasara a viszonylag alacsony felbontastu agar6z
gélelektroforézis nem alkalmas, hiszen ez esetben az allélméretbeli kiilonbségek nem
vizualizalhatok bazispar pontossaggal. Igy azok detektalasa 8 csatornas kapillris
gélelektroforézissel, automata DNS szekvendtor hasznalataval tortént (GenomeLab™ GeXP
Genetic Analysis System, Beckman Coulter) a gyartd leirdsa alapjan, melyhez 400 bp
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hosszusagu allél 1étrat hasznaltam (400 bp size standard). A kapott eredményeket a késziilék
sajat értékeld programjaval, a GenomeLab Genetic Analysis System segitségével (Beckman

Coulter) mintanként elemeztem (7. 4bra).

7. abra: Fragment analizis (allélméret: nt)
(forras: sajat abra)
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3.4. Az alkalmazott populaciogenetikai statisztikai modszerek

A Microsatellite Toolkit program (Park 2001) hasznalatdval meghataroztam az alap
divezitasmutatokat, mint a mikroszatellit markerek polimorfizmus informécio6 tartalmat (PIC:
Polymorphic Information Content), a populdcion beliili genetikai diverzitds mérése céljabol az
allélszamok atlagat (MNA), a vart (Hg) és a tényleges heterozigozitast (Ho).

A Wright-féle fixacioés indexek (Fir, Fst és Fis) alapjan megbecsiilhetd a populaciok
differencialtsaga. A Fir a teljes allomanyra vonatkozo valtozatossag, az Fst a populacidok
kozotti valtozatossag, az Fis pedig az alloméanyon beliili, egyedek kozotti valtozatossag, mely
beltenyésztettségi mutatoként is felfoghatd. Az Fsr értéke a szubpopulaciok kozotti genetikai
kiilonbségek szdmszeriisitése, ha értéke 0,05-nél kisebb, a differencidltsag csekély mértékdi,
0,05 — 0,15 kozott enyhe, a 0,15 — 0,25 kozé esd értekek nagymértékii, végiil a 0,25 feletti
értékek igen nagymértéki izolaciot jeleznek (Wright 1978, Hartl & Clark 1989). Az Fir €s Fis
értekek segitségével meghatarozhatjuk a Hardy-Weinberg egyensulytol valo eltérést is. Ha a
kapott érték pozitiv, akkor a homozigota egyedek vannak nagyobb szdmban jelen a
populécidban, ha azonban az érték negativ, akkor az heterozigota tobbletre utal. Az F-statisztika
értékeit, a populacion beliili beltenyésztettségi szintet (Fis) és a Hardy-Weinberg egyensuly
allapotatol valo eltérést az FSTAT program hasznélatdval szdmoltam ki (Goudet, 2001).

A vizsgalt populaciokat paronként is 6sszehasonlitottam a GENEPOP program (Raymond
& Rousset 1995) segitségével, majd ezt kovetden szamoltam ki a Reynolds-féle genetikai
tavolsadgokat, az alabbi képlet alapjan:

DR = -LN/1-FST

Az adatok szemléletessé tétele céljabol a PHYLIP programmal (Felsenstein, 1993)
Neighbor-Joining dendrogramot készitettem.

A fékoordinata elemzés (PCoA: Principal coordinate analysis), egy olyan ordindcios
modszer, mely hatékony dimenzid-redukciora torekedve meghatarozza azokat a koordinata
tengelyeket, melyek mentén az adataink legjobban szemléltethetok (Ari 2012). A vizsgalt
populéacidok egyedeinek egymashoz viszonyitott helyzetét prezentdltam egyedi genetikai
tavolsadgok alapjan ezzel a modszerrel a GenAlEx program segitségével (Peakall & Smouse,
2006, 2012).

A pulykadllomanyok osztalyozasahoz klaszteranalizist végeztem a STRUCTURE
programmal (Pritchard et al. 2000), mely az egyedek allélmint4zatait hasonlitja 6ssze paronként
20.000 burn-in fazissal, 50.000 iteracioban. A program lényege, hogy mindenféle el6zetes

ismeret nélkiil sorolja a genotipusokat azonos, illetve kiilonb6z6 csoportokba. A legvaldszinilibb
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csoportositds meghatarozdsdra az Evanno modszert alkalmaztam, mely a ,delta K” érték
szamitasat jelenti (Evanno et al. 2005). A ,,K” értékekkel a csoportok szamat hataroztam meg,
mely ebben az esetben K=5 volt. Minden K értéknél 100 futas inditottam, az eredményeket a

CLUMPAK program (Kopelman et al. 2015) segitségével értékeltem ¢és vizualizaltam.
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4. Eredmények és értékelésiik

4.1. A felhasznalt mikroszatellit markerek alkalmassaga a vizsgalatra

A mintakollekciot reprezentativnak tekintettem, mivel ezeket a populaciokat kis
létszamban tartjak fent génmegdrzés céljabol. Az ilyen jellegii vizsgalatoknal nem feltétleniil a
mintaszam, mint inkabb a markerszam ndvelése, és a megfeleld markerek gondos kivalasztasa
a mérvad6. A munkamban alkalmazott markerekbdl 5 volt k6zos a Reed és munkacsoportja
altal felfedezettel, ebbdl kettd, az MNTI11 ¢és az MNT20 csirkében is megtalalhatdak.
Tanulmanyukban a 12 markerbdl 7 bizonyult polimorfnak, az allélok szama 1-6 kozott volt,
atlagosan 2,7 allél 16kuszonként (Reed et al. 2002). 2003-ban Dranchak és munkatérsai pulyka
embrionalis cDNS konyvtarat hoztak 1étre, ahol 128 szekvencidbol 42 10j lokuszon izolaltak
tandem repetitiv szekvencidkat, melyek koziil 31 polimorfizmust mutatott (Dranchak et al.
2003). A tanulmanyban, és a sajat munkamban felhasznalt mikroszatellitek koziil 8 volt kdzos,
melyekbdl az MNT100, MNT108, MNT112, MNT114, MNT 142 és az MNT 144 1j szekvencia
volt, mig az MNTI116 és az MNTI122 human eredetli fehérje szekvencidval mutatott
hasonlosagot. Az 1) mikroszatellitek felfedezése pulykakban mindig 0j lehetdséget ad a
géntérképezéshez, illetve 0sszehasonlitasi alapot szolgaltat mas fajok megismeréséhez is.

Az altalam hasznalt 13 markert 5 multiplex és 1 szimplex PCR reakcioba sikertilt
rendeznem az optimalizalas soran, igy egyszerre 3-5 markerrel tudtam elvégezni a fragmens
analizist (1. tablazat).

A markerek PIC értékét a detektalhato allélok szama, az allélgyakorisag és a kapcsoltsag
befolyasolja. Botstein (1980) leirdsa szerint, ha értéke nagyobb, mint 0,50, akkor nagyon
informativ, ha 0,25-0,50 k6z¢ esik, akkor meglehetésen informativ, és ha 0,25 alatti, akkor
kevéssé informativ. Az altalam valasztott 13 marker csaknem mindegyike a nagyon, vagy a

meglehetdsen informativ kategoriaba esett (2. tablazat).
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2. tablazat: A vizsgalatra hasznalt mikroszatellit markerek polimorfizmus informéacio
tartalma

Mikroszatellit .., RP BP | PIC atlag
marker
MNT122 0,16 0,58 0,47 0,40
MNT108 0.28 0.38 0.34 0.33
MNT100 0,09 0.16 0.34 0.20
MNT17 0,40 0,50 0,60 0,50
MNT112 0,53 0,49 0,64 0,55
MNT20 0,07 0,00 0,03 0,03
MNT142 0.32 0.47 0,61 0.47
MNTI1 0,45 0,57 0,59 0,53
MNT114 0,46 0,53 0.48 0,49
MNT144 0,57 0,58 0,52 0,56
MNT9 0,70 0,37 0,23 0,43
MNT116 0,50 0.26 0,46 0.41
MNTI13 0.52 0,64 0,57 0,58

ETP = erdélyi tarka pulyka, RP = rézpulyka, BP = bronzpulyka, PIC atlag = a mikroszatellit

marker polimorfizmus informécié tartalma a harom vizsgalt pulyadllomany tekintetében

A pulykapopulaciokat megvizsgéalva az erdélyi tarka pulykanal azonositottam a legtobb,
Osszesen 9 olyan allélt, melyek csakis ebben az allomanyban fordultak eld. A bronzpulyka
esetében egy, a rézpulykéanal pedig két all¢lt detektaltam, melyek az adott populacidban voltak
csak jelen. Ugyanakkor az alléloknak nemcsak az adott populdcioban valé kizarolagos
jelenlétiik lehet beszédes, hanem emellett a tobbi allomanybol vald hianyuk, vagy a
gyakorisaguk mértéke populacionként is sokat mondo, plane, ha genetikai kiilonbségeket
kerestink. Mar az allélfrekvencidkat tartalmaz6 tablazat alapjan is jol lathato, hogy az erdélyi
tarka pulykanak joval tobb unikalis allélja van, mint a masik két 6shonos pulykafajtanak, még
ha torténetesen azok tobbsége ritka allél is, vagyis gyakorisdga 10 % alatti (1. melléklet).

Mindezek alapjan elmondhato, hogy a valasztott 13 mikroszatellit marker tokéletesen
alkalmas és elegendd volt a harom pulykapopulédcié genetikai vizsgalatahoz, és kimutathato

altaluk a genetikai hasonldsag/kiilonbség.
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4.2. Populacion beliili genetikai diverzitas

Az allomanyok genetikai diverzitasdnak alapjat az allélok szama ¢és gyakorisaga adja,
melybdl meghatarozhato az allélszamok atlaga, a vart (Hg) és tényleges (Ho) heterozigozitas,
valamint megbecsiilhetd az allomanyon beliili variancia mértéke (Fis), és a Hardy-Weinberg
egyensuly (HW) allapotatol valo eltérés is.

Osszesen 137 allélt detektdltam a 104 egyed 13 mikroszatellit markerrel valo
genotipizalasa soran, mely joval magasabb arany az irodalomhoz képest a populaciok kozotti
differencia sikeres kimutatasahoz.

Az allélszdmok atlaga legmagasabb az erdélyi tarka pulykanal volt, kdszonhetden a
szamos unikalis, ritka allélnak, legkisebb pedig a rézpulyka esetében. A legmagasabb vart
heterozigozitas a rézpulyka estében volt mérhetd, &m a masik két allomany értékei sem voltak
sokkal kisebbek. A tényleges heterozigozitds értékei nem tértek el szignifikans mértékben a
varttol, csupan a bronzpulyka esetében, kozel a Hardy-Weinberg egyensulyhoz, vagyis a
vizsgalt allomanyok allapota kielégitd, a tenyésztési modszer megfeleld. Ezt alatamasztjak az
alacsony beltenyésztettségi szintek is (Fis) mindharom populacio esetén, a rézpulykéanal negativ

ez az érték, ami a heterozigotak tobbségét jelzi az dllomanyban (3. tablazat).

3. tablazat: Alap diverzitasmutatok értékei a vizsgalt pulykaallomanyokban

Populacié Atlag allélszimok + SD He £SD Ho = SD Fis HWE
ETP 3,85+ 1,14 0,44 £ 0,060 0,42 +0,022 0,037 ns
RP 2,92+ 1,04 0,50 £0,058 0,50+ 0,025 -0,014 ns
BP 3,77+ 1,24 0,52 +0,054 0,49 +0,025 0,06 *

P<0,05* P<0,01** P<0,001#**

ETP = erdélyi tarka pulyka, RP = rézpulyka, BP = bronzpulyka, Hg = vart heterozigozitas, Ho
= tényleges heterozigozitas, SD = szoras, Fis = beltenyésztettségi koefficiens, HWE = Hardy-

Weinberg egyenstly allapotatol valo eltérés, ns = nem szignifikans
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4.3. F statisztika és genetikai tavolsag

A Wright-féle F  statisztika értékeinek  meghatarozasdval a  populaciok
differencialtsaganak mértékére kerestem a valaszt. A teljes allomanyra vetitett valtozatossag
(Frr) értéke némileg magasabb volt, mint az dlloméanyok ko6zotti variancia mértéke (Fst), de
nem szamottevoen. A Fis érték, ami beltenyésztettség szintjét jelzi, a harom populécidt egylitt

értékelve is alacsonynak szamit (4. tdblazat).

4. tablazat: A vizsgalt alloméanyok genetikai differencialtsaga a Wright-féle fixacids indexek
alapjan

Fir = SE Fst £ SE Fis = SE
0,155 +£0,033 *** | 0,129 £ 0,024 *** | 0,029 +0,017

P<0,05* P<0,01%** P<0,001%**

Fir = teljes adllomanyra vetitett variancia, Fst = allomanyok k6zotti variancia, Fis =

allomanyon beliili, egyedek kozotti variancia, SE = szoras

A populéciokat paronként is Osszevetettem egymassal (paronkénti Fst, nem azonos a
Wright-féle fixacids index Fsr értékével) (5. tablazat atlo alatt) és azokbol meghataroztam a
Reynolds-féle genetikai tavolsagot (5. tablazat atlo felett). Az eredményekbdl megéllapithato,
hogy a bronz- és rézpulyka populaciok genetikailag kozelebb allnak egymashoz, és egyforméan
tavol (a mért genetikai tadvolsag tobb mint kétszerese) az erdélyi tarka pulyka allomanytol (5.

tablazat).

5. tablazat: Paronkénti Fsr értékek (atlo alatt) és a Reynolds-féle genetikai tavolsagok (atld
felett)

Populécio ETP RP BP

ETP 0,17 0,17

RP 0,15 0,06
BP 0,16 0,06

ETP = erdélyi tarka pulyka, RP = rézpulyka, BP = bronzpulyka
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Az egyes populdciok kozotti genetikai tavolsagok szemléltetésére Neighbor-Joining
dendogramot allitottam fel. A filogenetikai fan is jol latszik, hogy az erdélyi tarka pulyka szépen

elkiilontl a réz- és bronzpulyka fajtaktol (8. dbra).

8. abra: A vizsgalt pulykaallomanyok Reynolds-féle genetikai tavolsagai alapjan felallitott
Neighbor-Joining dendrogram

BRONZPULYKA

REZPULYKA

ERDELYI TARKA PULYKA

A megbizhatosaga 100 %, (bootstrap = 1000, vagyis 1000 futasbol 1000 alkalommal kaptam

ugyanazt a filogenetikai torzsfat)
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4.4. Klaszteranalizis és fokoordinata elemzés

A STRUCTURE programmal végzett klaszteranalizis soran K=2 esetében a program
eldszor két csoportba sorolta az egyedeket a megadott beallitdsok alapjan. Lathat6 a 9. abran,
hogy a réz- és a bronzpulyka alloményoktdl (narancssarga szin) szinte azonnal elkiiloniilt az
erdélyi tarka pulyka populdcié az allélmintazatok alapjan, egy a masik klaszterbe keriiltek
egyedei (kék szin). Megbizhatosadga 100 %, azaz 100 futasbol 100 alkalommal kaptam ezt a

megoldast, tiszta strukturalodas figyelhetd meg az dllomanyok kozott (9. abra).

9. abra: A klaszteranalizis eredménye K=2 esetén (100/100)

ETP = erd¢lyi tarka pulyka, RP = rézpulyka, BP = bronzpulyka

Az Evanno modszer szerinti legvalosziniibb csoportositas a K=3, amikor is a program

harom csoportba sorolta az egyedeket a vizsgalt alloméanyok tekintetében (10. abra).

10. abra: Az Evanno mddszer alapjan meghatarozott legvaldszinilibb csoportositas (K=3)

Delta K = mean(|L"(K)|) / stdev[L(K)]
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K=3 esetén harom csoportra osztotta a program a vizsgalt egyedeket, ahol tovabbra is
elkiiloniilt az erdélyi tarka pulyka alloméany a bronz- és rézpulyka populaciotol, melyek egyiitt
maradtak. A harmadik, lila szinnel megjelent csoport leginkdbb az erdélyi tarka pulyka
populéacidoban volt fellelhetd, vagyis a program az ETP allomanyon beliil elkiilonitett egy
szubpopulaciot. Ez azzal magyaradzhatd, hogy az Erdélybdl gylijtott egyedek kiilonbozo
teriiletekrdl szarmaznak, és a fajta még nincs stabilizalva. Megbizhatosagat tekintve, 100

futasbol 60 alkalommal kaptam ezt az eredményt (11. abra).

11. abra: A klaszteranalizis eredménye K=3 esetén (100/60)

& & &

ETP = erdélyi tarka pulyka, RP = rézpulyka, BP = bronzpulyka

Mivel a réz- €s bronzpulyka populédciok kozott a program nem tudott kiilonbséget tenni a
legvaldszinlibb csoportositas esetén, igy vizualizaltam a K=4 klaszterezddést is, ahol viszont

negyedik szinnel (z61d) mar a bronzpulyka allomany is elkiiloniilt a tobbitdl (12. bra).

12. abra: A klaszteranalizis eredménye K=4 esetén (100/91)

& & $

ETP = erd¢lyi tarka pulyka, RP = rézpulyka, BP = bronzpulyka
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A foékoordinata elemzés megerdsitette a klaszteranalizis eredményét. A 13. dbran lathato,
hogy az erdélyi tarka pulyka egyedei genetikai tavolsagok alapjan szépen elkiiloniilnek a réz-
és bronzpulyka allomanyok egyedeitdl, néhany kivételtdl eltekintve. Inkabb a réz- és
bronzpulyka egyedek vannak némileg atfedésben, mint ahogy a klaszteranalizisnél is
megfigyelhetd. Ennek oka lehet, hogy hosszl évek 6ta egyazon helyen, tenyésztési modszerrel

¢s tartdsi koriilményekkel tartjak fent ezeket a zart populacidkat génmegdrzési céllal.

13. abra: A vizsgalt pulykadllomanyok fokoordinata elemzése

Fokoordinata elemzés (PCoA)
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ETP = erdélyi tarka pulyka (piros), RP = rézpulyka (z61d), BP = bronzpulyka (kék)
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5. Kovetkeztetések és javaslatok

Munkém soran két éshonos magyar pulykafajta, a réz- és a bronzpulyka, valamint az
erdélyi tarka pulyka genetikai differenciajat vizsgaltam meg 13 mikroszatellit marker alapjan.

A szakirodalombol kivalasztott markerek kell6 polimorfizmust mutattak, tokéletesen
alkalmasnak ¢és elégnek bizonyultak a harom pulykapopulacio genetikai dsszehasonlitasdhoz.

Az alap diverzitasmutatok meghatarozasaval felmértem a vizsgalt dllomanyok genetikai
diverzitasat, mely nemcsak génmeg0Orzési szempontbol lehet hasznos, de eredményeim késébbi
tanulmanyokban is felhasznalhatoak. Az erdélyi tarka pulyka egyedi all¢ljainak magas aranya
is mar arra enged kovetkeztetni, hogy nemcsak fenotipusosan, de a molekularis genetika
szintjén is kiilonbozik a masik két pulykafajtatol.

Ezt a feltételezést a tovabbi populdcidogenetikai elemzések is megerdsitették, igy a
paronkénti Fst és a Reynolds-féle genetikai tavolsag eredményei, valamint az az alapjan
felallitott filogenetikai fa, mely jol szemlélteti az erdélyi tarka pulyka kiilonb6zdségét a masik
két pulykafajtatol.

STRUCTURE analizissel a réz- és bronzpulyka populaciét allélmintazataik alapjan nem
lehetett elkiiloniteni egymastol a legvaldsziniibb csoportositds esetén, csak amikor négy
klaszterre osztotta a program az egyedeket. Ez valoszinlileg abbol adodik, hogy hossza évek
Ota ugyanazon a helyen, azonos tartasi koriilmények mellett és egyazon tenyésztési modszerrel
(csaladtenyésztés), génmegorzési céllal tartjak fent ezeket az dllomanyokat. Az erdélyi tarka
pulyka azonban mar az elsé csoportositasnal elvalt a masik két populaciotol, melyet a
fokoordinata elemzést is alatdmasztott.

Osszességében kijelenthetjiik, hogy az &sszes altalam elvégzett vizsgalat szerint az
erdélyi tarka pulyka valosziniisithetden 6nallo fajta, de legalabbis nem a két dshonos magyar
pulykafajta (réz- és bronzpulyka) keveredésébdl szarmazik. Tovabbi vizsgalatok elvégzése
javasolt, melyben szerepel a fekete pulyka molekularis genetikai vizsgélata is, amivel még
pontosabb képet kaphatunk az erdélyi tarka pulyka miben 1étérél. Ugyanakkor mindenképpen
megfontolandé az éallomany Onallo fajtaként valod elismertetése folyamatanak elinditasa,

melyhez munkdm erds labakon all6 genetikai alatdmasztast, nagy segitséget nytjthat.
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6. Osszefoglalas

A biodiverzitas drasztikus csokkenése vilagméretii probléma. Ma még génbankokban
elérhetéek olyan ritka genotipusok, melyek nagy variabilitassal rendelkeznek, ¢és
felhasznalhatdéak az intenziv tenyésztésben is. A Kdarpat-medencében maradtak fent olyan
allatallomanyok, melyek molekularis genetikai modszerekkel bizonyithatéan 6shonos magyar
fajtanak tekinthetok. A ,,Székely géngyliri” egy olyan program, melynek célja ezen régi fajtak,
tajfajtak megmentése.

Munkdm soran az erdélyi tarka pulyka allomany molekularis genetikai vizsgalatat
végeztem el a célbdl, hogy informaciokat nyerjek annak genetikai hatterérdl, mely késobbi
kutatasokban és a génmegdrzésben is felhasznalhatd. A vizsgdlat soran Osszehasonlitdsba
helyeztem az Erdélybdl szarmazo6 tarka pulyka populdciot az Gshonos magyar réz- és
bronzpulyka fajtakkal, mely soran arra kerestem a valaszt, hogy az allomanyok milyen
mértékben térnek el egymastol a genetika szintjén.

Az altalam valasztott mikroszatellit markerekbdl sikeresen allitottam fel szetteket, igy
egyszerre tobb markerrel tudtam elvégezni a genotipizalast. A markerek alkalmasak és
elegenddek voltak a harom pulykapopulacié genetikai vizsgalatahoz.

A viszonylag magas heterozigozitasi €s alacsony beltenyésztettségi értékek arra utalnak,
hogy az allomanyok nem térnek el szignifikdnsan a Hardy-Weinberg egyensuly allapotatol,
vagyis tenyésztésiik megfelelének mondhato, genetikai allapotuk kielégito.

Az allomanyok kozotti genetikai diverzitas felmérése soran azt tapasztaltam, hogy az
erdélyi tarka pulyka minden elemzés soran egyértelmiien elkiiloniilt az 6shonos magyar réz- és
bronzpulyka fajtaktol. Nemcsak a populdciok péaronkénti Osszevetése alkalmaval, de a
klaszteranalizis alapjan is, mely eldzetes informécido nélkiil csoportositja az egyedeket
allélmintézataik alapjan, és a fOkoordinata elemzés is ezt a tényt erdsitette meg.

Munkdmban egyértelmli bizonyitast nyert, hogy az erdélyi tarka pulyka nem a két
Oshonos magyar pulykafajta keveredésébdl szarmazik, genetikailag azoktol jol elkiiloniild
allomanynak tekintheté. Erdemes lenne fontolora venni annak kérelmezését, hogy a réz- és
bronzpulyka mellett az erdélyi tarka pulyka is helyet kaphasson az 6shonos magyar haziallatok

kozott.
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10. Mellékletek

1. A detektalt allélméretek (bp) és gyakorisaguk (%) az egyes vizsgalt

pulykapopuliaciokban
Mlk]l;':;(sj:;elht Allf(:::;)l)eret ETP | RP BP Mlkll(';;(slfs;elht All?:)lg)eret ETP | RP | BP
128 5,13 298 55,00 | 43,55(42,19
130 91,03 | 35,48 | 48,44 300 38,75 (35,48 | 23,44
MNTI122 153 3,85 | 40,32 43,75 MNTI1I 306 6,25 32,81
155 24,19 | 7,81 308 20,97 | 1,56
205 12,50 | 48,39 | 32,81 162 27,50(17,19| 9,38
MNT108 223 82,50 | 51,61 | 67,19 MNT114 164 10,00 | 29,69 | 37,50
225 5,00 166 62,50 | 53,13 53,13
163 95,00 | 90,32 | 71,88 187 37,50 (21,88
MNT100 171 5,00 | 9,68 |26,56 192 17,50
187 1,56 196 1,25
MNT144
187 21,25| 9,68 |34,38 201 8,75 (25,00 (21,88
189 2,50 4,69 203 57,50 137,50 | 56,25
193 1,25 205 15,00
MNT17 197 3,75 161 27,42
199 71,25 53,23 142,19 167 1,25 3,23
201 35,48 | 18,75 171 23,75169,35|87,10
205 1,61 MNT9 175 1,25
233 20,00 | 12,90 | 3,13 183 16,25 1,61
235 13,75 | 17,74 | 29,69 185 23,75 3,23
MNT112 255 60,00 | 64,52 | 43,75 187 33,75] 3,23 | 4,84
257 3,23 | 9,38 157 18,75 4,69
259 6,25 | 1,61 |14,06 167 3,75 1,56
MNT116
202 2,50 1,56 174 15,00 | 18,33 [ 45,31
MNT20 204 1,25 178 62,50 | 81,67 | 48,44
214 96,25 1100,00 | 98,44 221 48,75125,00 (17,19
240 2,50 | 8,06 [26,56 229 3,75 1,56
242 77,50 | 51,61 | 43,75 233 5,00 1,56
MNT13
MNT142 244 18,75 3,13 241 40,00 | 25,00 | 9,38
246 40,32 | 25,00 243 2,50 | 41,67 (57,81
248 1,25 1,56 245 8,33 [12,50

ETP = erdélyi tarka pulyka, RP = rézpulyka, BP = bronzpulyka
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engedélyezem.

Tudomasul veszem, hogy az altalam készitett dolgozatra, mint szellemi alkotés felhasznalasara,
hasznositisara a Magyar Agrar- és Elettudomanyi Egyetem mindenkori szellemitulajdon-
kezelési szabalyzataban megfogalmazottak érvényesek.

Tudomasul veszem, hogy dolgozatom elektronikus valtozata feltoltésre keriil a Magyar Agrar-
és Elettudomanyi Egyetem konyvtari repozitori rendszerébe. Tudomasul veszem, hogy a
megvédett és

- nem titkositott dolgozat a védést kovetden

- titkositasra engedélyezett dolgozat a benyljtasatdl szamitott 5 év eltelte utdn nyilvanosan
elérhetd és kereshetd lesz az Egyetem konyvari repozitori rendszerében.

Kelt: Godollo, 2024.11.03.

20

Hallgato alairdsa
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KONZULENSI NYILATKOZAT
Dmitrasinovity Alexandra (hallgaté Neptun azonositoja: 12BF2F) konzulenseként
nyilatkozom arrél, hogy a diplomadolgozatot attekintettem, a hallgatot az irodalmi frrdsok

korrekt kezelésének kivetelményerdl, jogi és etikai szabalyairal tajékoztattam,

A diplomadolgozatol o shroviesgan Wrlénd védesre javaslom / nem javaslom',

A dolgozat dllam- vagy szolgdlati titkot tartalmaz; igen  nem®’

Kelt: Godallo, 2024, november 04,

T P b\ — R adad Yol

kiilsd konzulens

! & megfeleld alihdzandd.
* b megfeleld alihizanda.
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TARTALMI KIVONAT

Az erdélyi tarka pulyka molekularis genetikai vizsgalata mikroszatellit markerekkel

Dmitrasinovity Alexandra
Mezogazdasagi Biotechnologus, mesterképzés, levelezd
Genetika ¢és Biotechnoldgia Intézet/Allatbiotechnoldgia Tanszék

Belso téemavezeto: (Balazs Réka, PhD hallgato, Nemzeti Biodiverzitas- és GénmegOrzési
Kozpont)

Kiilsé témavezeto: (Dr. Palinkas-Bodzsar Nora, tudomadnyos fomunkatars, Nemzeti
Biodiverzitas- és Génmegdrzési Kozpont)

Az agrobiodiverzitds csokkenése vilagméretli probléma. Ma még génbankokban
elérhetdek olyan ritka, dshonos genotipusok, melyek nagy variancidjuknak koszonhetden
felhasznalhatdéak az intenziv tenyésztésben is. A Kdarpat-medencében maradtak fent olyan
allatalloméanyok, melyek molekuléris genetikai modszerekkel bizonyithatva ¢shonos magyar
fajtanak tekinthetdk, erre épiilt a ,,Sz¢kely géngylirli” génmentési program.

A munka célja az erdélyi tarka pulyka adllomany molekuldris genetikai vizsgélata volt,
mely 6sszehasonlitasra keriilt az §shonos magyar réz- és bronzpulyka fajtakkal. Igy nemcsak
az allomanyok genetikai hatterérél nyertem informdaciot, hanem arra is valaszt kaptam, hogy
azok milyen mértékben térnek el egymastol a genetika szintjén.

Az alkalmazott mikroszatellit markerekbdl sikeresen allitottam fel szetteket tigy, hogy
egyszerre tobb markerrel el lehessen végezni a genotipizalast, melyek alkalmasnak ¢és
elegendonek bizonyultak a harom pulykapopulacié genetikai vizsgalatahoz.

A viszonylag magas heterozigozitasi és alacsony beltenyésztettségi értékek arra utalnak,
hogy az allomanyok nem térnek el szignifikdnsan a Hardy-Weinberg egyensuly éallapotatol,
vagyis tenyésztésiik megfelelének mondhato, genetikai allapotuk kielégito.

Az allomanyok kozotti genetikai diverzitas felmérése soran azt tapasztaltam, hogy az
erdélyi tarka pulyka minden elemzés soran egyértelmiien elkiiloniilt az 6shonos magyar réz- és
bronzpulyka fajtaktol. Nemcsak a populdciok péaronkénti Osszevetése alkalmaval, de a
klaszteranalizis alapjan is, mely eldzetes informécid nélkiil csoportositja az egyedeket
allélmintézataik alapjan, és a fOkoordinata elemzés is ezt a tényt erdsitette meg.

Munkdmban egyértelmli bizonyitast nyert, hogy az erdélyi tarka pulyka nem a két
6shonos magyar pulykafajta keveredésébdl szarmazik, genetikailag azoktol jol elkiiloniild
allomanynak tekintheté. Erdemes lenne fontolora venni annak kérelmezését, hogy a réz- és
bronzpulyka mellett az erdélyi tarka pulyka is helyet kaphasson az 6shonos magyar haziallatok

kozott.
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