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OSSZEFOGLALAS

A juhtej legnagyobb fehérjefrakcioja a p-kazein, melynek legkevesebb hat variansa ismert (4, B, C, G, X, Y). A f-kazein gén allélvaltozatai
eltéré mindségii és mennyiségii tejet eredményezhetnek, ezért a polimorfizmusok ismerete és vizsgalati lehetdsége kiemelten fontos a tejtermelés
szempontjabol. A tejmindségi és tejtermelési mutatok pozitivan befolydsolhatok a molekularis genetika modszereivel. Ez az dsszefoglalo tanul-
many a juh p-kazein fehérjekodolo gén polimorfizmusanak vizsgalati lehetdségeit és eredményeit dsszegzi.
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SUMMARY

p-casein is the most abundant protein fraction in sheep milk, and has at least six different alleles (A, B, C, G, X, Y). The alleles of the

[-casein gene may influence on the quality and quantity of milk. Knowing the gene polymorphism has an important role in the process of milk

production. The properties of milk could be positively influenced by themolecular genetic methods.
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BEVEZETES A sajt a juhtej-termelés legfébb terméke. A juh- és
kecsketej-termelésért felel6s orszagok az Europai Unid-

A tehéntej olyan sokoldaltian felhasznalhato élel- ban (EU) els6sorban a mediterran orszagok: Olaszor-
miszer, mely szamtalan sziikséges tapanyagot és ener- szag, Spanyolorszag, Franciaorszag, Gorogorszag,

giat tartalmaz megfelelden kiegészitve a vegyes human valamint Portugalia (Amigo et al. 2000). Az EU-ban
étrendet. Az emberiség tobbféle allat tejét fogyasztja, mintegy 102 milli6 juh talalhato, ennek 20%-a elsod-

népszokasoktol, régioktol fiiggden: tehén, juh, kecske, legesen annak tejtermeléséért tartott. A tejtermelést fi-
teve, bivaly és a 16 (Bartova et al. 2009). Eurdpaban, gyelembe véve 1,7 millio tonna juhtejet jelent évente,
Azsiaban, vagy éppen Afrikaban mar az idészamita- ami a vilagtermelés 22%-a (Anonymus 1996).
sunk elotti idokbol szarmazo régészeti bizonyitékok Az eur6pai mintanak megfeleléen Magyarorszagon
mutatjak, hogy a tejtermel0 allattartas és tejfogyasztas a juhok kettds hasznositasa jellemzd. A juhgazdasag
igen régota kapcsolodik 6ssze az emberekkel. A tejeld bevételeinek mintegy kétharmada a juhtej, illetve juh-
allatok tartasa évezredekre nyulik vissza, i. e. 5000 év- tejbol készitett termékek értékesitésébdl szarmazik. A
vel mar a libiai Szaharaban barlangrajzokon abrazol- maradék egyharmadot pedig, a vagobaranyok kereske-
tak. Az abrazolas a tejfogyasztas mellett a sajtkészi- delme teszi ki. A modern kor elvarasainak és az egész-
tésre is utalt. A tehéntejbdl késziilt sajtok mellett egyre séges €letmodnak koszonhetden egyre nagyobb az ér-
nagyobb teret hodit a juh- és kecsketej alapu sajtkészit- deklodés a juh- és kecsketej irant (Kukovics et al. 2009b).
mények fogyasztasa (Fenyvessy 2009). A juhtej tejfehérjében gazdag tej. A tejben levd
Magyarorszagon a juhtartas, és a tejgazdasag a gaz- tobbszaz fehérje koziil csak néhany, amit tejspecifi-

dasagi termelés fontos részét képezi (Csaszar és Unger kusnak tekinthetiink (Park et al. 2007). A tejspecifikus
2005). Tejgazdasagon a tej megtermelését, feldolgoza- fehérjék alkotjak a tejben levo fehérjemennyiség 90%-
sat, €s a szamtalan egyéb tejtermék értékesitését kell at. A nem specifikus tejfehérjék pedig az érfalon atjutva
érteni. A tej- és tejtermékfogyasztas Magyarorszagon a vérrendszerbdl keriilnek a tejbe. Tejfehérjét tekintve,
1987-ben érte el csucspontjat (202 liter/f6/év tejegyen- a leggyakrabban fogyasztott tej a tehéntej, mely atla-
értékben szamolva), mely a rendszervaltassal fokozato- gosan 3-3,5% fehérjét, 3,7% tejzsirt, valamint 4,8%
san csokkent. Az elmult par évben atlagosan 150-180 tejcukrot jelent. A juhtej ennél magasabb tejfehérje tar-
liter/f6/tejegyenértéket mutatott a tejfogyasztasi meny- talmu, 5,5% (Kukovics et al. 2009a).

nyiség. A juhtejtermelés ezzel szemben a *80-as évek- A tejfehérjék mintegy 90%-at, a tejmirigy alveola-
tol kezdve jelentdsen visszaesett. Mara 0,06-0,09 kg ris sejtjeiben termelddo hat fehérje alkotja. Ezek a fe-
éves szinten, az atlagos juhtejtermék fogyasztas az or- hérjék két nagy csoportba sorolhatoak a kazeinek, és a
szagban (Kukovics et al. 2009a). A juhok tejtermelése savofehérjék. Az aS1-, aS2-, - és a k-kazein a kazei-

fajtatol és hasznositastol fiiggden 20—-1000 liter kdzott nek csoportjaba, az a-laktalbumin és a B-laktoglobulin
mozoghat. A juhok tejhozama nagyban fiigg az allatok a savofehérjék csoportjaba tartozik. A kazeinek és

genetikai allomanyatol, a fajtatol, tartastechnologiatol savofehérjék aranya a kiilonbozo6 fajtakban eltéro, de a

¢és takarmanyozastol. Ezen tényezok egymasra koleso- kazeinek alkotjak az Osszes fehérje tartalom nagy ré-

ndsen hatnak, és egyiittesen befolyasoljak a tejhozamot szét. A tejben a kazein savofehérje arany: 82:18% a

(Kukovics et al. 2009b). tehéntejben, 78:22% a juhtejben. A tejfehérjék elsdsor-
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ban a szervezet védekezé mechanizmusait erdsitik,
mint a teljes savofehérje, az immunoglobulinok, im-
munopeptidek, vagy a laktoferrin (Park et al. 2007).

Az amfoter jellegli B-kazein fehérje szerkezete sok
eml6sallatban ismert (Bonsing et al. 1988, Provot et al.
1989, Alexander és Beatie 1992). Minden -kazein fehérje-
molekuldra igaz, hogy két doménra kiiloniil, a C-ter-
minalis rész elso két harmada apolaros, mig az N-termi-
nalis polaros (Bonsing és Mackinlay 1987). A szignal-
peptid nagyon konzervalt, és 15 aminosavbol all. A fosz-
forilaltsag foka sokkal kisebb, mint a tobbi kalcium-
szenzitiv kazein esetében. Egy régioban talalhatd un.
foszfatkozpont, mely foszforilalt szerin-oldallancok
kozeli elhelyezkedését jelenti. A molekulaban nagy
mennyiségl prolin-oldallanc tori meg a molekula szer-
kezetét, igy a masodlagos szerkezet kialakitdsaban fon-
tos szerepet tolt be (Provot et al. 1989).

A kazeinek mennyisége nagyban befolyasolja a
sajtkészités folyamatat (Wedholm et al. 20006). A sajt
tejfehérjékbol, és tejzsirokbal all, a kazein megalvasz-
tasaval készill. A megsavanyitott tejhez proteolitikus
enzimet adnak, az elkésziilt szilard anyagot kiszirik és
formaba préselik. Szamos fehérjével ellentétben, a ka-
zein hé hatasara nem alvaszthaté meg. Az alvasztas
soran tejalvaszto proteazok hatnak a kazeinek oldhatd
részére. Az igy keletkezd instabil micellaris allapot ad-
ja az alvadékot. A kazeinek mennyisége tehat nagyban
befolyasolja a sajtkészités folyamatat. A tej kazein-
Osszetételét a kazeineket kodolo gének polimorfizmusa
hatarozza meg. A kazeinek a legnagyobb tejfehérje-
csalad, olyan prolinban gazdag foszfoproteinek alkot-
jék, amelyek a tej kolloid-szuszpenzidjaban nagy,
gombdlyti, micellaris szerkezetet alkot a kalcium-fosz-
fattal egytitt (Richardson és Creamer 1976).

A tej kazein-Osszetételét a kazeineket kodold gének
polimorfizmusa hatarozza meg. A kazeinek elsédleges
szerkezete varialodik a kiilonbozé mutacioknak ko-
szonhetden. A mutaciok nagy része, pontmutacio (SNP,
single nucleotid polymorphism), delécio, vagy hosszabb-
rovidebb nukleotid szakaszt érint6 inzercio, tovabba az
intronok eltérd kivagodasa. Az elsddleges struktira kii-
16nboz6ségei erdsen befolyasoljak a molekulak elekt-
romos toltését, a hidrofob tulajdonsagokat, a molekula
alakjat, méretét. Tovabba egy nagyobb szakaszt érintd
inzercid vagy delécid a transzkripcids egységben —
kiilon kiemelve a promoter régiot — befolyasolja a transz-
kripcios aranyt. Egy eldrehozott stop kodon drasztiku-
san lecsokkenti a transzkriptomok mennyiségét, ezaltal
a fehérjék mennyiségét a tejben (Amigo et al. 2000).

Kérddzokben a kazein gének szorosan kapcsolt
klasztercsaladot alkotnak, méretiik 250-350 kb. Az
aS1-, -, és az aS2-kazein gének szorosan kapcsolod-
nak egymashoz evolicios szinten, a k-kazein pedig fi-
zikailag és funkcionalisan kapcsolt a masik harom gén-
hez. A tej kazein-Osszetételét a kazeineket kodolo gének
polimorfizmusa hatarozza meg (Amigo et al. 2000).

A fS-kazein juh gén kilenc exon—intronbol épiil fel a
tobbi kérddz6hoz hasonldan, az exonok mérete 24492
bp kozott talalhatd. Legnagyobb a 7-es exon, 492 bazis,
legkisebb a 3-as exon, 24 bazis alkotja. A kutatasok
kozéppontjaban altalaban a 7-es exon all, egyrészt mert
ez a legnagyobb és legpolimorfabb szakasz, mely ko-
dolja a CSN2 fehérje nagy részét (Amigo et al. 2000)
(1. abra).

1. abra: A CSN2 gén sematikus rajza juhban
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Megjegyzés: a fekete régiok a szignal peptidet tartalmazé exonok, fe-
hérek a mature proteint kodoljak, a savos régiok pedig az at nem ir6-
do régidja az exonoknak. Forras: Amigo et al. (2000))
Figure 1: Diagram of the CSN2 gene in sheep

Note: black boxes stand for part of exons encoding the signalpeptide
hatched boxes for exons and part of exons of the untranslated region
and white boxes for exons, parts of exons encoding mature proteins.
Source: Amigo et al. (2000)

Az els6 publikacio a kazeinek polimorfizmusarol
1966-ban jelent meg (King 1966). Ez teret adott a po-
limorfizmus vizsgalatoknak eldszor fehérje szinten,
elektroforetikus, immunokémiai, valamint kromatograf
technikék alkalmazasaval.

Sokaig nem volt ismert a -kazein gén polimorfiz-
musa. Az elsé eltérést a CSN2 génben PCR-RFLP
(Restriction fragment lenght polymophims) technika-
val és Southern blot analizissel detektaltak (Leveziel
et al. 1991). Késébb a PCR-SSCP (Single strand
conformation polymorphism) modszerrel valasztottak
el az egyes genotipusokat (Ceriotti et al. 2004). Leg-
gyorsabb, Uj eljaras a Light Cycler analizis, mely nagy
mennyiségii minta gyors genotipizalasat tette lehetové
(Sztankoova et al. 2011).

A tejfehérje gének polimorfizmusa jelentdsen be-
folyasolhatja a tej mindségi és mennyiségi tulajdonsa-
gait. Hat allélvaltozata ismert a CSN2 génnek a juh
fajban, A, B, C, X, Y és a G (Chianese 1997, Ceriotti
et al. 2004, Chessa et al. 2010). Legjobb mindségii és
legnagyobb B-kazein fehérjetartalmu teje az AA, vad
tipusu egyedeknek van. A GG genotipusu egyedek tej-
hozama szignifikansan nagyobb, mint az AA egyedek
tejhozama (Corral et al. 2010).

Ha csokken a f-kazein fehérje mennyisége a tejben,
a tej koagulacidja lassabb lesz a normal tejhez képest,
és a kinyert sajtmennyiség is csokkenhet, akar 20%-
kal is kevesebb lehet a mutans allélu egyedek tejébol
készitett sajtmennyiség (Chianese et al. 1993).

B-KAZEIN FEHE:"RJ,E POLIMORFIZMUS VIZS-
GALATI LEHETOSEGEI

A tejfehérjék és a tejfehérjéket kodold génrégiok
vizsgalata folyamatosan fejlodott az elmult 50 évben.
A tej kiilonbségeinek genetikai alapu meghatarozasa a
poliakrilamid géleken (King 1966, Arave et al. 1973).
Ez az eljaras a fehérjelanc aminosav-sorrendjében be-
kovetkezett valtozas detektalasara alkalmas. A sokkal
érzékenyebb elektroforetikus modszerek elterjedésével
— mint az izoelektromos fokuszalas — lehet6ség nyilt a
tejfehérje-polimorfizmus gyorsabb vizsgalata, vala-
mint elvezetett a DNS szinti kiilonbségek azonosita-
sahoz is. A tehén, kecske, juh teljes B-kazein fehérje-
szekvencidk megismerését, valamint a fehérjelanc kii-
16nbségeinek pontos meghatarozasat a biokémiai méd-
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szerek elterjedése tette lehetévé. A fehérjelanc kiilonb-
sége altalaban aminosav szubsztiticiobol, delécidbol
adodik, de a fehérjék eltérd foszforilacidja is valtozast
hozhat a fehérje funkcidjaban. Leggyakrabban vizsgalt
a tehén tejfehérje gének polimorfizmusa, a hat legfobb
tejfehérje génnek legkevesebb 40 polimorfizmusa is-
mert (Dove 2000).

Molekularis szinten azonban a juh tejfehérje gén
polimorfizmus viszonylag kevéssé vizsgalt teriilet.

A B-kazein teljes fehérjeszekvencia részletesen is-
mert juh esetében (Provot et al. 1995).

A tejfehérjék polimorfizmus-vizsgalata sok mod-
szerrel torténhet, melyre van példa a juh tejfehérje poli-
morfizmus vizsgalatok torténetében. Ilyen példaul: az
elektroforézis savas ¢s lugos kozegben (Addeo et al.
1992), az izoelektromos fokuszalas (Chianese et al. 1995),
valamint kétdimenzios elektroforézis és immunoblotting
(Lopez-Galvez et al. 1995). A fehérjelancok kozti kii-
16nbséget altalaban egy aminosav szubsztitlicio jelenti.
A HPLC-t (High Performance Liquid Chromatography)
mar sikeresen alkalmaztak a tehén (Visser et al. 1995),
vagy a kecske (Janubert és Martin 1992) tejfehérje-
vizsgalatoknal, juh esetében mindeddig nem alkalma-
zott modszer.

Az elsé CSN2 fehérje polimorfizmus vizsgalatok,
PAGE modszerrel lugos kdzegben végezve torténtek,
olasz manchega juhok esetében. A vart f1- és 2- ka-
zein fehérjevarians — melyek foszforilaltsagban kiilon-
boznek egymastol — mellett egy harmadik f-kazein va-
rians is megjelent a gélen, mely lassabban mozgott az
akrilamid kdzegben, mint a masik két fehérjelanc. Ek-
kor feltételezték, hogy az eltérd foszforilaltsag mellett
masfajta kiilonbség is adodhat a fehérjelancban, mint
példaul aminosav szubsztitucié (King 1966, Arave et
al. 1973).

Az Gjonnan megismert varians egyedi, juhtej fe-
hérjekomponensnek bizonyult. Azota szamtalan B-ka-
zein varianst fedeztek fel PAGE altal, melyek DNS
szinten nem lettek meghatarozva (Chianese et al. 1992).
A B-kazein fehérje polimorfizmusa, és az elektrofore-
tikus mintdzata gyakran igen hasonlé a human B-ka-
zein fehérje elektroforetikus mintajahoz, és feltételez-
tek, hogy fehérjemolekulanként 0-5 foszfatcsoport
kapcsolodhat hozza (Greenberg és Groves 1979).
Chianese et al. (1993) azonban olyan multifoszforilalt
fehérjepolimorfizmust detektaltak, amely 3—6 foszfat-
csoportot mutatott fehérjelanconként (Chianese et al.
1993).

A szardiniai Sarda fajtaban izoelektormos fokusza-
lassal elvalaszott harom fehérjevarianst (Chianese
1997) - A, B és C. Az A és C varians kozott kiilonbség
egy aminosav szubsztiticid a 2-es pozicidban Glu>Gln.
A B variansrol szekvencia nem ismert. Az AA genoti-
pus magasabb fehérje- és szarazanyag-tartalommal
rendelkezik, mint az AB (Mrozkowski 2004). A B1-, és
a f2-kazein fehérje variansa az eltérd foszforilacios
mintazat miatt jon létre, mely hat és 6t foszfatcsoportot
tartalmaz (Richardson és Creamer 1976). A varianso-
kat elektrospray tomegspektrometriaval valasztottak el
egymastol (Chianese et al. 1995, Ferranti et al. 1997).
Az eltér6 foszforilacios mintaju B-kazein fehérjevari-
ansok befolyasoljak a micellak stabilitasat és a tejben
levd kalcium eloszlasat.

P-KAZEIN GEN POLIMORFIZMUS VIZSGALATI
LEHETOSEGEI

A fehérjevizsgalatok mellett a DNS szintli polimor-
fizmusok kezdeti megismerése PCR-RFLP modszerrel
tortént (Di Gregorio et al. 1991, Levéziel et al. 1991,
Ordas et al. 1997).

A CSN2 gént PCR-RFLP technikaval is vizsgaltak
ugy, hogy prébaképpen nagyszamu restrikcios endo-
nukleazzal emészették. A polimorfizmusok jelenlété-
nek detektalasara 10 féle valtozatos endonukleazt hasz-
naltak: ezek koziil a Bgll, Rsal, valamint Taql és
HindIII enzim mutatott polimorf régiokat (Leveziel et
al. 1991). EcoRYV, Taql, valamint HindIII enzimmel tor-
ténd emésztés szintén polimorf régidkat jelzett (Di
Gregorio et al. 1991). Ordas et al. (1997) HindIII enzi-
met hasznalva polimorf géneket azonositott, azonban
homozigéta genotipusu egyedeket nem, csak hetero-
zigota genotipusu egyedeket talalt.

Churra és Machenga spanyol — tejtermelésért tar-
tott — juhfajtakat vizsgaltak HindIIl enzimmel, PCR-
RFLP modszerrel. A CSN2 16kusz két fragmentet ered-
ményezett, 1,2 kb, valamint 1,6 kb méretiick voltak
(Ordas 2007).

Attorést hozott a CSN2 gének vizsgélatdban a PCR-
SSCP technika alkalmazéasa. Bastos et al. (2001) el-
soként alkalmazott PCR-SSCP technikat a juh kazein
gének valtozatossaganak megismeréséhez, koztik a
CSN2 gén polimorfizmus vizsgalatahoz.

PCR-SSCP és szekvenalas technikat alkalmazva az
elsé DNS szinten leirt polimorfizmus juhban, egy A>G
tranzicid volt, amely aminosav cserét okoz a fehérje
lancban: a 183-as pozicidoban Met>Val kicserélodés
torténik. Ez a mutacio fehérjeszinten nem detektalhato,
mert a Met és a Val, mindketten neutralis aminosavak
a fehérjelanc szempontjabol. A harom vizsgalt fajta ko-
ziil a Sarda és Comissana tejtermeld fajtak, mig a
Sopravissana egy italiai meriné fajta, amit husaért,
tejéért, €s a gyapjuért is tartjak (Ceriotti et al. 2004).

A 7-es exonban 12029-es pontban (Acc. Nr.
AY444504) lev6 pontmutaciodt a kecske B-kazein A al-
l1éljanak primereivel dusitottak fel (Ramunno et al.
1995). A G allél gyakorisaga a Sopravissana fajtaban
volt a legkisebb: 17,6%, 23,7% volt a Comissana faj-
taban, legnagyobb gyakorisaggal a Sarda fajtaban for-
dult eld, a G allél, 24,4% volt a gyakorisaga (Ceriotti
et al. 2004).

Szintén PCR-SSCP moddszert alkalmazva két 1j
CSN2 SNP-t fedeztek fel a CSN2 gén esetében. Az X
¢és az Y allélvaltozatot, mely DNS és és az X valtozat
fehérjelancban is megmutatkozik (Chessa et al. 2010).

Az X varianst egy C>A szubsztitucié hozza létre,
ami aminosav valtozast jelent a fehérjében: a 196-0s
pozicidban Iso>Leu aminosav kicserélodés torténik,
mely neutralis, tulajdonsagi valtozast nem okoz a fe-
hérjelancban. Az Y allélvaltozat pedig egy G>A kicse-
rélédés okozza, mely nem okoz valtozast a fehérjelanc
aminosav sorrendjében, a 192-es pozicidoban Gln marad,
az eredeti fehérjéhez hasonldan (Chessa et al. 2010).

Egyiptomi juhfajtakban még két SNP-t (Single
Nucleotide Polymorphism) mutaciot fedeztek fel a 7-
es exonban, PCR-SSCP moédszer alkalmazasaval, szek-
venalassal kombinalva. A 12069-es pontban egy A>C
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kicserélodés torténik, ami aminosav valtozast jelent a
fehérjében: a 196-o0s pozicidban Iso>Leu lesz. Ez a
mutacié azonban neutralis, nem hoz tulajdonsagi val-
tozast a fehérjelancban. Tovabba még egy mutaciot
megismertek, a 12155-6s bazisban C>T kicserélédés
torténik, amely nem okoz aminosav valtozast a fehér-
jelancban (Othman et al. 2013).

Bastos et al. (2001) modszerét vette alapul egy
spanyol kutatoécsoport, ahol spanyol meriné juhok
CSN2 gén polimorfizmusat vizsgaltak tejtermelési és
mindségi adatokkal dsszevetve. A vizsgalatba 1272
spanyol meriné juhmintat és adatait vontak be, és a
CSN2 gén polimorfizmusat PCR-SSCP modszerrel
vizsgaltak. Az A allél dominans volt a mintavételi allo-
manyban, 76,4%-ban fordult el6, mig a G allél 23,6%-
ban volt jelen. A tejtermelési és tejmindségi mutatdkkal
Osszevetve megallapitottak, hogy a GG genotipusu al-
latok nagyobb tejhozammal, az AA genotipusu egye-
dek pedig nagyobb zsir-, és fehérjetartalmt tejjel ren-
delkeztek (Corral et al. 2010).

A Ceriotti et al. (2004) altal megismert A>G tranzi-
nagy létszamu genotipizalasara adott lehetdséget a
LightCycler analizis (Sztankoova et al. 2011). A Light
Cycler analizis fluoreszcens rezonancia energiaatvite-
len alapulé médszer, ahol két eltérd, specialis, oligo-
nukleotid proba segiti az allélok meghatarozasat. A két
cseh juhfajtaban — Sumava és Walachian — a vad tipust
A allél nagyobb gyakorisaggal fordult el6, mint a mu-
tans tipust G. A G allél el6fordulasa a Sumava juhfaj-

taban 22,2%, mig a Walachian fajtaban16,5% volt a
teljes allomanyhoz képest.

Szekvencia analizissel vizsgaltak svajci és francia
juh fajtdkban a CSN2 gén polimorfizmusat. Az dsszes
exon régiot,- az ORF-t is beleértve (Open Reading
Frame) — lefedve alkalmaztak PCR technikat, szekve-
nalassal kombinalva. Nyolc fajta 151 egyede lett geno-
tipizalva a modszer alapjan. A szekvencia analizis
soran két SNP-t azonositottak minden fajtdban. Az
egyik a p. 12029 A>G tranzici6. A masik egy C>A
szubsztiticio a p.613-ban. A harom valtozat majdnem
mindegyik fajtaban eléfordult, kivéve a Valais red faj-
tat, ahol a G allél nem volt detektalhat6. A nyolc faj-
tabol hatban az A allél volt a dominans, mig két
fajtaban — Biinder oberlander, és a Swiss mirror —a G
allél dominancidja jelent meg. A Biinder oberlander és
a Swiss mirror fajtakban a G allél el6fordulasa 55,3%,
¢és 50% volt, mely tjdonsagként mutatkozott meg az
eddig ismert eredményekhez képest. Az ujonnan meg-
ismert mindegyik fajtdban megtalalhato volt, leggya-
koribb volt Swiss white alpine fajtaban, az egyedek
33,3%-ban eléfordult, legkisebb ardnyban a Valais
blacknose fajtaban fordult eld, itt minddssze az egye-
dek 2,8%-a hordozta ezt az SNP-t. A teljes mintaallo-
manyt tekintve, az A allél dominans volt, a G és az 0]
SNP-vel szemben. Az A allél az allomany 60,9%-ban,
a G allél 25,8%-ban, az 1j SNP 13,2%-ban fordult elé
(Tetens et al. 2014).

A kiilonb6z6 polimorfizmusok vizsgalati lehetdsé-
geit az /. tablazatban foglaltuk Ossze.

1. tablazat

A CSN2 polimorfizmus vizsgalati lehetéségei juh fajban

Fehérje-

CSN2 B DNS mdédszer(2) Publikalta(3)
modszer(1)
PAGE King (1966), Arave et al. (1973)
A/B/C fehérie varidns(4) IEF Chianese et al. (1995)
2D PAGE Lépes-Gdlves et al. (1995)
IEF Chianese (1997), Mrozkowski et al. (2004)
Elsé DNS szekvencia(5) Richardson és Mercier (1979)
Teljes DNS szekvencia(6) Provot et al. (1995)
Elsé DNS polimorfizmus(7) PCR-RFLP Levéziel et al. (1991), DiGregorio et al. (1991), Ord4s et al. (1997)
A/G allélvaltozat(8) PCR-SSCP Ceriotti et al. (2004)
X allélvaltozat(9) PCR-SSCP Chessa et al. (2010)
Y allélvaltozat(10) PCR-SSCP Chessa et al. (2010)
SNP C>T p.12155 PCR-SSCP Othman et al. (2013)
A/G allélvaltozat(8) LighCycler Analizis(9) Sztankdova et al. (2011)
A/G allélviltozat(8) szekvenalds(10) Tetens et al. (2014)
SNP C>A p.613 szekvenalas(10) Tetens et al. (2014)

Table 1: The polymorphism of the CSN2 gene in sheep

Protein methods(1), DNA methods(2), Published(3), A/B/C protein variants(4), First DNA sequence(5), Total DNA sequence(6), First DNA
polymorphism(7), A/G allelic variants(8), X allelic variant(9), LightCycler Analysis(9), Y allelic variant(10), Sequencing(10)

EREDMENYEK

A polimorfizmusok ismerete elkeriilhetetlen, ha
szeretnénk a termelési mutatokat mind mindségileg,
mind mennyiségileg pozitivan befolyasolni. A tejfe-
hérje polimorfizmusok vizsgalata tobb mint dtven 50
ezelott kezdodott (King 1966).

A tehén és a kecske tejfehérje, és azon beliil is a -
kazein polimorfizmusa vizsgalata széles korben vizs-

galt, am a juh B-kazein polimorfizmusa az eddigiek-
ben hattérbe szorult. A tejfehérjék koziil a B-kazein
frakcio a legnagyobb mennyiségii a juhtejben (Csaszar
és Unger 2005). A juhtejtermelés elsGsorban a beléle
késziilt sajt miatt fontos. A B-kazein fehérje a tejben
levé micellak 6 alkotorésze, és fontos szerepe van a
sajtkészitési folyamatokban. A csokkent B-kazein frak-
ci6 a tejben, lassitja a tej kicsapasat, és jelentdsen csok-
kenti a tejbdl nyerhetd sajtmennyiséget. Kecskében
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mar ismert olyan pontmutacio, SNP, melynek hatasara
a tejben minimalisra csokken a -kazein mennyiség
(Ramunno et al. 1995).

A juh CSN2 polimorfizmus vizsgélata mind fehér-
je, mind DNS szinten nem teljesen ismert még. Sokaig
azt feltételezték, hogy erésen konzervativ ahhoz, hogy
polimorf DNS régiot talaljanak benne. Az elsé fehérje-
variansok (A, B, C) elvalasztasa izoelektromos foku-
szalassal tortént (Chianese 1997). A DNS szintl poli-
morfizmus detektalasara joval késébb kertilt sor. PCR-
SSCP technikat kombinalva szekvenalassal ismertek
meg egy SNP-t, mely a fehérjelancban is aminosav
cserét eredményetett (Ceriotti et al. 2004). A vad tipusu

A fehérje varians jobb mindségi, dsszetételi tejet ered-
ményez, mint a B, egy lengyel, merin6 juhfajtaban
(Mrozkowski et al. 2004).

Az eddig megismert viszonylag kevés, DNS szintii
polimorfizmushoz tejtermelési, és mindségi adatok
nem ismertek. Az ismert SNP-k gyors azonositasat
nagy létszam esetén tobbek kozott a Light Cycler ana-
lizis teszi lehetové (Sztankoova et al. 2011).

Mint ahogy 0sszefoglald tanulmanyunkbol is 1at-
szik, a téma még mindig aktualis, tovabbi SNP-k azo-
nositasa sziikségszerd, illetve hatasanak vizsgalata a
juhtej B-kazein fehérje mennyiségére és mindségére.
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