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ÖSSZEFOGLALÁS

A juhtej legnagyobb fehérjefrakciója a β-kazein, melynek legkevesebb hat variánsa ismert (A, B, C, G, X, Y). A β-kazein gén allélváltozatai

eltérő minőségű és mennyiségű tejet eredményezhetnek, ezért a polimorfizmusok ismerete és vizsgálati lehetősége kiemelten fontos a tejtermelés

szempontjából. A tejminőségi és tejtermelési mutatók pozitívan befolyásolhatók a molekuláris genetika módszereivel. Ez az összefoglaló tanul-

mány a juh β-kazein fehérjekódoló gén polimorfizmusának vizsgálati lehetőségeit és eredményeit összegzi. 
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SUMMARY

β-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

β-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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BEVEZETÉS

A tehéntej olyan sokoldalúan felhasználható élel -
miszer, mely számtalan szükséges tápanyagot és ener -
giát tartalmaz megfelelően kiegészítve a vegyes humán
étrendet. Az emberiség többféle állat tejét fogyasztja,
népszokásoktól, régióktól függően: tehén, juh, kecske,
teve, bivaly és a ló (Bartova et al. 2009). Európában,
Ázsiában, vagy éppen Afrikában már az időszámítá-
sunk előtti időkből származó régészeti bizonyítékok
mutatják, hogy a tejtermelő állattartás és tejfogyasztás
igen régóta kapcsolódik össze az emberekkel. A tejelő
állatok tartása évezredekre nyúlik vissza, i. e. 5000 év -
vel már a líbiai Szaharában barlangrajzokon ábrázol -
ták. Az ábrázolás a tejfogyasztás mellett a sajt készí-
tésre is utalt. A tehéntejből készült sajtok mellett egyre
nagyobb teret hódít a juh- és kecsketej alapú sajtkészít-
mények fogyasztása (Fenyvessy 2009).

Magyarországon a juhtartás, és a tejgazdaság a gaz-
da sági termelés fontos részét képezi (Császár és Unger
2005). Tejgazdaságon a tej megtermelését, feldolgozá -
sát, és a számtalan egyéb tejtermék értékesítését kell
ér teni.  A tej- és tejtermékfogyasztás Magyarországon
1987-ben érte el csúcspontját (202 liter/fő/év tejegyen -
értékben számolva), mely a rendszerváltással foko zato -
san csökkent. Az elmúlt pár évben átlagosan 150–180
liter/fő/tejegyenértéket mutatott a tejfogyasztási meny-
nyiség. A juhtejtermelés ezzel szemben a ’80-as évek-
től kezdve jelentősen visszaesett. Mára 0,06–0,09 kg
éves szinten, az átlagos juhtejtermék fogyasztás az or -
szágban (Kukovics et al. 2009a). A juhok tejtermelése
fajtától és hasznosítástól függően 20–1000 liter között
mozoghat. A juhok tejhozama nagyban függ az állatok
genetikai állományától, a fajtától, tartástechnológiától
és takarmányozástól. Ezen tényezők egymásra kölcsö -
nösen hatnak, és együttesen befolyásolják a tejhozamot
(Kukovics et al. 2009b).

A sajt a juhtej-termelés legfőbb terméke. A juh- és
kecsketej-termelésért felelős országok az Európai Unió -
ban (EU) elsősorban a mediterrán országok: Olasz or -
szág, Spanyolország, Franciaország, Görögország,
va lamint Portugália (Amigo et al. 2000). Az EU-ban
mintegy 102 millió juh található, ennek 20%-a elsőd -
le gesen annak tejtermeléséért tartott. A tejtermelést fi-
gye lembe véve 1,7 millió tonna juhtejet jelent évente,
ami a világtermelés 22%-a (Anonymus 1996). 

Az európai mintának megfelelően Magyarországon
a juhok kettős hasznosítása jellemző. A juhgazdaság
be vételeinek mintegy kétharmada a juhtej, illetve juh -
tejből készített termékek értékesítéséből származik. A
ma radék egyharmadot pedig, a vágóbárányok keres ke -
del me teszi ki. A modern kor elvárásainak és az egész -
sé ges életmódnak köszönhetően egyre nagyobb az ér -
deklődés a juh- és kecsketej iránt (Kukovics et al. 2009b).

A juhtej tejfehérjében gazdag tej. A tejben levő
több száz fehérje közül csak néhány, amit tejspecifi -
kus nak tekinthetünk (Park et al. 2007). A tejspecifikus
fehérjék alkotják a tejben levő fehérjemennyiség 90%-
át. A nem specifikus tejfehérjék pedig az érfalon átjutva
a vérrendszerből kerülnek a tejbe. Tejfehérjét tekintve,
a leggyakrabban fogyasztott tej a tehéntej, mely átla -
go san 3–3,5% fehérjét, 3,7% tejzsírt, valamint 4,8%
tej cukrot jelent. A juhtej ennél magasabb tejfehérje tar-
tal mú, 5,5% (Kukovics et al. 2009a).

A tejfehérjék mintegy 90%-át, a tejmirigy alveo lá -
ris sejtjeiben termelődő hat fehérje alkotja. Ezek a fe-
hér jék két nagy csoportba sorolhatóak a kazeinek, és a
savófehérjék. Az αS1-, αS2-, β- és a κ-kazein a ka zei -
nek csoportjába, az α-laktalbumin és a β-laktoglobulin
a savófehérjék csoportjába tartozik. A kazeinek és
savó fehérjék aránya a különböző fajtákban eltérő, de a
kazeinek alkotják az összes fehérje tartalom nagy ré -
szét. A tejben a kazein savófehérje arány: 82:18% a
tehéntejben, 78:22% a juhtejben. A tejfehérjék elsősor -
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ban a szervezet védekező mechanizmusait erősítik,
mint a teljes savófehérje, az immunoglobulinok, im-
mu nopeptidek, vagy a laktoferrin (Park et al. 2007).

Az amfoter jellegű β-kazein fehérje szerkezete sok
emlősállatban ismert (Bonsing et al. 1988, Provot et al.
1989, Alexander és Beatie 1992). Minden β-kazein fehérje -
molekulára igaz, hogy két doménra különül, a C-ter-
mi nális rész első két harmada apoláros, míg az n-termi-
ná lis poláros (Bonsing és Mackinlay 1987). A szignál -
peptid nagyon konzervált, és 15 aminosavból áll. A fosz -
fori láltság foka sokkal kisebb, mint a többi kálcium-
szenzi tív kazein esetében. Egy régióban található ún.
fosz fátközpont, mely foszforilált szerin-oldalláncok
kö zeli elhelyezkedését jelenti. A molekulában nagy
mennyi sé gű prolin-oldallánc töri meg a molekula szer -
kezetét, így a másodlagos szerkezet kialakításában fon -
tos sze re pet tölt be (Provot et al. 1989).

A kazeinek mennyisége nagyban befolyásolja a
sajt készítés folyamatát (Wedholm et al. 2006). A sajt
tej fehérjékből, és tejzsírokból áll, a kazein megalvasz -
tá sával készül. A megsavanyított tejhez proteolitikus
enzimet adnak, az elkészült szilárd anyagot kiszűrik és
formába préselik. Számos fehérjével ellentétben, a ka -
ze in hő hatására nem alvasztható meg. Az alvasztás
során tejalvasztó proteázok hatnak a kazeinek oldható
részére. Az így keletkező instabil micelláris állapot ad -
ja az alvadékot. A kazeinek mennyisége tehát nagyban
befolyásolja a sajtkészítés folyamatát. A tej kazein-
összetételét a kazeineket kódoló gének polimorfizmusa
határozza meg. A kazeinek a legnagyobb tejfehérje-
csa lád, olyan prolinban gazdag foszfoproteinek alk ot -
ják, amelyek a tej kolloid-szuszpenziójában nagy,
gömbölyű, micelláris szerkezetet alkot a kálcium-fosz -
fáttal együtt (richardson és Creamer 1976).

A tej kazein-összetételét a kazeineket kódoló gének
polimorfizmusa határozza meg. A kazeinek elsődleges
szer kezete variálódik a különböző mutációknak kö -
szön hetően. A mutációk nagy része, pontmutáció (SnP,
single nucleotid polymorphism), deléció, vagy hosszabb-
rövidebb nukleotid szakaszt érintő inzerció, továbbá az
intronok eltérő kivágódása. Az elsődleges struktúra kü -
lönbözőségei erősen befolyásolják a molekulák elekt -
romos töltését, a hidrofób tulajdonságokat, a molekula
alakját, méretét. Továbbá egy nagyobb szakaszt érintő
inzerció vagy deléció a transzkripciós egységben –
külön kiemelve a promoter régiót – befolyásolja a transz -
kripciós arányt. Egy előrehozott stop kodon drasztiku-
san lecsökkenti a transzkriptomok mennyiségét, ezáltal
a fehérjék mennyiségét a tejben (Amigo et al. 2000).

Kérődzőkben a kazein gének szorosan kapcsolt
klasz tercsaládot alkotnak, méretük 250–350 kb. Az
αS1-, β-, és az αS2-kazein gének szorosan kapcsolód-
nak egymáshoz evolúciós szinten, a κ-kazein pedig fi -
zi kailag és funkcionálisan kapcsolt a másik három gén -
hez. A tej kazein-összetételét a kazeineket kódoló gé nek
polimorfizmusa határozza meg (Amigo et al. 2000).

A β-kazein juh gén kilenc exon–intronból épül fel a
többi kérődzőhöz hasonlóan, az exonok mérete 24–492
bp között található. legnagyobb a 7-es exon, 492 bázis,
legkisebb a 3-as exon, 24 bázis alkotja. A kuta tások
középpontjában általában a 7-es exon áll, egy részt mert
ez a legnagyobb és legpolimorfabb szakasz, mely kó-
dolja a CSn2 fehérje nagy részét (Amigo et al. 2000)
(1. ábra).

1. ábra: A CSN2 gén sematikus rajza juhban

Megjegyzés: a fekete régiók a szignál peptidet tartalmazó exonok, fe-
hérek a mature proteint kódolják, a sávos régiók pedig az át nem író -
dó régiója az exonoknak. Forrás: 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 első publikáció a kazeinek polimorfizmusáról
1966-ban jelent meg (King 1966). Ez teret adott a po -
li morfizmus vizsgálatoknak először fehérje szinten,
elektroforetikus, immunokémiai, valamint kromatográf
technikák alkalmazásával. 

Sokáig nem volt ismert a β-kazein gén polimorfiz-
mu sa. Az első eltérést a CSN2 génben PCr-rFlP
(restriction fragment lenght polymophims) techniká-
val és Southern blot analízissel detektálták (leveziel
et al. 1991). Később a PCr-SSCP (Single strand
conformation polymorphism) módszerrel választották
el az egyes genotípusokat (Ceriotti et al. 2004). leg-
gyorsabb, új eljárás a light Cycler analízis, mely nagy
mennyiségű minta gyors genotipizálását tette lehetővé
(Sztankóová et al. 2011).

A tejfehérje gének polimorfizmusa jelentősen be-
fo lyásolhatja a tej minőségi és mennyiségi tulajdonsá-
gait. Hat allélváltozata ismert a CSN2 génnek a juh
faj ban, A, B, C, X, y és a G (Chianese 1997, Ceriotti
et al. 2004, Chessa et al. 2010). legjobb mi nő sé gű és
legnagyobb β-kazein fehérjetartalmú teje az AA, vad
típusú egyedeknek van. A GG genotípusú egye dek tej -
hozama szignifikánsan nagyobb, mint az AA egye dek
tejhozama (Corral et al. 2010).

Ha csökken a β-kazein fehérje mennyisége a tejben,
a tej koagulációja lassabb lesz a normál tejhez képest,
és a kinyert sajtmennyiség is csökkenhet, akár 20%-
kal is kevesebb lehet a mutáns allélú egyedek tejéből
készített sajtmennyiség (Chianese et al. 1993).

β-KAZEIN FEHÉRJE POLIMORFIZMUS VIZS-
 GÁLATI LEHETŐSÉGEI

A tejfehérjék és a tejfehérjéket kódoló génrégiók
vizs gálata folyamatosan fejlődött az elmúlt 50 év ben.
A tej különbségeinek genetikai alapú meghatározása a
tejfehérjék elektroforetikus szeparációjával kezdődött
poliakrilamid géleken (King 1966, Arave et al. 1973).
Ez az eljárás a fehérjelánc aminosav-sorrendjében be -
következett változás detektálására alkalmas. A sokkal
ér zékenyebb elektroforetikus módszerek elterjedésével
– mint az izoelektromos fókuszálás – lehetőség nyílt a
tej fehérje-polimorfizmus gyorsabb vizsgálata, vala -
mint elvezetett a DnS szintű különbségek azono sítá -
sá hoz is. A tehén, kecske, juh teljes β-kazein fehérje-
szekvenciák megismerését, valamint a fehérjelánc kü -
lönbségeinek pontos meghatározását a biokémiai mód-
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szerek elterjedése tette lehetővé. A fehérjelánc különb-
sége általában aminosav szubsztitúcióból, delécióból
adó dik, de a fehérjék eltérő foszforilációja is változást
hozhat a fehérje funkciójában. leggyakrabban vizsgált
a tehén tejfehérje gének polimorfizmusa, a hat legfőbb
tejfehérje génnek legkevesebb 40 polimorfizmusa is-
mert (Dove 2000). 

Molekuláris szinten azonban a juh tejfehérje gén
polimorfizmus viszonylag kevéssé vizsgált terület. 

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

A tejfehérjék polimorfizmus-vizsgálata sok mód-
szer rel történhet, melyre van példa a juh tejfehérje poli -
morfizmus vizsgálatok történetében. Ilyen például: az
elektroforézis savas és lúgos közegben (Addeo et al.
1992), az izoelektromos fókuszálás (Chianese et al. 1995),
valamint kétdimenziós elektroforézis és immunoblotting
(lópez-Gálvez et al. 1995). A fehérjeláncok közti kü -
lönb séget általában egy aminosav szubsztitúció jelenti.
A HPlC-t (High Performance liquid Chromatography)
már sikeresen alkalmazták a tehén (Visser et al. 1995),
vagy a kecske (Janubert és Martin 1992) tejfehérje-
vizsgálatoknál, juh esetében mindeddig nem alkalma-
zott módszer.

Az első CSn2 fehérje polimorfizmus vizsgálatok,
PAGE módszerrel lúgos közegben végezve történtek,
olasz manchega juhok esetében. A várt β1- és β2- ka -
ze in fehérjevariáns – melyek foszforiláltságban külön-
böznek egymástól – mellett egy harmadik β-kazein va -
riáns is megjelent a gélen, mely lassabban mozgott az
akrilamid közegben, mint a másik két fehérjelánc. Ek -
kor feltételezték, hogy az eltérő foszforiláltság mellett
másfajta különbség is adódhat a fehérjeláncban, mint
például aminosav szubsztitúció (King 1966, Arave et
al. 1973). 

Az újonnan megismert variáns egyedi, juhtej fe-
hérjekomponensnek bizonyult. Azóta számtalan β-ka-
zein variánst fedeztek fel PAGE által, melyek DnS
szinten nem lettek meghatározva (Chianese et al. 1992).
A β-kazein fehérje polimorfizmusa, és az elektrofore-
ti kus mintázata gyakran igen hasonló a humán β-ka-
zein fehérje elektroforetikus mintájához, és fel tételez-
ték, hogy fehérjemolekulánként 0–5 foszfátcsoport
kapcsolódhat hozzá (Greenberg és Groves 1979).
Chianese et al. (1993) azonban olyan multifoszforilált
fehérjepolimorfizmust detektáltak, amely 3–6 fosz fát -
csoportot mutatott fehérjelánconként (Chianese et al.
1993).

A szardíniai Sarda fajtában izoelektormos fóku szá -
lással elválaszott három fehérjevariánst (Chianese
1997) – A, B és C. Az A és C variáns között különbség
egy aminosav szubsztitúció a 2-es pozícióban Glu>Gln.
A B variánsról szekvencia nem ismert. Az AA genotí-
pus magasabb fehérje- és szárazanyag-tarta lommal
ren delkezik, mint az AB (Mrozkowski 2004). A β1-, és
a β2-kazein fehérje variánsa az eltérő foszfori lációs
mintázat miatt jön létre, mely hat és öt fosz fát csoportot
tartalmaz (richardson és Creamer 1976).  A variánso -
kat elektrospray tömegspektrometriával vá lasz tották el
egymástól (Chianese et al. 1995, Ferranti et al. 1997).
Az eltérő foszforilációs mintájú β-kazein fehérjevari -
ánsok befolyásolják a micellák stabilitását és a tejben
levő kalcium eloszlását.

β-KAZEIN GÉN POLIMORFIZMUS VIZSGÁ LATI
LEHETŐSÉGEI

A fehérjevizsgálatok mellett a DnS szintű polimor-
fizmusok kezdeti megismerése PCr-rFlP módszerrel
történt (Di Gregorio et al. 1991, levéziel et al. 1991,
Ordás et al. 1997). 

A CSN2 gént PCr-rFlP technikával is vizsgálták
úgy, hogy próbaképpen nagyszámú restrikciós endo -
nukleázzal emészették. A polimorfizmusok jelenlé té -
nek detektálására 10 féle változatos endonukleázt hasz -
náltak: ezek közül a BglI, rsaI, valamint TaqI és
HindIII enzim mutatott polimorf régiókat (leveziel et
al. 1991). EcorV, TaqI, valamint HindIII enzimmel tör -
ténő emésztés szintén polimorf régiókat jelzett (Di
Gregorio et al. 1991). Ordás et al. (1997) HindIII enzi -
met használva polimorf géneket azonosított, azonban
ho mozigóta genotípusú egyedeket nem, csak hetero -
zigóta genotípusú egyedeket talált. 

Churra és Machenga spanyol – tejtermelésért tar-
tott – juhfajtákat vizsgáltak HindIII enzimmel, PCr-
rFlP módszerrel. A CSN2 lókusz két fragmentet ered -
ményezett, 1,2 kb, valamint 1,6 kb méretűek voltak
(Ordás 2007).

Áttörést hozott a CSN2 gének vizsgálatában a PCr-
SSCP technika alkalmazása. Bastos et al. (2001) el-
sőként alkal mazott PCr-SSCP technikát a juh kazein
gének vál tozatosságának megismeréséhez, köztük a
CSN2 gén polimorfizmus vizsgálatához.

PCr-SSCP és szekvenálás technikát alkalmazva az
első DnS szinten leírt polimorfizmus juhban, egy A>G
tranzíció volt, amely aminosav cserét okoz a fehérje
láncban: a 183-as pozícióban Met>Val kicserélődés
tör ténik. Ez a mutáció fehérjeszinten nem detektálható,
mert a Met és a Val, mindketten neutrális aminosavak
a fehérjelánc szempontjából. A három vizsgált fajta kö -
zül a Sarda és Comissana tejtermelő fajták, míg a
Sopravissana egy itáliai merinó fajta, amit húsáért,
tejéért, és a gyapjúért is tartják (Ceriotti et al. 2004).

A 7-es exonban 12029-es pontban (Acc. nr.
Ay444504) levő pontmutációt  a kecske β-kazein A al-
lél jának primereivel dúsították fel (ramunno et al.
1995). A G allél gyakorisága a Sopravissana fajtában
volt a legkisebb: 17,6%, 23,7% volt a Comissana faj -
tá ban, legnagyobb gyakorisággal a Sarda fajtában for-
dult elő, a G allél, 24,4% volt a gyakorisága (Ceriotti
et al. 2004). 

Szintén PCr-SSCP módszert alkalmazva két új
CSn2 SnP-t fedeztek fel a CSN2 gén esetében. Az X
és az y allélváltozatot, mely DnS és és az X változat
fehérjeláncban is megmutatkozik (Chessa et al. 2010).

Az X variánst egy C>A szubsztitúció hozza létre,
ami aminosav változást jelent a fehérjében: a 196-os
pozícióban Iso>leu aminosav kicserélődés történik,
mely neutrális, tulajdonsági változást nem okoz a fe-
hér jeláncban. Az y allélváltozat pedig egy G>A kicse -
ré lődés okozza, mely nem okoz változást a fehérjelánc
aminosav sorrendjében, a 192-es pozícióban Gln ma rad,
az eredeti fehérjéhez hasonlóan (Chessa et al. 2010).

Egyiptomi juhfajtákban még két SnP-t (Single
nucleotide Polymorphism) mutációt fedeztek fel a 7-
es exonban, PCr-SSCP módszer alkalmazásával, szek -
ve nálással kombinálva. A 12069-es pontban egy A>C
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kicserélődés történik, ami aminosav változást jelent a
fehérjében: a 196-os pozícióban Iso>leu lesz. Ez a
mu táció azonban neutrális, nem hoz tulajdonsági vál-
tozást a fehérjeláncban. Továbbá még egy mutációt
meg ismertek, a 12155-ös bázisban C>T kicserélődés
történik, amely nem okoz aminosav változást a fehér-
je láncban (Othman et al. 2013).

Bastos et al. (2001) módszerét vette alapul egy
spanyol kutatócsoport, ahol spanyol merinó juhok
CSN2 gén polimorfizmusát vizsgálták tejtermelési és
mi nőségi adatokkal összevetve. A vizsgálatba 1272
spanyol merinó juhmintát és adatait vontak be, és a
CSN2 gén polimorfizmusát PCr-SSCP módszerrel
vizs gálták. Az A allél domináns volt a mintavételi állo -
mányban, 76,4%-ban fordult elő, míg a G allél 23,6%-
ban volt jelen. A tejtermelési és tejminőségi mutatókkal
összevetve megállapították, hogy a GG genotípusú ál-
latok nagyobb tejhozammal, az AA genotípusú egye -
dek pedig nagyobb zsír-, és fehérjetartalmú tejjel ren -
delkeztek (Corral et al. 2010).

A Ceriotti et al. (2004) által megismert A>G tranzí-
ció – a 7-es exon 12029-es pozíciójában – gyors és
nagy létszámú genotipizálására adott lehetőséget a
lightCycler analízis (Sztankóová et al. 2011). A light
Cycler analízis fluoreszcens rezonancia energiaátvite-
len alapuló módszer, ahol két eltérő, speciális, oli go -
nukleotid próba segíti az allélok meghatározását. A két
cseh juhfajtában – Sumava és Walachian – a vad típusú
A allél nagyobb gyakorisággal fordult elő, mint a mu -
táns típusú G. A G allél előfordulása a Sumava juhfaj -

tában 22,2%, míg a Walachian fajtában16,5% volt a
teljes állományhoz képest.

Szekvencia analízissel vizsgálták svájci és francia
juh fajtákban a CSN2 gén polimorfizmusát. Az összes
exon régiót,- az OrF-t is beleértve (Open reading
Frame) – lefedve alkalmaztak PCr technikát, szek ve -
ná lással kombinálva. nyolc fajta 151 egyede lett geno -
tipizálva a módszer alapján. A szekvencia analízis
so rán két SnP-t azonosítottak minden fajtában. Az
egyik a p. 12029 A>G tranzíció. A másik egy C>A
szubsztitúció a p.613-ban. A három változat majdnem
mindegyik fajtában előfordult, kivéve a Valais red faj -
tát, ahol a G allél nem volt detektálható. A nyolc faj -
tából hatban az A allél volt a domináns, míg két
faj tában – Bünder oberlander, és a Swiss mirror – a G
allél dominanciája jelent meg. A Bünder oberlander és
a Swiss mirror fajtákban a G allél előfordulása 55,3%,
és 50% volt, mely újdonságként mutatkozott meg az
eddig ismert eredményekhez képest. Az újonnan meg -
ismert mindegyik fajtában megtalálható volt, leggya -
ko ribb volt Swiss white alpine fajtában, az egyedek
33,3%-ban előfordult, legkisebb arányban a Valais
blacknose fajtában fordult elő, itt mindössze az egye -
dek 2,8%-a hordozta ezt az SnP-t. A teljes mintaállo -
mányt tekintve, az A allél domináns volt, a G és az új
SnP-vel szemben. Az A allél az állomány 60,9%-ban,
a G allél 25,8%-ban, az új SnP 13,2%-ban fordult elő
(Tetens et al. 2014).

A különböző polimorfizmusok vizsgálati lehe tő sé -
geit az 1. táblázatban foglaltuk össze.

AGrÁrTUDOMÁnyI KözlEMÉnyEK, 2017/73.

1. táblázat

A CSN2 polimorfizmus vizsgálati lehetőségei juh fajban

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) 

CSN2 
Fehérje-

módszer(1) 
DNS módszer(2) Publikálta(3) 

A/B/C fehérje variáns(4) 

PAGE 
 

King (1966), Arave et al. (1973) 

IEF 
 

Chianese et al. (1995) 

2D PAGE 
 

Lópes-Gálves et al. (1995) 

IEF   Chianese (1997), Mrozkowski et al. (2004) 

Els� DNS szekvencia(5) 
  

Richardson és Mercier (1979) 

Teljes DNS szekvencia(6)     Provot et al. (1995) 

Els� DNS polimorfizmus(7) 
 

PCR-RFLP Levéziel et al. (1991), DiGregorio et al. (1991), Ordás et al. (1997) 

A/G allélváltozat(8) 
 

PCR-SSCP Ceriotti et al. (2004) 

X allélváltozat(9) 
 

PCR-SSCP Chessa et al. (2010) 

Y allélváltozat(10) 
 

PCR-SSCP Chessa et al. (2010) 

SNP C>T p.12155 
 

PCR-SSCP Othman et al. (2013) 

A/G allélváltozat(8) 
 

LighCycler Analízis(9) Sztankóová et al. (2011) 

A/G allélváltozat(8) 
 

szekvenálás(10) Tetens et al. (2014) 

SNP C>A p.613   szekvenálás(10) Tetens et al. (2014) 

�

EREDMÉNYEK

A polimorfizmusok ismerete elkerülhetetlen, ha
sze retnénk a termelési mutatókat mind minőségileg,
mind mennyiségileg pozitívan befolyásolni. A tejfe-
hérje polimorfizmusok vizsgálata több mint ötven 50
ezelőtt kezdődött (King 1966). 

A tehén és a kecske tejfehérje, és azon belül is a β-
kazein polimorfizmusa vizsgálata széles körben vizs-

gált, ám a juh β-kazein polimorfizmusa az eddigiek-
ben háttérbe szorult. A tejfehérjék közül a β-kazein
frak ció a legnagyobb mennyiségű a juhtejben (Császár
és Unger 2005). A juhtejtermelés elsősorban a belőle
készült sajt miatt fontos. A β-kazein fehérje a tejben
levő micellák fő alkotórésze, és fontos szerepe van a
sajt készítési folyamatokban. A csökkent β-kazein frak-
ció a tejben, lassítja a tej kicsapását, és jelentősen csök -
ken ti a tejből nyerhető sajtmennyiséget. Kecskében
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már ismert olyan pontmutáció, SnP, melynek hatására
a tejben minimálisra csökken a β-kazein mennyiség
(ramunno et al. 1995). 

A juh CSn2 polimorfizmus vizsgálata mind fehér -
je, mind DnS szinten nem teljesen ismert még. Sokáig
azt feltételezték, hogy erősen konzervatív ahhoz, hogy
polimorf DnS régiót találjanak benne. Az első fehérje -
variánsok (A, B, C) elválasztása izoelektromos fóku -
szálással történt (Chianese 1997). A DnS szintű poli -
morfizmus detektálására jóval később került sor. PCr-
SSCP technikát kombinálva szekvenálással ismer tek
meg egy SnP-t, mely a fehérjeláncban is ami nosav
cse rét eredményetett (Ceriotti et al. 2004). A vad típusú

A fehérje variáns jobb minőségű, összetételű tejet ered-
ményez, mint a B, egy lengyel, merinó juhfaj tában
(Mrozkowski et al. 2004).

Az eddig megismert viszonylag kevés, DnS szintű
polimorfizmushoz tej termelési, és minőségi adatok
nem ismertek. Az ismert SnP-k gyors azonosítását
nagy létszám esetén töb bek között a light Cycler ana -
lízis teszi lehetővé (Sztankóová et al.  2011).

Mint ahogy összefoglaló tanulmányunkból is lát-
szik, a téma még mindig aktuális, további SnP-k azo -
no sítása szükségszerű, illetve hatásának vizsgálata a
juhtej β-kazein fehérje mennyiségére és minőségére. 
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