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A dolgozat formai értékelése:

A benyujtott disszertdcio 91 szamozott oldalt tartalmaz. A dolgozatban nyolc fejezet targyalja
a tudomanyos munkat, az eredmények ismertetését, melyekben tagolas szerint harom fejezet a
mangalica fajtival végzett genetikai munkardl szamol be, ezt koveti a fehér és fekete racka
genetikai kiilonbozoségének felmérése, majd a magyar sziirkemarha alloméanyokon végzett
mikroszatellit vizsgélatok, a szarvas szarmazésellenérzésére fejlesztett multiplex PCR
ismertetése €s végiil két fejezet a juhok surlokor rezisztenciajaval és a rezisztenciat befolyasol6
prion protein genotipusnak az allat termelésére gyakorolt hatdsaval fo glalkozik.

A disszertacioban bemutatott munkak fébb megallapitasait a Jelolt az ,Uj tudomanyos
eredmények” fejezetben foglalja ossze és kiiloén fejezetben felsorolja publikacidi koziil azon
nyolcat, melyekben azokat kozolték. Kiilén kiemelendd, hogy a nyolc kozleménybdl a Jelslt
hat esetben els6 szerz, két cikknél pedig utolsé szerzé volt.

Minden egyes fejezet egy révid dsszefoglalassal nyit, ezt kiveti a bevezeté, az alkalmazott
anyag ¢s modszer rovid bemutatasa, majd a leghosszabb rész, az eredmények ismertetése. Tébb
esetben az eredményeket kovetden rovid kovetkeztetéseket olvashatunk. Az eredmények
szemléltetését, értelmezését tablazatok és abrak segitik.

A dolgozat 6sszeallitdsdhoz felhasznélt szakirodalom ismerteti a tudomanyteriilet legfontosabb
munkait, mind a hazai, mind a kiilfo1di szerzék vonatkozasaban. A kozlemények nagy tobbsége
tudomanyos folyoiratcikk, melyeket nagyrészt a 2000-es évek elején publikaltak. Ez ut6bbi
Osszhangban van a Jel6lt dolgozatban felhasznalt cikkeivel, mivel azok a 2003-2015 kozotti
idészakban jelentek meg.

A ,,Szarmazasellendrzés céljabol kifejlesztett multiplex PCR szarvasban” fejezetcimet tekintve
pontositast javasolnek, hiszen a szarvas megnevezésbol nem deriil ki pontosan a vizsgélatba
vont éllatfaj.

A dolgozat eredményeinek biralata:

A mangalica allomanyokon végzett genetikai vizsgalatok soran mikroszatellitekkel tértént a
fecskehasu, voros és szoke valtozatok elkiilonitése. A j6l megtervezett munka soran, a bevalt
gyakorlatnak megfelelden, kontrollként egy eltérd fajtat (duroc) is bevontak a vizsgalatokba.
Az eredményeket a 10 mikroszatellit allélvaltozataibol kaptak. 4 kérdésem az lenne, hogy a mai
technikai lehetdségek mellett tovabb novelné-e a mikroszatellitek szamdt? A fecskehasu, sz6ke
€s vOrds mangalicaval kapcsolatos megallapitasok helytalloak, azok a genetikai eredmények
elemzésén alapulnak.

A mangalicavizsgalatok folytatdsaként, a Jelolt és szerzotarsai a tobb, mint 60 000 SNP adatot
generdl6 Illumina chip-et alkalmazva lényegesen pontosabb informaciot kaptak az allatokrdl.
Amennyiben mindkét modszerrel genetikai tdvolsagot szamoltak a mangalicafajtdk kozott, agy



azokkal hasonld eredményeket kaptak (r=0,788). Hat olyan SNP-t sikeriilt azonositani,
melyekkel t6bb, mint 95%-os valoszintiséggel a helyes csoportba sorolhatéak a fajtak. Fzek az
SNP-k a kiiltakaré szinét meghatdrozé génekben taldlhatéak? A disszertdcioban megjegyzi,
hogy, ezen lecsokkentett szamii SNP-k alkalmazdsa esetén a koltségek nagyobb hdnyada
megtakarithaté (a mikroszatellit-vizsgdlathoz képest). Ez alatt milyen SNP azonositdsi
metodikdt ért?

A mangalica DNS azonositasahoz kifejlesztett és optimalizalt RPA reakcio igen meggy6zének
bizonyult mind sz6veti minta, mind feldolgozott €lelmiszerkészitmények esetén. Orvendetes,
hogy a specifikussag ellenérzésénél nem csak szekvenciakeresést és egyezOséget vizsgaltak,
hanem szamos sertésfajtat, allatfajt és novényi mintat teszteltek.

A fehér és fekete rackak kozotti genetikai tavolsag vizsgalatat két kiilon projektben végezte a
szerz0. El6szor nagyobb elemszammal és kevesebb mikroszatellittel, majd két év mulva 7
helyett 31 mikroszatellit markerrel. Az allatszdmban alapvetéen a fehér rackak egyedszama tért
el. Mindkét vizsgalat azzal az eredménnyel zarult, hogy a két valtozat genetikailag
differencidltnak tekinthetd, azonban a szerzé ravilagit arra, hogy az eredmények eltérnek és
felsorolja annak lehetséges okait. Az eredményekbél levont kévetkeztetéseknél figyelt arra,
hogy mértéktarté legyen, mivel mindossze 7, illetve 9 fekete rackat mintazott, melyek két,
illetve egy tenyészetbdl szarmaztak.

A magyar sziirkemarha tenyészetekben végzett mikroszatellit vizsgalatokba t6bb, mint 3000
egyedet vontak be, allatonként 11 mikroszatellittel. Igen ritka, amikor egy projekt keretében
ilyen sok allatrol van genetikai informacionk. A fajta allomanyanak idébeli valtozasanal
valosziniileg gépelési hiba folytan rossz évszam jelenik meg, illetve nincs informaciénk az
elmult évek tehénlétszamarol. Ez utébbi oly médon érthetd, hogy a legfrissebb adat a kutatasi
projekt zarasahoz igazodik. 4 kérdésem arra irdnyul, hogy a Jelolt sajat eredményei, illetve a
szakirodalom alapjdn miként értékeli a maremman és a magyar sziirkemarha kozotti
Senotipusos hasonlésdgot?

Gimszarvas €s ddmszarvas mintakon nagyszamu, dsszesen 41 mikroszatellitet tesztelt a Jellt
szarmazasellen6rzés céljabol. Ebbdl egy 4- és S-plexet alkotott, majd egyesitve egy 8-plex
assay-t fejlesztett, mely id6takarékos €s koltséghatékony megoldas. Mi volt az oka az OARCP26
mikroszatellit [6kusz kizdrdsdnak a multiplexbdl?

A juhok surlokorjaval kapcsolatban folytatott genetikai munkdban a rezisztencidval
Osszefiiggésbe hozott prion proteint kodold gén variansainak kimutatasat és metodikafejlesztést
ismertet a disszertacio. A kiilonbdzé genotipusok eléforduldsét racka, cigdja, texel és merind
allomanyokban dllapitotta meg. A tovabbi munka soran t6bb szaz allat bevonasaval magyar
merind €s német merind kosoknal &sszefiiggést keresett a prion proteint kodolé gén
polimorfizmusa és az allatok stlygyarapodasa kozott. Az elért eredményekb6l a szerzd
megfelel6 kovetkeztetést vont le. Véleménye szerint egy fajtaban, ahol a prion protein
genotipus a napi sulygyarapodds teljes variancidjinak 9,6%-Gért felelGs, érdemes a
rezisztencia kialakitasaban kedvezd, azonban a sulygyarapoddsban kedvezétlen allélra
szelekciot folytatni?



A szerz6 4j tudomdanyos eredményei koziil az aldbbiakat fogadom el:

Mangalica vizsgalatok:

A mangalica genetikai hattere alapjan harom csoportba sorolhaté. A harom csoport megfelel a
szOke, voros €s fecskehasu fajtaknak.

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

Laboratériumi koriilmények biztositasa nélkiil hasznalhato gyorstesztet fejlesztettiink ki.

Racka, mikroszatellit vizsgalatok:

Igazoltuk a fekete és fehér racka genetikai differencialtsagat, melyet mas juhfajta-parok
kontextusaban is megvizsgaltuk. '

Magyar sziirkemarha mikroszatellit vizsgalatok:

A magyar sziirkemarha 4llomany tenyészetekre lebontott genetikai struktarajat felmértiik.
Olyan tenyészeteket azonositottunk, melyek kiilonleges figyelmet érdemelnek diverzitas,
génfenntartas szempontjabol.

Szarvas, mikroszatellit:
Kettd, addig szarvasnal nem hasznalt mikroszatellitet alkalmaztunk szarmazasellen6rzési célra.

Egy 4-plex, egy S5-plex illetve egy 8-plex PCR csomagot hoztunk Ilétre gimszarvas
szarmazasellenérzéshez.

Prion proteint kodol6 gén genotipizalasa:
Uj vizsgalati eljarast hoztunk létre a surlokor rezisztencidval kapcsolt prion protein gén
valtozatainak meghatarozasara.

Meriné kosok vizsgalata, termelési tulajdonsag és prion protein genotipusok kapcsolata:
Német merin6 kos allomanyban igazoltuk a surlokor rezisztens genotipusra vald szelekcid
negativ hatasat.

Zsolnai Attila ,Molekuldris markervizsgalatok mangalica, racka, merino, sziirkemarha és
szarvas allomanyokon” cimmel benyujtott doktori munkéjat, a dolgozatban bemutatott
eredményeit elegendének tartom az MTA doktora cim megszerzéséhez és a nyilvanos védés
kitizését javaslom.
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