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OSSZEFOGLALAS

A szerzé ebben az anyagban a molekularis genetikai
kutatasokkal
dolgozta fel a teljességre valo torekvés nélkiil, az Eurdpai

kapcsolatos  tudomdnyos — kozlemények —anyagat
Allattenyészték  Szovetségének 51. nemzetkozi  konferencidjan
bemutatott tudomdnyos eredményeket alapul véve. Az volt a célja,
hogy ismertesse az ezen a teriileten elért legujabb kutatdsi
eredményeket, ramutatva arra, hogy ez a tudomanyteriilet egyre
fontosabb szerepet t6lt be az dllattenyésztési kutatasokban és a

gyakorlati allattenyésztés teriiletén.
SUMMARY

The author analysed the publications related to molecular
genetics presented at the 51° annual meeting of the European
Association for Animal Production. Her aim was to make the latest
molecular genetic results known and to emphasise that this
discipline plays an increasingly important role in research and the
practical fields of animal breeding and production.

A gazdasagos termeléshez, a tenyésztési
eredmények hatékony és gyors fejlesztéséhez egyre
nagyobb sziikkség van a gazdasagilag fontos
értékmérd tulajdonsagok nemcsak élettani, de
genetikai  hatterének  megismerésére is. E
tulajdonsagokat  (tejtermelés,  tej Osszetétel,
hustermelés, husmindség, betegségekkel szembeni
rezisztencia) meghatarozo gének feltérképezése €s az
ezekre végzett kozvetlen szelekcido olyan eszkoz,
mely a hagyomanyos szelekcios eljarasokkal egytitt
alkalmazva egységnyi id6 alatt nagyobb mértékii
genetikai elorehaladas elérését teszi lehetdve.

A témakordon belil a tejtermeléssel, a
szaporasaggal, valamint a vagott test ¢és
hisminéséggel  kapcsolatos  legijabb  kutatési

eredményeket igyekszem az aldbbiakban bemutatni,
az FEuropai Allattenyészték Szovetségének 51.
nemzetk6zi konferencidjan bemutatott tudomanyos
kdzleményekre tamaszkodva.

TEJTERMELES
A tejtermelési  tulajdonsdgok  fizioldgiai

indikatorainak ismeretében novelhetd a szelekciod
pontossaga, tovabba lehetévé valik a jobb termelési
adottsagokkal  rendelkez6  allatok  genetikai
azonositasa életiik korai szakaszaban.

A névekedési hormon (growth hormone — GH)
egyike lehetne ezeknek az indikatoroknak, mivel
kulcsszerepet jatszik a taplaldoanyag hasznositasaban,
a togy novekedésében ¢és fejlodésében. Szdvet
specifikus  mikodésii, hatasat kozvetlenill a
novekedési hormon receptoron, vagy kozvetve az

inzulin-szerii. novekedési faktor-1-on (inzulin like
growth factor-1-IGF1) keresztiil fejti ki.

Szamos tanulmanyban foglalkoztak a
szarvasmarha novekedési hormon polimorfizmusok
és a gazdasagilag fontos tulajdonsagok kozotti
Osszefliggés vizsgalataval.

Lucy és mtsai (1991) korabbi kézleményiikben az
emlitett gén olyan polimorf régiojarél szamoltak be,
ahol egy nukleotid csere jatszodik le. Ennek
kovetkeztében a  fehérje  127-es  aminosav
pozicidjaban a Leucin (Leu) helyére Valin (Val)
kapcsolodik. Ugy talaltak, ez a polimorfizmus
Osszefliggésben van a tejtermelési tulajdonsagokkal.
Az aminosav csere miatt a fehérjemolekula
szerkezetében és aktivitasaban bekdvetkezd valtozas
felel6s a termelésbeli eltérésekeért.

Lee ¢és mtsai (1996) pozitiv szignifikans
Osszefliggést talaltak a Leu allél és a tejhozamra
szamitott becsiilt tenyészérték kozott holstein-friz
allomanyon.

Ezzel ellentétben Eppard és mtsai (1992) ugy
talaltdk, hogy a Val allél van pozitiv hatassal a
tejtermelésre.

Kratochilova és mtsai (2000) 142 holstein-friz
egyed genotipusat hataroztdk meg a Leu/Val

polimorfizmusra nézve, ¢és vetették Ossze az
eredményt a  tejtermelési  tulajdonsagokkal
(tejtermelés, tejfehérje  termelés, fehérje %,

tejzsirtermelés, zsir %). Mivel csak egyetlen egyed
volt Val/Val homozigdta, ezért annak eredményét
nem vontak be a statisztikai értékelésbe. A masik két
csoport (Val/Leu és Leu/Leu) termelési eredménye
kozott nem talaltak szignifikans kiilonbséget.

Grochowska és mtsai (2000) a GH, az IGH-1
hormon-termelés és a GH-gén polimorfizmus,
valamint a tejtermelés és a Val/Leu polimorfizmus
kozotti Osszefiiggést tanulméanyoztak lengyel friz
szarvasmarha  allomanyon.  Eredményeik  azt
mutatjak, hogy a Val allélt hordozo egyedeknél a
GH, a Leu allélt hordozoknal az IGF-1 hormon-
termelés volt jelentdsebb meértékll. Szignifikans
kiilonbséget talaltak a homozigdtdk, valamint a
homo- ¢és heterozigdta genotipusok kozott a
tejtermelési tulajdonsagokra nézve. A Leu/Val
heterozigotak tejtermelése és fehérjehozama volt a
legnagyobb, a legtdbb tejzsirt termelék a Leu/Leu
homozigotak voltak.

Hasonlé vizsgalatokat végeztek irdni kutatok a
GH-gén, a GH-receptor gén és a tejtermelés kozotti
Osszefliggés kideritésére holstein-friz allomanyon. A
novekedési hormon gén megvizsgalt szakasza ¢és a
tejtermelés, tejzsirtermelés illetve zsir % kozott nem,
a GH-receptor gén altaluk vizsgalt polimorfizmusa és
a tejhozam illetve zsir %-ra szamitott becsiilt
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tenyészérték kozott szignifikans dsszefliggést talaltak
(Torkamanzehi és mtsai, 2000).

Mivel a kiilonbozd szerzOk altal kozolt
eredmények nem igazoljak minden esetben egymast,
ezért a GH-gén polimorfizmus markerként valo
alkalmazdsa  megfontolando. A pontosabb
Osszefliggés meghatarozasahoz tovabbi vizsgalatokra
van sziikség.

Tejtermelés vonatkozasaban Moisino és mtsai
(2000) 494 finn ayrshire bika genotipusat hataroztak
meg, tobb mint 150 mikroszatellit markerre nézve
OTL-ek  detektalisa  céljabol. Tejtermelést
befolyasold géneket azonositottak az 1, 5, 6, 12, 20-
as, fehérjetermelést befolyasold géneket az 5, 6, 25-
0s kromoszémakon. A tejzsirtermeléssel
Osszefiiggésben a 6, 14, a fehérje %-kal
kapcsolatosan a 6, 14 ¢és 23-as kromoszoman
azonositottak QTL-t.

Francia  kutatok 14  holstein-friz ~ bika
ivadékcsoportjat 24 tejtermelési tulajdonsag alapjan
értékelték és 169 genetikai markerre tesztelték
(Boichard és mtsai, 2000). A vizsgalt markerek koziil
31 olyan gén kozelében volt, melyek szignifikansan
befolyasoljak valamelyik tulajdonsagot. A kapott
eredményeiket szamos korabban k6z6lt tanulmany is
alatdmasztja.

Az eddig megjelent kozlemények azt mutatjak,
hogy a szarvasmarha 6. kromoszémajan tobb olyan
QTL foglal helyet, mely valamely tejtermelési
tulajdonsag kialakitasaban jatszik szerepet. Freyer és
mtsai (2000) tej, tejzsir és tejfehérje mennyiséget
befolyasold6  géneket  azonositottak ezen a
kromoszéman.

Az asl-kazein (os1-Cn) és a B-laktoglobulin (p-
Lg) tejfehérje polimorfizmus és a tejtermelés kozotti
Osszefiiggést vizsgaltadk Ramos és mtsai (2000)
portugal merind allomanyon. Az asl-Cn esetében a
CD genotipusi egyedeknek nagyobb volt a
tejtermelése a CC genotipusu tarsaikéhoz képest. A
B-Lg esetében pedig az AA homozigota anyajuhok
tejzsirtermelése volt nagyobb az AB ¢és BB
genotipusuak termeléséhez viszonyitva. Nem talaltak
szignifikans kiilonbséget az asl-Cn genotipusok
kozott a tejmennyiség és tejzsirtermelés, illetve a -
Lg genotipusok kozott a tejtermelés és tejfehérje
termelésre vonatkozoan.

SZAPORASAG

A szaporasdg az  elsddleges  értékmérd
tulajdonsdgok egyike. A gazdasdgos termelést
alapvetden meghatdrozza valamennyi gazdasagi

allatfaj esetében.

A sertésfajban végzett kutatasok eredményei
szerint az dsztrogen receptor gén (ESR), a prolaktin
receptor gén (PRLR) és a retinol koto fehérje 4 gen
(RBP4) egyes alléljai befolyasoljak az élve sziiletett
malacszamot.

Hamann és mtsai (2000) harom eltérd genetikai
csoportbol (német landrace, duroc és egy szintetikus
vonal) szarmaz6 2144 koca termelési adatait (élve
sziiletett malacszam) hasznaltak fel tanulmanyuk
sordn. A szintetikus vonal esetében a hatszalonna

vastagsag ¢és a napi testsuly gyarapodas eredményeit
is bevontak a vizsgalatba az esetleg fellépd pleiotrop
hatds azonositasa céljabol. Négy kandidans lokuszra
(ESR, PRLR, RBP4 és osteopontin gén) nézve
meghataroztak az egyedek genotipusat. Az els
harom lokusz esetében 2 allélt azonositottak az egyes
genetikai csoportokban. Az osteopontin gén sokkal
polimorfabbnak bizonyult, a vizsgalt német landrace
allomanyban 7, a szintetikus vonalban 6, a duroc
allomanyban 3 alléljat azonositottak. A PRLR lokusz
B allélja pozitivan befolyasolta az alomszamot, de
csak a duroc allomany esetén kaptak ezt az
eredményt. Az ESR lokuszra valamennyi egyed
homozigéta AA volt a duroc ¢és landrace
alloméanyban. A szintetikus vonalban AA homozigbta
és AB heterozigdta genotipust is azonositottak,
homozigéta BB azonban ebben a genetikai
csoportban sem fordult el6. Ez esetben nem talaltak
Osszefliggést a genotipus és a vizsgalt termelési
tulajdonsagok kozott. A RBP4 lokuszra vonatkozo
vizsgalataik eredményei szerint a gén az alomszamot
nem befolyasolja, a hatszalonna vastagsagra a
heterozigota egyedeknél szignifikdnsan pozitiv
hatasa van. Osszefiiggést talaltak az osteopontin
lokusz néhany allélja és az alomszam kozott. A 3-as
szdmu allél pozitivan, az 5-6s negativan befolyésolta
az ¢élve sziiletett malacszamot mindhdrom genetikai
csoportban. A hatszalonna vastagsidgra és a napi
testsulygyarapodasra viszont nem volt szignifikans
hatasa.

A szaporasagot befolyasolo valamely nagyhatdasi
gén azonositasa hatékony eszkodz lehet a szaporulati
eredmények javitdsaban. Tobb szapora juhfajta
esetében jegyeztek le ilyen géneket.

Gordgorszagban a chios a legszaporabb juhfajta,
mely esetében feltételezhetdé nagyhatasu gén
jelenléte. Chatziplis és mtsai (2000) négy eltérd
modszerrel dolgoztak fel az alomszdmra vonatkozo
adatokat. Az  eredmények nem = mutattak
egyértelmiien  monogénes  Oroklodési  format.
Feltételezik, hogy van egy masik nagyhatasu gén is, s
a kett6 kozel helyezkedik el egymashoz, kapcsoltan
oroklodnek. A szerzok tovabbi utéd- és genetikai
vizsgalatok elvégzését tartjak sziikségesnek a chios
fajtdban, az alomszam o6roklédési tipusdnak pontos
kideritéséhez.

Az ovulacios ratat noveld, igy a szaporasagot
befolyasold nagyhatasu gént a booroola fajtdban is
leirtak, mely a juh 6. kromoszomajan helyezkedik el,
bar magat a gént egyelére még nem sikeriilt
azonositani. A génhez kozel esd, azzal kapcsoltan
0roklédé markerek ismerete lehetévé teszi az
egyedek FecB genotipusanak meghatarozasat és az
arra végzett szelekciot.

Gotwine és mtsai (2000) egy olyan tenyésztési
programot ismertettek kozleményiikben, ahol a
molekularis genetikai ismereteket felhasznaltdk a
szelekcids program soran. A nagy tejtermelésre €s az
intenziv termelési rendszerhez valdé alkalmazkodé
képességre végzett sokévi szelekcid eredményeként
olyan awassi ¢és assaf tejelé juhallomanyokat sikeriilt
létrehozni Izraelben, melyek vilagviszonylatban is
kivalé tejtermelési eredményekkel rendelkeznek. A
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nagy tejhozam mellett azonban az ellésenkénti élve
sziiletett baranyszam alig éri el az 1,2-1,5 baranyt.
Mivel a bevétel kozel 40%-a a barany értékesitésbol
szarmazik, fontos feladat a szaporulati eredmények
javitasa. Ennek érdekében 1986-ban elinditottak egy
olyan tenyésztési programot, melynek célja volt a
Fec® (booroola) nagyhatisu gén elterjesztése a tejeld
allomanyokban. A markerek segitségével végzett
szelekcidt és az ovulacidés rata eredményeit (mint

szelekcids  kritériumot)  egyiitt  alkalmaztak,
hasznaltak fel a  program soran.  Ennek
eredményeként az Afec-awassi és Afec-assaf

allomanyok szaporulati eredménye olyan mértékben
javult, hogy jelenleg atlagosan eléri a kivanatos 2
¢élve sziiletett baranyt ellésenként. Kozel-keleten az
awassi a legelterjedtebb juhfajta, mely kozel 80
millié egyedet szamlal. A booroola génre homozigota
Afec kosok, vagy azok spermainak hasznalata ezen
allomanyokban, egy regionalis tenyésztési program
keretében megvaldsitva, hozzajarulhat a szaporasag
noveléséhez, javitva a gazdasagossagot, ezzel egylitt
elosegitve az intenziv termelési rendszerek iranyaba
torténd  atalakulast az elmaradott teriileteken.
Természetesen, a gazdasagi elény nagymértékben
fligg az adott teriileten jelentkezd barany értékesitési
artol.

A tejel6 szarvasmarha fajtak esetében is felmertilt
az ikerellésre valo szelekcio lehetOsége.

A Norvég Tejelo Szarvasmarha Adatgyiijtési
Rendszer 1978 ota, az egész orszagra kiterjedéen
rendszeresen gyiijti a legfontosabb termelési
adatokat, igy pontos, jol hasznalhaté termelési
eredményekkel rendelkezik.

Lien és mtsai (2000) ezt az adatbézist hasznalva
azonositottak ikerellést befolyasolo QTL-eket az 5, 7
¢és 23-as kromoszomakon.

Karlsen és mtsai (2000) az 5. kromoszéman
elhelyezkedd0 QTL pontos helyét 3 cM hosszi
régidban helyezték el.

VAGOTT TEST- ES HUSMINOSEG

A hts mindségének egyik meghatarozo, jellemz6
paramétere az izom- és zsirszovet mennyisége és
dsszetetele.

A vizsgélatok azt igazoljak, hogy az izom ¢és
zsirszovet Osszetételében €s szerkezetében megjelend
fenotipusos variancia nagyobb mértékben fiigg a
genetikai hattért6l, mint példaul a ndvekedés vagy a
vagott test mindség, melyek kialakitasaban a
kornyezet jelentds szerepet jatszik. Eppen ezért
célszerli olyan kandidans géneket keresni, melyek
részt vesznek az izom novekedés és zsirbeépiilés
szabalyozasaban.

A sziiletés eldtti izomfejlodést elsdsorban az
MRF géncsalad befolyasolja (myogenin-MYOG és
myogenic factor I-MYODI). A MYODI gén az
izomképzo sejtek kialakuldsanak meginditdsaban és
az azokat koriilvevé sejtek osztodasaban jatszik
szerepet, mig a MYOG gén a myoblast
differencialodasat szabalyozza. A hormon érzékeny
lipaznak (LIPE) a zsirszovetben lejatszodo triglicerid
mobilizécidban van kulcsszerepe.

Fiedler és mtsai (2000) a sertés fajon végzett
vizsgalataik soran megallapitottak, hogy a MYODI
génre heterozigdta (AC) egyedek esetében az
oxidativ, gyorsan 0sszehuz6do izomrostok aranya
nagyobb a teljes izomroston beliil, mint a homozigota
tarsaiknak. A LIPE gén ¢és a zsirsavosszetétel kozott
is szignifikdns Osszefliggést talaltak. Az AA
homozigota egyedeknél alacsonyabb volt Cl14 és
C20-as zsirsavak koncentracioja a masik két
genotipushoz viszonyitva.

Az izomképzddésben szintén fontos szabalyozo
szerepet tolt be a FOS fehérje (foszfoprotein), mely
részt vesz mind a sejtképzédés, mind az izom- és
idegszovet differencidlédas kontrolalasaban. A FOS
proto-oncogén 4-es axonjan bekovetkezett
pontmutaciéo (A/G) eredményeként a FOS fehérje
258-as aminosav helyén az Asparagin helyett Serin
épiil be.

Reiner és mtsai (2000) a FOS gén polimorfimzus
és a vazizomzat rostszerkezete kozotti 6sszefiiggésrol
szdmoltak be. Két egymastol genetikailag tavol allo
(pietrain és meinshan) sertésfajta keresztezésébol
szarmazo 316 F, egyed husminbéség vizsgalatat
végeztek el. Meghataroztak a fehér rost szamat,
aranyat, atméréjét, a tejsav szintet, valamint az
egyedek FOS genotipusat. Eredményeik azt mutattak,
hogy a B allélt hordozd egyedeknél (itt az Adenin
kapcsolodik a DNS lancban, a fehérjében pedig az
Asparagin) joval nagyobb volt az egységnyi
izomteriiletre vetitett fehér rost ardnya és szama,
ugyanakkor a fehér rost atméré az AA homozigbta
egyedek esetében ndvekedett meg. Az izomban
lejatsz6d6 anyagcesere folyamatok ¢és a FOS
genotipus kozott is szignifikdns 0sszefliggést talaltak.
A BB genotipust egyedek esetében joval magasabb
volt az egységnyi fehér rost atmérdre vetitett tejsav
szint — ami vizeny6sebb hust eredményez — (+18,4%)
és r-érték (az ATP lebontési folyamatra vonatkozo
index; az izommerevség kialakulasanak folyamatara
jellemzo érték) (+11,2%).

Ez az eredmény rendkiviil kedvezd és hasznos
lehet a gyakorlati sertéstenyésztésben.

A szinhUstermelésre végzett intenziv szelekcid
kovetkeztében ugyanis egyre nagyobb lett a
stresszérzékeny, PSE hust add egyedek szdma a
modern eurdpai ¢és amerikai sertésfajtdkban. Ez
részben azzal magyarazhaté, hogy az egyed
szinhustermelési kapacitdsat a vazizomzat rost
Osszetétele, szerkezete dont6 mértékben
meghatarozza. A nagyobb szinhus termelésekor
megndvekszik a rostatmérd €s a fehér rost aranya, ez
egylitt jar a tejsav fokozott termelésével €s az r-érték
novekedésével, melynek eredménye a PSE hus.

Ez az ellentmondas csokkentheté az A allélra
végzett szelekcioval, mely esetében novekszik a
rostatmérd, ugyanakkor csokken az egységnyi
rostatmérdre vetitett tejsav szint.

A szinhustermelés novelése, a hus:faggyll arany
javitasa a hushasznu szarvasmarha tenyésztoket is
legalabb annyira foglalkoztatja, mint a
sertéstenyésztoket.

Mindamellett, hogy a fogyasztéi igények is ez
irdnyba valtoztak, gazdasidgossagi szempontbol is
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fontos feladat, hiszen a faggyutermelésnek nagyobb
az energiaigénye, mint az izomtermelésnek, igy
koltségesebb is.

A vézizomzat ndvekedését a fent emlitett
tényez6k mellett a miosztatin  hormon is
befolyasolja, az izomsejtek alakulasan keresztiil.

Short és mtsai (2000) hereford, limousin és a
duplafarusag génjét hordozd piedmontese fajtak
keresztezett dllomanyan vizsgaltdk a duplafartisagot
okoz6 miosztatin mutans gén hatasat. A génhordozé
egyedeknek nagyobb volt a sziiletési sulya, a
vagostlya, csokkent a faggyuboritottsag. Csokkent a
medence keresztmetszet is, mellyel egyidejiileg
novekedett a nehéz ellések gyakorisaga. Az
izmoltsag mérsékelt ndvelése limouzin keresztezéssel
novelhetd, piedmontese esetében ez még nagyobb
mértékii lehet, de szamolni kell a nehéz ellés
eléfordulasaval. Ezért célszerli, ha a tehenek nem
hordozzak a duplafarusagot okozoé gént.

A vdgott test és husmindségre végzett szelekcid
esetében korlatozo tényezo, hogy a tenyésztésre szant
egyed tenyészértékének meghatarozasa csak a rokon
egyedek teljesitménye alapjan végezheté el. Ez
esetben a markerek segitségével végzett szelekcid
jelentds elonnyel jarna.

Meuwissen és Goddard kiszamitottak, hogy akar
64%-kal nagyobb nyereség érheté el markerek
segitségével végzett szelekciot alkalmazva a vagott
test tulajdonsagok javitdsa érdekében, mint
hagyomanyos szelekcios eljaras esetén (De Koning
¢és mtsai, 2000).

Holland  kutatok harom sertés genotipus
keresztezésébdl szarmazd 785 F, egyed vagott test és
husmindség adatait gyiijtotték ossze, és végezték el a
szliléi egyedek genotipus meghatarozasat genetikai
markerekre, lefedve a teljes sertés genomot. Az
adatok feldolgozasat és értékelését kétféle genetikai
modellt alkalmazva végezték el. Az egyik a
vonalkeresztezés (A), a masik az anyai féltestvér
csalad modell (B). Az ,,A” megkdzelités
eredményeként a 2., 6., 7. testi és az X ivari
kromoszéman azonositottak QTL-eket, melyek a
hatszalonna- ¢és izomvastagsagot, valamint az
intramuszkularis zsir mennyiségét befolyasoljak. A
,,B” mddszert alkalmazva két lokuszt talaltak, melyek
a hatszalonna vastagsagot befolyasoljak, tovabba
azonositottak olyan QTL-eket a 3., 4., és 13.
kromoszoéman, melyek a hiis szinének kialakitasaban
jatszanak szerepet (De Koning és mtsai, 2000). A
tanulmany nemcsak 4j QTL-ek azonositasarol szamol
be, de azt is felveti, hogy célszerti tobbféle genetikai
és statisztikai modszerrel feldolgozni, értékelni a
kisérleti adatokat.

Az el6zoekben ismertetett 1) tudomanyos
eredmények jol bizonyitjak az elmult évtizedben a
molekularis genetika teriiletén végbemend gyors
fejlodést. Egyre tobbet tudunk meg az allati termék
eloallitas biolégiai hatterérdl, genetikai
szabalyozasarél, mely ismeretekre egyre nagyobb
szilksége van a gyakorlati allattenyésztonek a
gazdasagos termeléshez, a termelési eredmények
gyors, hatékony ndveléséhez.
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