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El6zmények

Az elmult években a haszondllat genomikai kutatdsok olyan eredményekhez
vezettek, melyek felhasznalasaval novelhetd az Aallattenyésztési munka
hatékonysaga. Novekedett a géntérképek siriisége, egyre tobb gén és marker kerult
azonositasra, genomon bellli lokalizalasra és elkezd6dott az ismeretek tenyésztési
gyakorlatban torténd hasznositasa marker szelekciés programokban. Egyes
tulajdonsagok esetében sikerllt pontosan azonositani a felelés gént, illetve annak
a genotipusok barmely testszévetbdl izolalt genomi DNS minta vizsgalataval. Mara a
hazai tenyésztéknél is teret kaptak és széles korben ismertté valtak a molekularis
tulajdonsagok felhasznalasi tertletei.

A tenyészt6kkel valo kapcsolatunk folyamatos oda-vissza informacidaramlassal, a
lehetéségek megbeszélésével jellemezhetd. llyen beszélgetések soran alakultak ki
azok a vizsgalati iranyok melyekbdl eredmények szllettek.

Ebben az értekezésben olyan molekularis genetikai informacidok kinyerésérél
szamolok be kulonféle allomanyok esetében, melyek i.) segithetnek megdrizni a
fajtdkat olyan allapotban, hogy azok képesek legyenek a kdrnyezethez és annak
véltozdsadhoz alkalmazkodni ii.) olyan valtozatok elterjedését tudjdk el8segiteni,
melyek gazdasagilag fontos haziallataink hatékonyabb felhasznélasat teszik lehetévé.
iii.) olyan folyamatokat tarhatnak fel, melyek egyszerli megfigyelések révén nem
ismerhetéek meg.

Az itt leirt laboratériumi munkak egy része a herceghalmi Allattenyésztési,
Takarmanyozasi és Husipari Kutatéintézet Genetikai laborjdban, illetve a Nemzeti
Elelmiszerlanc-biztonsagi Hivatal Genetikai laborjaban, a szarvas vizsgalatok a
Kaposvari Egyetem Molekularis Biologiai laborjaban valosultak meg.
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1. Kutatasok célja

1.

Mangalica esetében vizsgalatunk célja volt a mangalica populacio
homogén, vagy nem homogén voltanak ellenérzése mikroszatellit
markerekkel; torténetesen van-e alapja a korabban szinvaltozatoknak
mondott sz8ke, fecskehasu és vordés mangalicak kulon fajtaként vald
kezelésének?

Az idé mulasaval és a technoldgia fejlédésével rendelkezeésre allt a teljes
genom vizsgalati lehetéség, mely a mikroszatellit markerek lehet6ségeit
meghaladja, igy a mangalica mikroszatellit vizsgalatokat megismételtik
SNP markerekkel. A kutatas soran olyan alternativ. SNP készletet
kerestiink, mely képes a harom fajtat hatékony médon megkulénbdztetni,
illetve élelmiszerek mangalica alkotojat gyors eljardssal azonositani.

Racka esetében tudomasunkra jutott, hogy a tenyészték kozott diskurzus
folyik a fekete és fehér szinvaltozatok jévében kdvetendd elkilonild vagy
vegyes tenyésztési tartasarol. Az altalunk gyUijtétt racka egyedek
vizsgalatan keresztil meg akartuk tudni van-e genetikai kilénbség a két
szint képviseld csoport k6z6tt? Ha ilyen kilénbség létezik, annak mértéke
mekkora?

A magyar szirkemarha tenyészeteinek vizsgalatat a mangalica vizsgalatok
eredményei inspiraltak. Kivancsiak voltunk a tenyészetek egymashoz
viszonyitott genetikai helyzetére, az allomany genetikai struktargjara.

Szarvas esetében a zartkerti tartas lehetévé teszi a kedvez6 fenotipusos
tulajdonsagokkal rendelkezé egyedek tenyészéllatként vald hasznélatat,
ugyanakkor a viselkedési jellemz6k miatt a megfigyelés nem mindig
alkalmas a szarmazasi viszonyok elddntésére. Ezért a haziallatoknal mar
bevalt DNS alapu szarmazasellenérzési eljaras kidolgozasat tlztik ki célul.

A juhok surlokér-rezisztenciajaval kapcsolt prion protein gén valtozatainak
genotipizalasat és eredményeinek felhasznalasat Eurdpai Unids
szabalyozas irta el6. Laboratériumunk alkalmas volt ezen feladat ellatasara,
de a meghatarozasi folyamat gyorsitasa érdekében célul tiztik ki egy addig
erre a célra nem hasznalt genotipizalasi eljaras megvalositasat.

A prion protein genotipusok meghatarozasaval és a tenyészt6i adatbazis
felhasznaldsaval kivancsiak voltunk arra a magyar és német meriné kos
allomanyon belil, hogy van-e a surl6kér rezisztens tipusra valo
szelekcionak negativ hatasa a termelési tulajdonsagokra?
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2. Anyagok és modszerek

2.1.Markertipus és kimutatasuk

Vizsgalatainkban kétféle markert és tobbféle meghatarozési technikéat
alkalmaztunk.

A mikroszatellit markerek ismétl6édé szekvenciarészletek, tipizadlasuk annak a
néhany bazispar ismétlédésének szambeli valtozékonysagan alapul, melyek két, csak
egy-egy adott genomrészletre jellemzé szekvenciarészlet kozott helyezkednek el. E
markereket  populaciégenetikai paraméterek  meghatarozasara  hasznaltuk
mangalicdban, szirkemarhaban, rackdban és szarvasban.

SNP markerek (single-nucleotide polymorphism = egyszeri nukleotid-
polimorfizmus) kevésbé polimorfak a mikroszatelliteknél és a genomban siribben
helyezkednek el azokhoz képest. Egy adott polimorf nukleotidpozicidoban altalaban
kétféle nukleotid mutathatd ki. Ezt a markertipust hasznaltuk a mangalica fajtak
egyszerUsitett elkulonitésének kifejlesztéséhez. és a prion proteint kodold valtozatok
jellemzésehez.

A mikroszatellitek és SNP-k sokszorositasahoz PCR reakciot alkalmaztunk. A
mikroszatellitek hossz, illetve genotipus meghatarozasara kapillaris elektroforézist
hasznaltunk. Szintén kapillaris elektroforézis segitségével hataroztuk meg a prion
protein genotipusokat is.

Nagy atereszt6 képességil genotipizalasi eljaras esetében az egyedenként tobb,
mint 60 ezer SNP lokusz genotipizalasat erre a célra szakosodott szolgaltatd végezte
el.

2.2.Mintak, markerek és tipizalasuk

2.2.1. Mangalica, mikroszatellit vizsgalatok

A vizsgalt mintak két kilénb6z6 évbél, illetve tizendt sertésteleprél szarmaztak (73
fecskehasu, 82 vords, 123 szdbke). Kontrollként 67 duroc mintat hasznaltunk. A
mintadzott mangalica allomanyt a fajta magpopulacidjaként tartottdk szamon. A
mintakat EDTA-val kezelt fellletl vércsovekbe gyijtottik.

Mikroszatellit I6kuszok elemzéshez hasznalt mikroszatellitek (NECHTELBERGER
és mtsai, 2001) a kdvetkezbek voltak; S0005, S0090, S0101, S0155, S0355, S0386,
SW24, SW240, SW857, SW951, amelyeket a FSAVE (Foundation Safeguard for
Agricultural Varieties in Europe) is elfogadott. A DNS sokszorositast Hybaid Thermal
Cyclerrel végeztik. A fragmentumokat ABI310 készulékkel hataroztuk meg Genescan
€s Genotyper programok segitségével.

A mikroszatellit genotipusok analizisét két eltér6 évbél szarmazo, eltérd
egyedekbdl allb csoporton, illetve az egész mintamennyiségen is elvégeztik.

2.2.2. Mangalica, SNP chip vizsgalatok és fajtaspecifikus gyorsteszt
80 mangalica (24 sz6ke, 31 fecskehasu, 23 vords) és 63 nem mangalica (10
pietrain, 12 nagyfehér, 3 H39-es hibrid, 12 lapaly, 12 hampshire és 14 duroc) egyed
vérmintajat hasznaltuk fel a Mangfood konzorcium vérbankjabél. A DNS
el6készitéséig a vérmintakat -20 °C-on taroltuk. Az el6készités Genomic DNA Maxi
Kit (Geneaid, Taiwan) segitségével tortént a gyarté eldirasai szerint.
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A nagy ateresztbképességl genotipizalasi munkat az Aros Applied Biotechnology
AS (Aarhus, Denmark) cég végezte sertés SNP chip-en (Illumina, USA).

Mangalica, fajtaspecifikus gyorsteszt

711 mintat, melyb6l 131 mangalica vagy mangalica x duroc F1 egyed volt,
vagohidon gydijtottiuk, illetve korabbi gyljteménylnkbdl szarmaztak (ZSOLNAI és
mtsai, 2013). A vaddiszno és szarvasmintak az orszag kilénbdzé helyein, szervezett
vadaszatokon gydjtoéttik. A mangalica kolbaszt és majkrémet megbizhato
termékelBallitétdl szereztiik be, illetve a NAIK-Elelmiszerkutat6 Intézet (EKI) allitotta
el6. A nem mangalica eredetl kolbasz és majkrém mintakat élelmiszerboltokban
szereztiik be illetve az EKI 4llitotta elé azokat. A névények mintait élelmiszerboltokban
vasaroltuk.

A felhasznalt szekvenciak:
primerl: biotin-GTTGGTTATTACAGTACTGTACAATAACAAAGGTCAA
primer2: AGCTTGTTTCAAACATGAAAAGTTCACAAAGCAG
A proba szekvencidja FAM-GGATGATTCATAGCATAGGAACACTTAAGATTG
(THF)AATTACTGGGTCTTAAGG-C3spacer volt, ahol a THF tetrahydrofurant jelol.

2.2.3. Racka, mikroszatellit vizsgalatok

A mintak gyljtése két kilénbdzb évben, 2006-ban, ill. 2008-ban tortént. A DNS
el6készitéséig a vérmintakat —20 °C-on taroltuk.

A 2006-0s mintakon 7 mikroszatellitet hasznaltunk (HSC, INRA063, OarFCB11,
MAF214, OarAE129, CSRD247, OarFCB304) 68 fehér és 7 fekete racka esetében. A
2008-ban gyjtott mintakon 31 mikroszatellit markert hasznaltunk (BM1329, BM8125,
DYMS1, HUJ616, OARAE129, OARCP34, OARCP38, OARFCB128, OARHHA47,
OARVH72, MAF65, INRA63, OARFCB20, OARJMP58, OARJMP29, OAFCB193,
BM1824, MAF70, MAF209, OAFCB304, SRCRSP9, ILSTS5, ILSTS11, ILSTS28,
MAF214, SRCRSP5, SRCRSP1, MAF33, MCM140, OAFCB226, MCM527) 22 fehér,
9 fekete racka, 31 cikta, 31 cigaja és 31 merind esetében. A két mikroszatellit készlet
kozott harom lokusz (INRA63, MAF214, OarAE129) azonos volt.

A DNS sokszorositast kovetéen a fragmentumokat ABI 310-es, ill. ABI 3100-as
automatizalt fragment analizal6 késziléken valasztottuk el. A mikroszatellitek hosszait
GeneScan és Genotyper programokkal hataroztuk meg.

A mintak statisztikai analizisét mindkét mintavételi év és mikroszatellit készlet
esetében kulon-kulon végeztik el.

2.2.4. Magyar sziirkemarha mikroszatellit vizsgalatok

A tenyészetek helyei a kiértékelést végzd kutatdk szamara csak a statisztikai
szamolasok elvégzése utan valtak ismertté.

A vizsgalatba 2009 és 2011 kozott él6 szUrkemarha egyedek keriiltek (n = 3187).
Azon gazdasagok kerlltek a vizsgalatba, melyeknek legalabb 25 egyede lett
genotipizalva. Olaszorszagbhol szarmazo, referenciaként szerepld maremman
egyedek mintaszama 52 volt.

Az allatok genotipizalasat az ISAG (International Society of Animal Genetics) altal
rutin szarmazasellendrzésre javasolt 11 mikroszatellittel végeztik el (ISAG species
panel 2003, http://www.isag.us/comptest.asp?autotry=true&ULnotkn=true).
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A DNS sokszorositasi kortilmények a Bovine Genotypes Panel 1.1 (Finnzyme
Diagnostics, Finnorszag) kézikonyvében leirtaknak feleltek meg. A sokszorositashoz
hasznalt eszk6z ABI 9700 (Applied Biosystems, USA) késziléket, az allélok
fragmenthossz meghatarozasahoz ABI 3100 Genetic Analyser-t (Applied Biosystems,
USA) alkalmaztunk a gyart6 utasitasai szerint.

2.2.5. Szarvas, mikroszatellit

2007 nyaran és 6szén 119 gimszarvas mintat gydjtottink két szarvasfarmrol
szarmazasellendrzés céljara. Az A farmon 46 borjut, 25 anyatehenet és négy tehenet
mintaztunk. B farmon 26 borjut, 29 anyatehenet és 3 tehenet vizsgéaltunk. A két farmrol
0sszesen 47 damszarvas is hozzaférhet6 volt. A vérmintdkat EDTA antikoagulanst
tartalmaz6 csoévekbe gydjtottiik, majd fagyasztva taroltuk azokat a DNS kivonaséig
(ZSOLNAI és mtsai, 2003). Az izommintakat Eppendorf csévekben, 96 %-os
alkoholban, szobahémeérsékleten taroltuk.

A hasznalt mikroszatellitek:

1. készlet: BM4208, NVHRT 21, RT 1, NVHRT 73; a 2. készlet: CSSM066, DIK082,
IDVGA59, NVHRT48, OARCP26. A DNS sokszorositas Hybaid Thermal Cycler
készllékkel 10 ul végtérfogatban tortént.

A nyolc-plex reakcié a korabban emlitett I6kuszokat sokszorositja az elsé és
masodik primerkészletbél, kivéve az OARCP26 I6kuszt. A PCR ciklusok korilménye
megegyezik a masodik készletnél alkalmazottakkal.

2.2.6. Prion proteint k6dol6 gén genotipizalasa

A primerek szekvenciai, melyeket a mutédcidkat hordoz6 prion gén 256 bp
hosszusagu szakaszanak sokszorositasara hasznaltunk;
CATTTGCTCCACCACTCGCT és TTGGTGGCTACATGCTGGGAA (YUSBASIAN-
GURKAN és mtsai, 1999).

A masodik amplifik&ciés |épéshez hasznalt primerek nevei és szekvenciai:

A136V-r(40-mer): (A)19TGTATAAGAGGCCTGCTCATG,

R154H-r(46-mer): (T)24GGGGTAACGGTACATGTTTTCA,

R171-f(53-mer): (A)2BCAAGTGTACTACAGACCAGTGGATC,

Q171H-r(60-mer): (A)35GCACAAAGTTGTTCTGGTTACTATA.

A termékek 3’ végen fluoreszcensen jeldlt fragmenteket hosszait ABIPrism310
fragment analizatorral hataroztuk meg. A genotipus hozzarendelés Genotyper
programmal tortént.

2.2.7. Merind _kosok vizsgélata termelési tulajdonsdg és prion protein
genotipusok kapcsolatéra
98 tenyészetbdl 501 kos -286 magyar merind és 215 német merind- lett a
vizsgalatokba bevonva. Német merin6 esetében az import és a Magyarorszagon
nevelt kosokat is felhasznaltuk. Az analizisbe kosokat valogattunk, mert ez az ivar
képes a kedvez6 ndvekedési tulajdonsagokat gyorsan elterjeszteni a populaciéban,
masrészrél ebben az idében a magyar surldkér program a kosokra fokuszalt. A
vizsgalatban résztvevd kosok 1993 és 2005 kozott szilettek.
A markerek meghatarozaséara a 2.2 rész Prion proteint kddolé gén genotipizalasa
cimi részben leirt eljarast hasznaltuk.
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2.3.Adatfeldolgozéas

Az eredmények adatfeldolgozdsara és ellenérzésére az alabbi programokat
alkalmaztuk:

2.3.1. Mikroszatellit vizsgalatok:

Arlequine (EXCOFFIER és mtsai, 2005), BAPS (CORANDER és mtsai, 2003),
CERVUS (MARSHALL és mtsai, 1998), FSTAT (GOUDET 1995), Genalex (PEAKALL
€s SMOUSE, 2006), Geneclass (PIRY és mtsai, 2004), Genepop (ROUSSET 2008),
HP-rare (KALINOWSKI 2005), Microsatellite Toolkit (PARK, 2001), PAPA
(DUCHESNE és mtsai, 2002), Poptree (TAKEZAKI és mtsai, 2010), SPSS (SPSS
15.0 for Windows software, SPSS Inc., Chicago, IL, USA), Structure (FALUSH és
mtsai, 2003), TFPGA (MILLER 1997), WhichRun (BANKS és EICHERT, 2000).

2.3.2. SNP-chip vizsgalatok:
Eigensoft programcsomag (HONG és mtsai, 2012; PATTERSON és mtsai, 2006),
Genalex (PEAKALL és mtsai, 2006), Structure (FALUSH és mtsai, 2003).

2.3.3. Juhok surlokér-rezisztencia vizsgalata:
SPSS (SPSS 15.0 for Windows software, SPSS Inc., Chicago, IL, USA).

3. Eredmeények és értéekelésuk
3.1.Mangalica, mikroszatellit vizsgalatok

Munkahipotézisiink (a mangalicapopulacié homogén, egyetlen csoportot alkot)
tesztelésére diszkriminacidéanalizist végeztink. Az els§ és masodik flggvény a
variancia 79,6 illetve 20,4 %-at irta le. A diszkriminancia értékek és a csoportok kdzotti
korrelacio erés volt (0,817 illetve 0,582). A feltételezett harom csoport atlagai
szignifikansan (p<0,000) kulénbdztek egymastol, vagyis tobb mint egy csoport létezik
a mangalicapopulacion belll; a homogén fajtaként val6 munkahipotézis elvetettiik

Az eredmények azt mutattak, hogy a mangalicak harom kulonbozé klaszterbe
esnek, melyek megbizhatdan elkllonithetéek egymastol (3.1.1. abra).

A meghatarozott genetikai tavolsag érték (pl. az Fst, amely 0,064-t61 0,099-ig
valtozott) azt mutatja, hogy a harom fajta k6zepesen differencialodott egymastol, és
reflektalja a dokumentalt fajtatorténetet, miszerint a szdke és fecskehasu fajta
kdzelebb van egymashoz (Fst=0,064), mint a vorés a sz6kéhez (Fst=0,094) illetve a
fecskehasuhoz (Fst=0,099) (3.2.1. tablazat).

Az eredmények 6sszhangban vannak a tenyészték, illetve a tenyésztd szervezet
altal végzett hagyomanyos tenyésztési eljarassal megvalGsitott eredménnyel,
miszerint a harom mangalicapopulacié nem csupan szinvaltozat, hanem a széke,
fecskehasu és voros mangalica valéban elkllontld fajtaként kezelhetd.
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fecskehasu széke

3.1.1. 4bra

Structure programbdl szarmaz6 grafikus eredmény. A mangalica egyedek
kiilbnb6z6 klaszterekbe esnek, melyek a haromszdg csucsain helyezkednek el.
Klaszterszam 3 volt, iteraciok szama 125. Az x, +, o, * jelek a fecskehasu, voros,
sz6ke és duroc egyedeket jelblik.

3.2.Mangalica, SNP-chip vizsgalatok és fajtaspecifukus gyorsteszt

Az SNP adatokat felhasznalva a genetikai tavolsag értékeket (Fst) kiszamoltuk
mindegyik populéaciépar esetében. Az eredmények erés korrelaciét (r°= 0,788)
mutattak a korabban mikroszatellit markerekkel meghatarozott tavolsagokkal (3.2.1.
tablazat).

Az SNP alapu genetikai tavolsagok a sz6ke mangalica-duroc (0,24) és sz6ke
mangalica-nagyfehér viszonylatban (0,18) hasonlé volt mas kutatok éltal (GARCIA és
mtsai, 2006), mikroszatellit alapon meghatarozott értékekeihez (0,27 és 0,21)

fecskehasu sz6ke
sz6ke 0,064™/0,0625NP
vOros 0,099M/0,091SNP 0,095™/0,075SNP

M mikroszatellit markerekkel kapott értékek (ZSOLNAI és mtsai, 2006)

SNP SNP markerekkel kapott értékek

3.2.1. tablazat

Mangalica fajtak paronkénti genetikai tavolsag (Fst) értékei.

Mangalica fajtdkat (nem egyedeket) megkuldnboztetd I6kuszok keresésével hat
darab nagy genetikai differencialtsaggal rendelkezd I6kuszt talaltunk. Ezeket a
I6kuszokat Structure programmal teszteltik, a fajtaelvalasztasi képesség
meghatarozasa céljabél. A hat SNP képes volt az egyedek tobbségét nagy
valoszinlségi értékkel (95% felett) a megfelel6 csoportjukba sorolni (3.2.1. abra). Az
allélok megoszlasi gyakorisaga a kiildonb6z4 fajtak esetén jelentds eltéréseket mutatott
(3.2.2. tablazat). A besorolasi eértéket chi-négyzet modszerrel meghatarozott mas SNP
I6kuszok hasznalataval is sikerilt elérni (ZSOLNAI és mtsai, 2013).
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fecskehasu voros

|||||||||||||||

szoke

Y
fehér fajtak

3.2.1. bra

MangalicAk SNP markerekkel val6 azonositasa.

Managalica és fehér sertések (n = 23 vérés, 24 sz6ke, 33 fecskehasu mangalica és
63 fehér sertés) csoportokba sorolasa hat SNP I6kusz és Structure szoftver
segitségével. Minden allatot egy oszlop jelképez, melynek szegmensei az egyed
adott csoportba valé tartozasanak becslilt értékét adjak.

1. allél
kromoszéma  allél allél eléfordulési
SNP neve .
1 2. gyakorisaga
sz6ke fecskehasu voros fehér
H3GA0053033 n-a A G 0,98 0,95 0,12 0,29
1
ALGA0090577 6 A G 0,96 0,65 0,11 0,57
ASGA0069071 = C A 0,76 1,00 0,16 0,65
MARC0041999 n-a C A 0,19 0,91 0,52 0,59
DRGA0017577 n-a. G A 0,24 0,12 0,98 0,67
2
MARC0067293 G A 0,76 0,08 0,41 0,65

3.2.2. tdblazat

Mangalica fajtakat megkllénbézteté hat SNP I6kusz, kromoszdémalis
elhelyezkedésik és az 1-es allél el6fordulasi gyakorisaga szbke, fecskehasu,
vOrés mangalica és fehér sertések esetében.

10
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Az SNP alapu genetikai tavolsdg meghatarozas hasonldé eredményeket hozott,
mint a korabbi mikroszatellit (ZSOLNAI és mtsai, 2006) alapu megkdzelités.

Mivel a teljes genom SNP tesztelése még mindig draga (80-100 euro/allat) a tobb
tizezres markerkészlet néhany SNP-re valé szlkitése technikai és gazdasagi
szempontbdl is indokolt. Bemutattuk, hogy hat db SNP, mas-mas eredményt ado
szlirési eljarassal kivalasztva, képes a mangalica fajtdkat 95% feletti
megbizhatdésaggal elkiloniteni, megjegyezve hogy ezen SNP-k a tovabbiakban mar
nem alkalmasak a genetikai valtozatossdg tanulmanyozdsara, csak a fajtak
elkilonitésére. Az SNP genotipusok intenzitas értékei (HUANG és mtsai, 2010)
alkalmasak mangalica eredet és mennyiség (szazalékos arany) meghatarozasara a
kereskedelemben kaphato sertéstermékek esetén. GARCIA és mtsai (2006) hasonlo
megkozelitést hasznaltak spanyolorszagi sonka termékek ibériai sertéshanyadat
meghatarozé, mikroszatellit markereken alapul6 eljarasaban.

A fenti eredmények alatamasztjak, hogy a mikroszatellit genotipizalas sikeresen
felvalthato a SNP genotipizalassal, az SNP chipek alkalmazasa lehetdveé teszi a
mangalica fajtak karakterizalasat, és Kkiindulasul szolgalhat egyéb értékmérd,
szelekcios vagy ellenérz6 markerek megtalalasdhoz. Az SNP markerek
alkalmazaséaval a mikroszatellit alapu vizsgalatok koltségének a fele-haromnegyede
megtakarithato.

A vizsgalatok megerdsitik tovabba a fajtamegmentés és fenntartas érdekében
végzett szakmai munka magas szinvonalat.

Fajtaspecifikus gyorsteszt:

A reakcio specifitdséat vizsgalva keresztreakciot egyetlen minta sem adott, csak és
kizardlag a harom mangalica fajta (ahol az 6sszes szarmazasi vonal képviseltette
magéat) és a mangalica x duroc F1 mintai adtak pozitiv reakciot. Az emberi, egyéb allati
€s novényi DNS mintak nem adtak pozitiv jelet. Az adatbazisok szekvenciakeresései
sem mutattak megegyezést a mangalicaspecifikus tesztszekvenciaval.

Az eljarads kimutatasi hatarat higitasi sorral hataroztuk meg, ahol a kiindulasi
minta koncentraciéja 10 ng/ul volt. Ez a mennyiség 2900 kopia célszekvenciat jelent.
Amennyiben az 1 képia/pl koncentraciot szerenénk hasznalni a reakcioban (pl. ha 1
Ml mintatérfogart 50 kopiat tartalmaz, akkor azt 50 ul végtérfogatu RPA reakcidban
alkalmazzuk), akkor 58x-0s higitast kell elérni. Az RPA reakcié eredménye azt
mutatja, hogy egy célszekvencia/képia megbizhatbéan detektalhat6.

Az, hogy ilyen alacsony mennyiségli DNS detektalhatd és az RPA reakcid
érzéketlen a reakciét zavaré korilményekre (KERSTING és mtsai, 2014), alkalmassa
teszi a reakciét minimalis el6készitésen atment mintak vizsgalatara is (3.3.2 abra). A
reakcié sikeres volt olyan komplex mintdk esetén, mint a kolbasz (magas zsir- és
fliszertartalom) vagy a majkrém (magas zsirtartalom).

11
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3.3.2 4bra

Mangalica eredet kimutatasa kolbaszbol és majkrémbdél

1: homogenizalt mangalica kolbasz; a homogenizéalt kolbdszhoz desztillalt vizet
adtunk, a reakciéhoz a vizes fazist hasznaltuk, centrifugalasi lépést nem
alkalmaztunk. 2: homogenizalt mangalica kolbdsz; homogenizalas utan
DNAreleasy® kezelést alkalmaztunk, a reakcidhoz a vizes fazist hasznaltuk,
centrifugalési lépést nem alkalmaztunk. 3: mangalica méajkrém; desztillalt vizes
homogenizalas, centrifugalds nélkil. 4: DNS minta nélkdli reakci6. 5: nem
mangalica kolbasz, elbkészités korabbi leiras szerint (1). 6: nem mangalica
kolbasz, elbkészités korabbi leiras szerint (2). 7: nem mangalica majkrém:
elbkészités korabbi leiras szerint (3).

3.3.Racka, mikroszatellit vizsgéalatok

Kiindulasi hipotézisként a két racka csoportot egyetlen homogén csoportként
kezeltik. Elképzelésiunk igazolasara diszkriminanciaanalizist végeztink, ahol
fuggetlen valtozokként az allélok hosszait hasznaltuk. Mivel az elsé fuggveény a teljes
variancia 100%-at irta le, és a fehér, ill. fekete csoportok atlagai szignifikdnsan eltértek
egymastdl (p < 0,001) a homogén csoport feltevést elvetettik.

A 2006-os kisérletben (7 DNS-markerrel) az egyedek csoportokba sorolasa
97,3%-0s volt. 2008-ban (31 DNS-markerrel) kapott allélhosszakat hasznalva a
csoportokba sorolds 100%-0s megbizhatésagu volt akar alkalmaztuk, akar nem a
csoportméreten alapul6 a priori stlyozast.

A 2006-0s és 2008-as mintakészlet mutatja a két szinvaltozat elkulonulését. A
tobb, 31 DNS-marker hasznalataval kapott abran (3.3.1. abra) lathaté az elkuléntlés
mértéke.

12
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3.3.1. 4bra.

Fekete és fehér rackak mikroszatellit markerekkel valé csoportba sorolasa.

Fehér és fekete racka egyedek csoportokba soroldsa mikroszatellit I6kuszok és
Genalex program segitségével. Az abrak tengelyein az adott populacioba val6
tartozas valészinliségeinek logaritmus adatai lathatoak. A.) n= 68 feheér, 7 fekete
racka, 7 mikroszatellit marker. B.) n= 22 fehér, 9 fekete racka, 31 mikroszatellit
marker.

A becsllt genetikai tavolsag, ill. csoportok kdzotti varianciahanyad (Fst) értéke a
két vizsgalati készletet tekintve kilénbozik. Az elsé esetben (2006, 7 mikroszatellit) az
Fst érték 0,082, mig a masodik esetben (2008, 31 mikroszatellit) 0,042 volt.

A két vizsgalati elrendezéslink genetikai mérészamai szerint a fekete és a fehér
racka csoport genetikailag differencialédottnak tekinthetd, bar a masodik esetben a
genetikai elkilontlés mértéke éppen a kdzepes eltérés alsé hatara (0,05) ala kertilt
(HARTL és CLARK, 1997). Az eltérés egyrészt azzal magyarazhaté, hogy a 2006-0s
esetekben a fehér rackak harom, a feketék két helyrél, mig 2008-ban minkét
szinvaltozat egy helyrél szarmazott. Az utébbi esetben az egy helyen, elkilondlten
tartott két szinvaltozat genetikai thvolsag értéke kisebbnek adddott, ami tamogatja azt
a feltételezést, miszerint az azonos terlleten él6 szinvaltozatok genetikailag
hasonlobbak egymashoz, mint az egymastdl foldrajzilag messzebb él6k. Az eltérés
masik oka a fekete mintdk alacsony szama lehet, az alacsony alkalmazott
markerszam esetében, 2006-ban. A két kulonb6zd év évben mintazott populacio
genetikai tAvolsagai kdzul, véleményiink szerint, a masodik all kbzelebb a valésaghoz
az alkalmazott 6tsz6r nagyobb markerszam miatt.

Cigajaban, és egyéb, pl. orino, lesvos, turcana, ruda, sth. kdzott mért genetikai
tavolsagokat 6sszevetettilk a rackaban mért genetikai tavolsaggal. Racka esetében
megéallapithatd, hogy a szinvaltozatok egymastol genetikai elkilonultséget mutatnak
mind tobb tenyészetbdl szarmazd, mind egy helyrél szarmazé fekete és fehér racka
csoportok esetén fuggetlentl attdl, hogy milyen mikroszatellit markerkészletet
alkalmaztunk.

Hasonlo, a kdzepes genetikai differencialtsag mérészamai kézé (0,05 és 0,15)

(HARTL és CLARK, 1997) es6 eértékeket mikroszatellitekkel kordbban a harom
mangalicafajta esetében mértink

13
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A DNS-alapu genetikai hattérvizsgalataink, és azoknak mas kutatasi
eredményekkel val6o Osszevetése alapjan a fekete és a fehér rackacsoportok
genetikailag differencialdédottnak tekinthetéek, ugyanakkor a fekete rackamintak kis
szama miatt érdemesnek tartjuk a mikroszatellitekkel kapott adatok ellenérzését
nagyobb allatallomanyon. A teljes rackaallomany mintazasat javasoljuk ugy, hogy
tenyészetenként, a FAO ajanldsanak megfeleléen, 4-5 éllatot vonnank be a
vizsgélatokba (FAO, 2011). A fekete és a fehér racka genetikai hattérének kiterjedtebb
vizsgalatat korszer(ibb, kereskedelemben hozzaférheté telies genomot mintazé
markerkészlettel (KIJAS és mtsai, 2012) lehetne megoldani.

3.4.Magyar szurkemarha mikroszatellit vizsgalatok

Az Fis értékek kulonbozéségének vizsgalatakor az AE, AH, AJ gulyak mutattak
szignifikans eltérést a tobbi allomany Fis értékeitél. Egyedi allélokat tizenegy gulyaban
talaltunk. A, C és Al populaciék mindegyike négy egyedi allélt mutatott; B és Z
mindegyike hat egyedi alléllal rendelkezett kilonb6z6 I6kuszokon. Ez alapjan az A, B,
C, Z és Al populaciok fontosnak tekintheték a genetikai diverzitas fenntartdsa
szempontjabdl a teljes sziirkemarha populaciora nézve. A becsilt egyedi allélikus
gazdagsag csokkend trendet mutat az A gulya iranyatél a Q populacio felé, bar a Z
és Al gulydknak van a legnagyobb egyedi allélikus gazdagsaguk (rendre; 0,39 és
0,32). Allélikus gazdagsagot illetéen az A, B és F populaciok hatos érték felettiek. A
legalacsonyabb allélikus gazdagsagot az AA, AF, AG, AK, AH csordak mutattak (AR:
4,99-4,49).

A paronkénti egzakt populacio eltérési teszt azt mutatta, hogy a négy
populaciopéaron kivil (H vs. Q, X vs. Q, X vs. C és X vs.T) az 0sszes gulyat
genetikailag 6nallé egységkeént lehet tekinteni, melyek szignifikansan (p < 0,05)
kilénb6znek egymastol.

A becsiilt Fst értékeken (p < 0,000) elvégzett PCoA analizis tizenkett6é allomanyt
fedett fel (Z és AA-AK), melyek eltértek a szlirkemarha gulyak tébbségétdl (3.4.1.
abra). E tizenkét populacié paronkénti Fst értékei (0,060-0,119) a tdbbi tenyészethez
viszonyitva a kodzepes, 0,050-0,150 genetikai tavolsdg (HARTL és CLARK 1997)
hatarértékei kozé estek. A fennmaradd huszonketté tenyészet egymas kozott mert
genetikai thvolsag értékei 0,003 és 0,05 kozott voltak. Az Fst a maremman (Ml) és A-
Y illetve maremman és Z-AK csoportok kozoétt 0,090 és 0,100 értékeket vettek fel,
melyek kézepes genetikai differencialodast jelentenek. Az Fstiz-miy volt a legmagasabb
(0,169) érték, amely igen nagy genetikai differencialédasnak felel meg, ugyanakkor a
Z gulya az alapitdé populacidk kozul kettéhoz, az A és B populaciokhoz volt a
legkdzelebb (Fst z-4=0,086; Fst z-5)=0,086).

14
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Becsult paronkénti Fst értékeken, Genalex modullal elvégzett principalis
komponens analizis grafikus reprezentacitja. A kék, nem cimkézett csordak (A-Y)
genetikai eltérése egymastol alacsony. A piros koddal ellatott populacidk kézepes
eltérést mutatnak az A-Y magpopulaciotol. A szazalékos értékek a komponens
tengelyek mellett az adott komponens altal magyarazott varianciahanyadot jelzik.

A Nei-féle genetikai tavolsdgokon alapulé dendrogramon (3.4.2. &bra) a
szurkemarha tenyészetek kett6 f6 csoportot mutatnak. A bekarikazott tenyészetkddok
azon gulyakat mutatjak, melyek genetikailag a legkevésbé eltér6ek egymastol. Ezen
szirkemarha populaciok ugyanazok, amelyeket korabban principalis komponens
analizissel azonositottunk (kék, nem jelolt tenyészetek az 3.4.1. 4bran)

3.4.2. abra

34 szurkemarha és egy maremman populacio Nei-féle genetikai tavolsagain
alapul6 dendrogramja. A bekarikazott csoportok egymastél mért genetikai
tavolsagai alacsonyak, a csoportok differencialtsaga minimalis. A bootstrap
értékek az eladgazasokon lathatok.
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A szlrkemarha fajtaban észlelt tizenkettd, a magpopulaciétél eltéré gulya létezése
utalhat genetikai sodrodasi eseményekre, izolaciora vagy esetleges introgressziora
mas fajtak feldl. 1zolacié valdéban tértént a Z gulya esetében, mely koérilbelll 100 évig
volt elzarva az allomany tobbi részétdl.

Ebben a vizsgalatban a sztirkemarhék tulnyomo tobbsége soha nem sorolédott a
maremman klaszterbe, amely egyezést mutat PARISET és mtsai (2010)
eredményével, ahol a hasonlosag a két fajta kdzott csak fenotipusosan volt fellelhetd.
Ugyanakkor a Genalex és GeneClass programok kett6 illetve 6t egyedet (0,06 ill. 0,16
%-a a vizsgélt egyedszamnak) a maremman klaszterbe helyeztek. Structure altal
végrehajtott osztalyokba sorolaskor hatvankilenc szirkemarha (2,13%-a a vizsgalt
egyedszamnak) maremmanként azonositdédott 0,346 valdszinlségi értékkel, miszerint
maremman felmendékkel rendelkezhetnek. A BAPS szoftver admixture opcidjat
hasznélva, tiz szirkemarha egyed kerilt bele a maremman klaszterbe ahol a
csoportba  tartozasi egyutthatojuk  0,50-0,67-ig  valtozott  0,080-0,340
valoszinliségekkel. Pontosabb maremmanhanyad meghatarozas céljabdl ezen
allatokat érdemes lenne korultekintéen kivalasztott, telies genom atfésilésbdl (pl.
lllumina Bovine genotipizalo chip adataibdl) szarmazé SNP I16kuszokkal megvizsgalni
hasonl6 moédon, mint FRKONJA és mtsai (2012) demonstralta svajci kettés
hasznositdsu szarvasmarha esetében.

Osszefoglalva, tizenketté sziirkemarha gulyat azonositottunk, amelyek allatai
kulonos figyelemmel vonhatbak csak be egy teljesgenom atfésilésen alapuld
populaciégenetikai  vizsgalatba, a félrevezetd eredményeket elkertlendd.
Azonositottunk olyan tenyészeteket is, melyek fontosak az egész populacio genetikai
sokszinlségének fenntartasaban. Jelen vizsgalatok segitséget tudnak nyujtani a jovo
kutatasaihoz, és hozzajarulhatnak a pénzlgyi és tudomanyos eréforrasok megfeleld
csoportositasahoz (BOETTCHER és mtsai, 2010), a fajta hatékony fenntartasahoz.

3.5.Szarvas, mikroszatellit

Osszesen 41 mikroszatellitet teszteltink. Végl kilenc 16kuszt valasztottunk ki a
negyvenegy kozil, amelyek megfelel6 mintazatot adtak agaréz vagy kapillaris
elektroforetikus elvalasztas utdn mind a gim- mind a damszarvas esetében.

A megfigyelt allélhosszak ismeretében a primerek fluoreszcens festékkel torténd
jeloléseit ugy alakitottuk ki, hogy azok multiplexalasa lehetséges legyen.

Gimszarvas esetében a kombinalt szul6i kizarasi valészinliségek (CEP) az egyik
szulére vonatkoztatva a 4 és 5-plex esetében 92 illetve 95 % értékek voltak. A két
reakcié egytttes CEP értéke 99,6 % (3.5.1. tablazat). Heterozig6ta hidny a legtdobb
I6kusz esetében megfigyelhetd volt, de a Hardy-Weinberg egyensulytdl val6 eltérés
csak egy I6kuszon volt medfigyelhet6 a B farm esetében, az IDVGAS9 I6kusznal.
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Farm Farm B Farm Farm Farm Farm
A N=52 A+B A+B A+B A+B
N=67 N=119| N=119 N=119 N=119
[6kuszok szama 9 9 9 8 5 4

Ho atlag 0,6892 0,7392 0,7121| 0,6950 0,7524 0,6618
He atlag 0,7790 0,7991 0,8017| 0,7979 0,0811 0,7910
PIC atlag 0,7466 0,7699 0,7761| 0,7738 0,7841 0,7694

Fis 0,156 0,153

C”EZZI(O?)'SO 0,0080| 10,0038 |0,0037| 0,0071 | 0,04613 | 0,0777

3.5.1. tdblazat.

Multiplex készletek jellemzése két farm allatain. (N: vizsgalt allatok szdma, Ho és
He: a megfigyelt és vart heterozigozitas értékek, PIC: polimorfizmusok
informéciodtartalma, CnEP: kombinalt nem-kizarasi valosziniiség)

A két PCR készlet alkalmas gimszarvasok szarmazasellen6rzésére és alkalmas
lehet mas fajtak, mas farmokon vald ellenérzésére is. A két készletbél osszefésult
nyolc-plex reakcio 99,3 %-os kizarasi valdszinliséggel jellemezhet6 (3.5.1. tdblazat)
és flggetlenul a két készlettdl, ugyanarra a célra hasznélhato.

Ebben a vizsgalatban hét |6kusz azonos HAANES és mtsai (2005) altal leirt
I6kuszokkal a kovetkez$ kulonbségekkel; i.) a BM4208, NVHRT48 és OarCP26
szimplex reakciokban, ii.) az NVRT73, CSSM066 és NVHRT21 duplex reakcidkban,
iii.) az RT1 lokuszt triplex reakci6ban hasznaltak. Ez a hét l6kusz benne volt az
elsének tesztelt primerhalmazban és alkalmasnak bizonyult multiplexalasra. A
fennmaradd két I6kuszt (DIK082, IDVGA59) més kutatdk fejlesztették szarvasmarha
fajtaban.

A leirt mikroszatellit reakcidk (kul6nos tekintettel a nyolc-plex reakciéra) tAmogatni
tudja a vadfenntartdssal kapcsolatos dontéseket, segit a koéltségek és réaforditott
munka minimalizalasdban, minimalizalja a keresztszennyezés és mintafelcserélés
lehetéségét. Mivel lehetséges, hogy a multiplex reakcié mikodik mas szarvasfajtakon
is (BONNET és mtsai, 2002), a kifejlesztett reakcio érdekes lehet az e terileten
dogozo6 kollégak szamara.

A feltart genotipus adatok i.) alkalmazhatéak elveszett vagy elkdborolt allatok
eredeti populaciéjahoz valoé rendeléséhez, ii.) nélkil6zhetetlen alapjat szolgaltathatja
kulonféle gazdaséagilag fontos tulajdonsagok térképezéséhez, iii.) segithet kivalasztani
azon tenyészallatokat, melyek leginkdbb hozzajarulnak a gimszarvas diverzitdsanak
fenntartdsdhoz, iv.) alapjat képezheti olyan populaciok kereséséhez, amelyek
képesek cstkkenteni a vizsgalt damszarvas populacio beltenyésztettségi allapotat.

3.6.Prion proteint kédold gén genotipizalasa

Neégy primert hasznaltunk az alanin (A) és valin (V) (136. kodon), az arginin (R) és
hisztidin (H) (154. kodon) illetve az arginin (R), glutamin (Q) és hisztidin (H) (171.
kodon) megkulonboztetésére. A  kontrolimintdk genotipusat szekvenalassal
allapitottuk meg. Az itt leirt teszt eredménye egyezett a szekvenalasi eredményekkel.
Mas mintadkat parhuzamosan PCR-RFLP modszerrel (YUSBASIAN-GURKAN és
mtsai, 1999) vizsgaltunk. A kapott adatok egyeztek a mikroszekvenalasi
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eredményekkel. A mikroszekvenald primereket a kozvetlenll a mutaciok mellé
terveztik, a hosszaikat poly-A illetve poly-T végekkel allitottuk be. A gyarté tanacsait

kovetve a primerek kdzotti hosszkilonbség legaldbb hat-hét nukleotid volt.

A mutacidk a primerkotdé helyeken nem valdszin(i, hogy befolyasoljak a betapadast
a kovetkezd okok miatt; i.) az fent emlitett primerek olvadasi hémérséklete az 5’ végek
nélkil 62-64 °C, ii.) az amplifikélt régié csak 266 bp; és iii.) a kapcsolédasi esemény
50 °C-on jatszodik le. Amennyiben a primerek tapadasa mégsem torténne meg, akkor
az konnyen észrevehetd az elektroforetikus csucsok teljes eltinésén keresztil. Az
ilyen jelenség biztos elkerilése véget degeneralt primereket lehet hasznalni vagy/és

a szemben lévé komplementer szalat is fel lehet hasznalni a primertervezésnél.

Néhany kivalasztott genotipus elektroforetikus mintdzata az 3.6.1. abran lathaté.

A mintazat kiértékelése egyszeri algoritmussal automatizalhato.
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ARH/VRQ (A), ARR/AHQ (B), ARR/ARR (C), ARR/ARH (D) genotipusok
elektroforetikus mintazata. A kodon szama és a hozza tartozé6 aminosav egybetiis
kodja az adott csucs alatt lathato. A 171-el jelolt z6ld csucs azt jelenti, hogy ezen
csucs melletti 171H és 171Q jelzésli csucsok hivatottak eldénteni a genotipust. A:
az aminosavak H és Q a 171-es pozicioban. B: a kék 171-es és kék 171R csucsok
alapjan a genotipus tovabbi meghatarozasaba a kévetkezd csucs, a 171Q is
beleszamit. A genotipus ebben az esetben R/Q. C: a kék 171R jelenléte és a zold
171-es hianya az jelzi, hogy a genotipus R/R. A kbvetkezd 171Q csucs csak
megerdésiti az el6bbi genotipust. D: A kék 171 R magaban jelzi, hogy az egyik allél
R. A tovabbi 171 és 171 H csucsok arra utalnak, hogy a masodik allél H. A
genotipus R/H. A 171 Q megerdésiti a leolvasott R allél meglétét.
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2002-ben 2003-ban a Magyar Juhtenyészték Szovetségének segitségével az
egész orszagban elkezdd6dott a vérmintak gyljtése. Akkori célunk a merind
tenyészkosok, a racka, cigdja, cikta, illetve az angol tejeldé allomany felmérése és
rizikdcsoportokba valo besorolasa volt.

A modszert azok szamara ajanljuk, akiknek nagy mennyiségli mintat kell
megvizsgalniuk és nincs lehetéségik 5 nukledz kémiat vagy piroszekvenalast
alkalmazni, de képesek fluoreszcensen jelzett fragmenteket analizalni. Tobb |6kusz
vizsgalata is beépithet6 az eljarasba, amennyiben tobb surlokér rezisztenciaval
kapcsolt mutacié (HUNTER és mtsai, 2000) valik ismertté.

3.7.Merin60 kosok vizsgalata termelési tulajdonsag és prion protein
genotipusok kapcsolatara

A preferalt ARR/ARR genotipus kdzepes nagysagu gyakorisaggal fordult el6
mindkét fajtaban (25 % kordl a magyar merinéban, 20 % koérldl a német merinéban. A
magyar meriné novekedési atlagainak és standard deviacidinak analizise nem
mutatott szignifikans kiulonbséget a harom genotipus kodzoétt, ugyanakkor -altalanos
tendenciaként megfigyelve- az ARR/XXX genotipussal rendelkez6 baranyok
kiemelkedbek voltak a ndvekedésben illetve az egy- és kétéves testsulyban.

A hazai tenyésztésli német merind kosoknal nem volt szignifikdns kilonbség a
kllonbdz6 genotipusoknal meért tulajdonsagok értékeiben. Az import csoport
baranykori sulygyarapodasaban szignifikans kulonbség volt megfigyelhetd a
kulonbdz6 genotipus osztalyokat illetéen. Az import csoportban a hizékonysagi adatok
nem voltak hozzaférhetbek, mert ezen adatokat az exportalé orszag nem hasznalja
hus jellemzésre. Az ARR allélt nem hordozé juhok minden mér6szamban jobban
teljesitettek (3.7.1. tAblazat).

A vart genotipus gyakorisagoktol csak a német merind kosok mutattak eltérést. A
csoportot ketté osztva -hazai és import allomany- és a vizsgalatot megismételve a
Hardy-Weinberg egyensulytol valé eltérést csak a hazai tenyésztésli csoportban
talaltunk (3.7.2. tAblazat). A megfigyelt és vart genotipusok gyakorisagi értékei kozotti
kulonbség szignifikAnsnak bizonyult. A Hardy-Weinberg egyensuly hianyanak oka
lehet az egyszerre tbbbféle tulajdonsag javitasat célzé szelekcio.

Tulajdonsag ARR/ARR ARR/XXX XXXIXXX Odsszes

atlag SD atlag SD atlag SD atlag SD
sulygyarapodas, g/nap | 360,90* | 50,36 374,00* | 65,60 422,24* | 65,61 383,14 | 66,57
1 éves suly, kg 80,82 12,50 83,93 11,16 88,53 11,77 84,53 11,60
2 éves suly, kg 107,45 | 14,31 105,00 | 13,41 116,71 | 15,89 108,10 | 14,76

SD: standard deviacio, *: a szignifikans kapcsolatot jelzi p < 0,05 szinten
3.7.1. tablazat
Az import német merin6 névekedési tulajdonsagainak leiré statisztikaja
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Fajta allatok | ARR/ARR | ARR/XXX | XXX/XXX X2
szama

német mering, import 73 15 (11) 21 (17) 36 (45) 4.077

német meringd, hazai tenyésztés 142 42 (32) 70 (91) 29 (19) 12.13

3.7.2. tablazat
A prion protein genotipusok megfigyelt és vart (a zarojelek kdzott) értékei a német
meriné kosokban.

A magyar merin0 és a hazai tenyésztésii német meriné populaciok nem mutattak
szignifikans kapcsolatot a prion protein genotipusok és a ndvekedési jellemzdk kdzaott,
kivéve az ARR haplotipust nem hordoz6 import német merind csoportot, amely
szignifikansan jobban (p < 0,05) szerepelt a napi testsuly gyarapodasban (3.7.2.
tabldzat). Az interakcié gyengének bizonyult (korrelaciés koefficiens 0,291) és a
genotipus a napi sulygyarapodas teljes varianciajanak 9,6 szazalékaért volt felelds.

A napi gyarapodas és az ARR haplotipus koz6tti negativ kapcsolat lehet a
bizonyitéka annak a genetikai veszteségnek, melyet WING-YOUG és mtsai (2007)
modelleztek  surldkdr rezisztenciara torténé  szelekciés  feltételekkel. Ez
megmagyarazhatja, amiért a hatas azok k6zott az import allatok kdzott volt fellelhetd,
amelyek kiindulasi orszagaban a surlokor rezisztencidra vald szelekcidé kordbban
elkezd6dott, mint Magyarorszagon.

Az eredmény 6sszhangban van BRANDSMA és mtsai (2004) kutatasaival, ahol
alacsony negativ hatast talaltak az ARR allél és a 135 napos suly kdzott.

Mivel az ARR haplotipus kimutatott hatasa a napi sulygyarapodasra nagyon
alacsony és a genetikai elérehaladas hosszu tavon behozza lemaradasat (WING-
YOUG és mtsai, 2007), az atmeneti stagnalas vagy a genetikai el6rehaladas atmeneti
csokkenése az ar, amit a jov6 surldkor rezisztens fajtainak létrehozasaért fizetni kell.
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4. Uj tudomanyos eredmények

Az értekezésben a PhD fokozatszerzés o6ta eltelt tizennyolc évnyi kutatbmunkam

egy részét foglaltam dssze, tobbségében hazai allatdllomanyokra fokuszalva. A romai
szamozas a doktori értekezés X. fejezetében feltlintetett besorolasnak felel meg.

Vi

Vi

VI

Mangalica vizsgalatok (lasd 2.2.1 és 2.2.2 fejezet)
lgazoltuk, hogy a mangalica genetikai hattere alapjan h&rom csoportba
sorolhatd. A harom csoport megfelel a sz6ke, voros és fecskehasu fajtaknak.

A mikroszatellit eredményeket teljes genom vizsgalattal validaltuk.

Hat SNP Iokusszal alternativ megoldast kinaltunk a fajtak mikroszatellitekkel
torténd azonositasanak felvaltasara.

Laboratériumi  koralmények biztositasa nélkal hasznalhaté gyorstesztet
fejlesztettiink ki.

Racka, mikroszatellit vizsgalatok (lasd 2.2.3 fejezet)
Igazoltuk a fekete és fehér racka genetikai differencialtsagat, melyet mas
juhfajta-parok kontextusaban is megvizsgaltuk.

Magyar sziurkemarha mikroszatellit vizsgélatok (lasd 2.2.4 fejezet)
A magyar szurkemarha alloméany tenyészetekre lebontott genetikai strukturajat
felmertuk.

Olyan tenyészeteket azonositottunk, melyek ktlonleges figyelmet érdemelnek
diverzitas, génfenntartds szempontjabadl.

Szarvas, mikroszatellit (lasd 2.2.5 fejezet)
Kett6, addig szarvasnal nem hasznalt mikroszatellitet alkalmaztunk
szarmazasellenbrzési célra.

Egy 4-plex, egy 5-plex illetve egy 8-plex PCR csomagot hoztunk létre
gimszarvas szarmazasellenérzéshez.

Prion proteint kédolé gén genotipizalasa (lasd 2.2.6 fejezet)
Uj vizsgalati eljarast hoztunk létre a surlokor rezisztenciaval kapcsolt prion
protein gén véltozatainak meghatarozaséra.

Meriné kosok vizsgalata, termelési tulajdonsag és prion protein
genotipusok kapcsolata (lasd 2.2.7 fejezet)
Német merind kos allomanyban igazoltuk a surlokér rezisztens genotipusra
valo szelekci6 negativ hatasat.
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