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ÖSSZEFOGLALÁS
Az őshonos juhfajták vizsgálata hozzájárulhat az éghajlatváltozásnak az állati fehérje globális elérhetőségére gyakorolt hatásának mérsékléséhez. Ezen fajták genomikai szerkezetének vizsgálata az éghajlatváltozással összefüggésben, hozzájárulhat az őshonos állatfajokban rejlő genetikai erőforrások megőrzésére irányuló erőfeszítések növeléséhez. A különböző éghajlati övezetekből származó 32 juhfajta 832 egyedének mintáit ovine50K SNP-chip segítségével genotipizáltuk, és meghatároztuk az éghajlati sajátosságokhoz alkalmazkodó juhfajták genetikai hátterét.
E disszertáció eredményei mutatják, hogy bár a vizsgált fajták jelentős genetikai sokféleséget mutatnak, ez a sokféleség drasztikus mértékben csökken, amint azt a tényleges populációméret is mutatja. Az afrikai fajták egyértelműen a PCA1 egyik tengelyén helyezkedtek el, átfedés nélkül, ami egyedi genomikai struktúrájukat jelzi. Ezzel szemben az európai őshonos juhfajták gazdag genetikai változatosságot mutatnak; azonban több fajtánál is kveredést mutattunk ki, ami veszélyezteti genetikai különbözőségüket. Bár a vizsgált fajták bizonyos mértékű beltenyésztést mutattak, a homozigozitás (ROH) mintázatának elemzése azt sugallja, hogy e fajták régebb múltbeli beltenyésztési leromlásai nagyobb befolyással bírhatnak, mint a közelmúltban bekövetkezett beltenyésztés. Ezt a hosszú ROH-ok (24-48 és > 48 mb) hiánya mutatta. A ROH-mintázatok azt is megmutatták, hogy ezek a fajták különböző múltbeli fejlődési szakaszokon mentek keresztül.
Kimutattunk, több mint 400 gént, amely potenciálisan összefüggésbe hozható az éghajlatváltozáshoz való alkalmazkodással. Érdekes módon e gének többsége kizárólag bizonyos éghajlati alapú populációkra jellemzőek, ami kiemeli az egyes vizsgált csoportok egyedi alkalmazkodóképességét. Figyelemre méltó, hogy e gének jelentős része immunválaszokkal kapcsolatos, ami hangsúlyozza a betegségeknek ellenálló állatállomány tenyésztésének szükségességét a jelenlegi klímaváltozás kontextusában. A ”tájképi” genomikai vizsgálat kimutatta, hogy a csapadék és a hőmérséklet valószínűleg az alkalmazkodás mozgatórugói ezekben a fajtákban. Érdekes módon, kilenc olyan gén (HLF, ATP5MC2, SCD5, GSTA1, STAT1, TARBP2, ADIG, PLIN1, ABHD5), amelyek immunitással, növekedéssel és fejlődéssel kapcsolatos különböző funkciókkal rendelkeznek, olyan SNP-k közelében helyezkedett el, amelyek szignifikánsan kapcsolódtak ezekhez az éghajlati változókhoz.
Jelen PhD disszertáció megerősíti azt az elképzelést, hogy bár az őshonos juhfajták jelentős genetikai sokféleséget őriznek, ez a sokféleség csökken, ami valószínűleg a nem megfelelő genetikai, tenyésztői munka vagy keresztezések miatt következhet be. Ezen túlmenően eredményeink rávilágítanak az őshonos juhfajták veleszületett képességére, hogy alkalmazkodjanak az éghajlati változásokhoz, így felbecsülhetetlen erőforrásként szolgálnak az éghajlati ellenálló képességgel kapcsolatos tulajdonságok nemesítéséhez, és ezáltal növelik a juhállományok általános szilárdságát.
