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MOLEKULARIS GENETIKA A BAROMFITENYESZTES
JELENLEGI IRANYZATAIBAN

HIDAS ANDRAS

OSSZEFOGLALAS

A baromfitermelés és a fogyasztok egyre komplexebb és magasabb szintl igényekke! fordulnak a
genetikai alapok felé. Ez nélkildzhetetlenné teszi a legkorszeriibb molekularis bioldgiai médszerek
alkalmazasat a kutatasi kapacitasok kihasznalasaval, a még fellelhetd géntartalékok és az intenziv
nemesitésbe vont allomanyok genetikai alapjainak feltarasaban, nagy allomanyoknak kell megfelelni
a valtozo szelekcios szempontoknak és a genetikai elérehaladas Gtemét is fenn kell tartani. Ez csak
Ugy oldhaté meg, ha egyszerre igen sok és raadasul nehezen mérhetd értékmérét tudunk javitani.

A kilénb6z6 markereken alapulé szelekciés modszerek felbontasa ma mar szinte az értékes gén-
véltozatok azonositasat is lehetdvé teszi, tébb pontossagot biztositva a nemesitésnek. A genomikai is-
meretek gyarapodasaval azonban latszik a génkifejezédés és szabalyozasi mechanizmusainak egyre
ndvekvé jelentésége, hiszen a meglévé genetikai informaciok kibontakozasat végeredményben ezek
hatarozzak meg. A genetikai, génexpresszios és élettani kutatasi teriletek lassan felvazoljak azokat a
bonyolult mechanizmusokat, amelyek az allati termelékenységet leirjak.

SUMMARY
Hidas A.: CURRENT STATUS OF MOLECULAR GENETICS AS A TOOL FOR POULTRY BREEDING

Poultry production and market has an increasing demand on the genetic characteristics of the used
animals. It means an obligatory usage of the molecular biology tools in the investigation of the still
existing genetic resources and the intensively selected lines. These stocks have to fulfil a very high and
complex selection demands and provide continuous genetic progression rate as well. It can be
ensured if large populations can be tested efficiently on several traits simultaneously, which are often
difficult to measure.

Different marker selection methods offer higher and higher resolution, reaching almost the identification
of the desired allele variations and providing more precision for the selection. The gaining knowledge on
the genome highlights the impact of the gene expression end regulation mechanisms also, which
eventually determine the manifestation of the genetic information. The genomic, gene expression and
physiology researches start to outline slowly the complicated mechanisms, which describes the animal
productivity.
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BEVEZETES

Egy 2003-as 8sszehasonlité vizsgalatban egy 1957 6ta fenntartott random te-
nyésztett vonalat hasonlitottak éssze a modern brojlervonalakkal (Havenstein és
mtsai, 2003). £z a vizsgalat tobbek k6z6tt ramutatott arra, hogy a teljesitményné-
vekedés 85%-ban a genetikai elérehaladasnak tulajdonithaté. Ez a folyamat je-
lenleg is tart, évi 2-3%-o0s javulasi Utemmel a csirke hustermelés hatékonysaga-
ban. Ezt az elérehaladast évi 1%-ra becstilik a tojohibrid programokban, annak
ellenére, hogy ott szamos ellentétesen haté tulajdonsagra kell egyidejlileg te-
nyészteni (Fulton, 2006). A hatékonysag javulasa egye égetébb, nem csak gaz-
dasagi szempontokbél, de kdrnyezetvédelmi okokbdl is (kdrnyezethasznalat, hul-
ladékok és gazemisszids terhelések). A baromfiagazat ebbdl a szempontbdl
egyébkeént is kiemelkedd jelentdseqli az allattenyésziési 4gazatok kozott, hiszen
pl. a CO, terhelése j6val alacsonyabb egységnyi termékre vetitve, mint mas fajok
esetében (Foran és mtsai, 2005), a genetikai elérehaladas pedig a legintenzivebb

a jellemzé allomanyméretek, genetikai variabilitas és generaciés intervallum
kdvetkeztében.

FO TRENDEK A JELENLEGI TENYESZTESI IRANYOKBAN

A kiaszikus tenyészcélok mellett, amelyek a termékelSallitas hatékonysagat
szolgaljak, az alabbi iranyzatok érvényesiinek egyre dominansabban, mintegy
tobblet feladatot jelentve a tenyésztés szamara.

Allatvédelem

Nem csak a tartastechnoldgia, hanem a genetika szamara is kihivas olyan al-
lomanyok, genetikai alapok kialakitasa, amelyek az uj, allatvédelmi szempontok-
nak megfeleld tartasrendszerekben maximalizaljak a termelési hatékonysagot (ge-

notipus-kdrnyezet interakciok), masrészt az allatvédelmi szempontokbdl mérvado
paraméterek tekintetében is killjak a probat.

Ellenalloképesség (kdrnyezeti, altalanos és specifikus betegséggel szemben)

Fokozodik a tarsadalmi és piaci nyomas az allati termék elGallitasara a haté-
konysag és termelésbiztonsag mellett az allattartas és termékeinek szermarad-
vany és fertézéses kockdzatmentessége human szempontjabdl is.

Fenntarthatdésag

A fenntarthatésag genetikai elérehaladasban is kdvetelmény. A genetikai eré-
forrasok megdérzése egyre inkabb felértékelddik, hiszen a sokféle és valtozé kér-
nyezet és termékcsoport, valamint a tarsadalmi, és a fogyasztéi elvarasok is mind
tobb és tobbféle igényt tAmasztanak a genetikai alapokkal szemben, melyek egy-
re inkabb kimerilében vannak. A genetikai alapok védelme mellett iegalabb olyan
fontos azok megismerése és az ahhoz sziikséges vizsgalati technikak fejlesztése.
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GENOMIKA

Az 1990-es évek kozepétdl ket keresztezési csirke populacion allitottak fel kap-
csoltsagi térképet, amit egyebek kdzétt mikroszatellit markerekkel oldottak meg,
célul tiizve mintegy 1000 marker azonositasat, ami a QTL-ek térképezését indit-
hatta meg. Az &sszevont térkép 2003-ra sziletett meg (Groenen és Crooijjmans,
2003), amit kévetéen tobb mas madar fajban is szllettek ilyen térképek. Azéta
csirkében 1000 QTL-t azonositottak a legvaltozatosabb értékmérékel kapcsolat-
ban (Hocking, 2005, Abasht és mtsai, 2006, www.thearkdb.org).

A csirke genom szekvenalasa soran létrehoztak egy BAC fizikai térképet is
(Aerts és mtsai, 2003, Wallis és mtsai, 2004).

A csirke genom szekvenalas elsé eredménye (Hillier és mtsai, 2004) egy kiva-
16 minGségl szekvencia adatbazis. Ez kdszdénhetd a kisebb genommaéret és ki-
sebb repetitiv frakcio miatt (11%, az emlésdkre jellemz6 50% helyett). A genetikai
és fizikai térképek segitségével 933 Mb-ot, azaz a becsiilt genommeéret 89%-at si-
ker(lt azonositani. Masodik |épcsében, ezt egészitették ki kb. 250 000 tjabb szek-
venciaval. Ez a verié kilondsen a Zkromoszdma tekintetében lépett elére és igy
a genom 95%-a lett ismert. A cDNS kényvtarakkal ésszehasonlitva a gének 95%-
a taldlhaté meg az Ujabb adatbazisban. Hatra vannak még a legkisebb mikrokro-
moszémak kézul néhanyan, melyekhez valészinileg rendelheték lesznek eddig
még meghatarozatlan kapcsoltsagi csoportok. A W kromoszéma tovabba is gon-
dot jelent, hiszen a genom tébbi részével szemben jéval nagyobb az ismétisds
szekvencia tartalma.

A szekvenalas soran végzett 6sszehasonlito vizsgalat nagy hasonlésagot mu-
tat mas madar fajokkal (Chaves és misai, 2006).

A j6v6 tendenciaja a madar genomszekvenalasokban a meglévé adatbazisok
fejlesztése és elemzése mellett a gének és génfunkciok elbrejelzésével, a kuldn-
béz6 fajok genomjanak 6sszehasonlitasa.

A genom szekvenalasi projekt egyik f6 eredménye a gének szamanak a becs-
lési lehetéségében jelentkezik. Igy ma 16 736-ra tehetd a csirke gének szama, a
human 22 740-nel szemben.

A csirke genom megszekvenalasaval (Hillier és mtsai, 2004) és annak az egye-
di valtozatossaganak a felmérésével (Wong és mtsai, 2004) Uj lehetéségek nyil-
tak meg a tenyésztési programok szamara. Tébb, mint 3 millié SNP (pontmutacio)
valt ismertté, melyeknek 83%-a kddold és nem szinonim nukleotid cserét jelente-
nek. Ezek az adatok 5x10-3 nukleotidonkénti diverzitast jelent, ami hatszorosa a
humanban megfigyeltnél (Ellegreen, 2005). Az SNP-k 70%-a a vizsgalt négy faj-
taban kdzés volt, ami azt mutatja, hogy ezek 5-10.000 éve, még a haziasitas
elétt jottek létre (Wong és mtsai, 2004).

A hataimas SNP adatbazis egy igen kiterjedt genetikai markerkészletet bizto-
sita QTL térképezésekhez. Jelenleg 10.000 SNP témeges azonositasara van le-
hetéség (www.illumina.com, www.affymetrix.com). Ez azt jelenti, hogy az SNP
markerek és az értékmérék kozotti kapcsolat kimutatadsa nagyobb pontossagot
tesz lehetévé a szelekcié szamara. A molekularis genetikai kutatdsokban ujabb
mérfoldké az olyan, nagy ateresztéképességl vizsgalati modszerek elterjedése,
amelyekkel egész genomot atérd tesztet végezhetlnk egy |épésben. Ezek koltsé-
gesek ugyan elsé pillantasra, de olyan mennyisegu adatot szolgaltatnak, hogy
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fillérekbe kerll egy-egy marker azonositdsa egy mintan. Egy 10.000 genetikai
markerrel 1000 allaton térténé szirés 10 millié adatpontot szolgéaltat. Ennek érte-
kelési médszereit fejlesztik jelenleg, hiszen ez nem kis feladat, ugyanis ezt a meg-
kozelitést a hagyomanyos szelekcids programokba kell integralni, ami igen nagy
bioinformatikai kihivast és beruhazast igényel. Leginkabb a nehezen mérheté (el-
lendlloképesség, welfare tulajdonsagok) vagy az alacsony 6rokiédésl (szapora-
sag) tulajdonsagokban varnak ezektdl az eszkdzoktdl elérehaladast (Burt, 2008).

Ujabb iranyzat a kopiaszam valtozatossag vizsgalata genomszerte (Redon és
misai, 2006). A képiaszam valtozatossag az egyik {6 forras a genetikai variaciok-
ban, ezért van nagy jelentésége. Ugy tiinik, hogy a képiaszam valtozatossag ]oval
kisebb mérték(i, kb. egy harmadnyi a madarakban, mint az emberben (Griffin és
mitsai, 2008). Ennek oka ismeretien, de feltehetdéen a kompaktabb csirke genom-
ban keresendd, ami kevesebb lehetSséget nyuijt a kdpiaszam valtozékonysagara.
A csirke és a pulyka 0sszehasonlitasa azt mutatja, hogy a képiaszam valtozatos-
sagnak forrasa azonos a két fajpan. Hasonlé megfigyelések szarmaztak a human
— csimpanz ¢sszehasonlitasabdl is (Perry és mtsai, 2006). Feltételezik, hogy a
szegmentdlis duplikacié a {6 oka a kdpiaszam valtozatossagnak, ugyanakkor ezek
kedveznek a kromoszomalis atrendezédéseknek is (Hillier és mtsai, 2004). Ez le-

het egy magyarazata annak, hogy a madarakban miért olyan ritkak az ilyen kro-
moszéma elvaltozasok.

FUNKCIONALIS GENOMIKA

A funkcionalis genomika a gének miikodésére és annak szabalyozasara és a
géntermékekre fokuszal az egész genomot figyelembe véve. Megfelelé médsze-
rekkel tanulmanyozhatdk a génatiras termékei, fehérje produktumok és anyag-
cserevaltozasok, melyekkel az él6 szervezet mikddése atlathaté és magyaraz-
haté részleteiben és egészében.

A csirke genom funkciondlis vizsgalata sordn majdnem 600.000 EST-t
(expression sequence tags, expresszalédé szekvencidk) tartak fel kilonbdzé szo-
veti cDNS kényvtarakbol (Carré és mtsai, 2006), ami rengeteg gén azonositasat
tette lehetévé. Erdekes, hogy a csirke expresszalt szekvenciak 72%-a kéthetd
csak a gén adatbazishoz. Kulénésen igaz ez az ellenalléképességgel kapcsolatos
génekre, amelyek gyorsan valtoznak és ezért nehéz Sket azonositani, pedig igen
nagy jelentéségik volna a tenyésztésben. Humanban 500 gént azonositottak,
amelynek szerepe van a velesziletett ellenaliéképességben (Kelley és mtsai,
2005), mig csirkében is mar 400-at talaltak (Kaiser és mtsai, 2008).

Az ezekbdl a vizsgalatokbdl szamazé szekvenciak kionjait gyakran hasznaljak
fel cDNS microarray szerkesztéshez a nagy ateresztéképességli génexpresszios
vizsgéalatokban (Cogburn és mtsai, 2003., Smith és mtsai, 2006). Ezen szekven-
cidk ismeretében lehetett megtervezni oligonukieotid array és DNS chip teszteket
a genomot atfogd expressziés vizsgalatokhoz (www.ark-genomics.co.uk,
www.affymetrix.com).

A cDNS microarray tesztekkel egyszerre tobb ezer génrél képz6dé mRNS
szintjét mérhetjuk kilénbozé vagy kulénbdzd anyagesere statuszban 1évé széve-
tekbdl (expresszids QTL-ek). A leggyakrabban vizsgait szervrendszerek: neuro-
endokrin rendszer és reprodukcd, anyagcsere és szomatikus rendszerek, immun-
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rendszer. A kapott informaciokbdl felépihetd a sejtek, gének olyan szdvevényes
mikodési és szabalyozasi halézata, ami az életjelenségeket meghatarozza
(Cogburn és mtsai, 2007).

Az RNS degradacidjaér, illetve felelSs, transzlacié iranyitasaban igen jelentés
szabalyozé elemek, a 20 nt nagysag kérnyeken talalhaté apro, in. miRNS-ek. Leg-
Ujabban ezek azonositasa és kvantifikalasa kerilt a figyelem eléterébe, mivel ezek
profilja lehet, hogy jobban tukr6zi a kilénb6z6 anyagcsere allapotokat, mint ma-
guk a sejtben talathaté mRNS lancok (Burnside és mtsai, 2008).

Az RNS szinten egyéb jelenségek is vannak, amelyek kihatnak a gének tény-
leges kifejez6désére. Ez az RNS interferencia (Rnai) jelensége A miRNS csak
részben komplementer a cél mMRNS-sel, mig az siRNS teljes komplementaritast
mutat, amivel nem csak a transzlaciét képes gatolni, de egy feed back mechaniz-
mus révén az atirédast is. Ezen az elven megtervezett RNS interferencia (RNSi)
alkalmazhatd, mintegy reverz genetikai eszkbzként, célzott gének miikédésének
gatlasara és fenotipusos kovetkezményeinek megfigyelésével (Kawakami és
mtsaij, 2003).

A genom mikédés tanulmanyozasanak masik médja a proteomika, ami talan
még bonyolultabb és még nagyobb ateresztéképességui technikakat igényel, mint
a transzkriptumok vizsgalata, hiszen a kilénb6zé fehérjékben és allapotukban
még nagyobb valtozatossag figyelheté meg, mint a DNS ill. mRNS szinten.

A fiziologiai genetikanak talan djjasziletése a metabolomika, mikor genomikai
és funkcionalis genomika eszkézo6kkel tAmogatva tudjuk figyelni az anyagcsere-
valtozasokat eltér6é genetikai hattér mellett (Walzem és mtsai, 2007).

NEHANY GYAKORLATI PELDA

QTL térképezések

A figyelem egyik fokusza a csirke nagy hisztokompatibilitasi komplex lokusz ge-
netikai diverzitasara iranyul (Fulton és mtsai, 2006), mivel a betegségrezisztencia
egyik fontos alkotéelemének tartjak. A génbanki illetve lokalis 6shonos populaciok
igen nagy valtozatossagot mutatnak ebben a tekintetben, de kapcsolatuk a tény-
leges ellenalloképességgel még csak néhany esetben ismert.

A korabban juh vérésvértest ellenanyagtermelésre divergensen szelektalt vo-
nalak kézotti tesztkeresztezésekben 3000 SNP segitségével 6 olyan QTL-t azo-
nositottak, amelyek egyUttesen kb. 24 ill. 38%-at adjak a fenotipusos variancianak
az immunizalast kéveté idé fuggvényében (Dorshorst és mtsai, 2008).

Mikroszatellit QTL térképezéssel 0,2—0,6 g hatast talaltak a tojassulyra (Settar
és mtsai, 2008). Erdekes 6sszehasonlitds eredményeként mutattak ki, hogy egy
ilyen viszonylag jol 6rékl6dé tulajdonsagnal, mint a tojassuly, a markeren alapulé
szelekeié 0,73-0,85, viszonylagos pontos elérejelzést ad az apaallat tenyészérté-
kére 6sszehasonlitva a BLUP médszerrel (Arango és mtsai, 2008).

Az dllati viselkedés genetikai alapjai hozzajarulhatnak a welfare tulajdonsagok
kialakulasaért. Egyik legjelentésebb értékméré ezen a téren a kannibalizmussal
kapcsolatos tollcsipkedés. Egyes vizsgalatok szerint QTL-ek mutathatok ki a toll-
csipkedés hatterében (Buitenhus, 2003, Jensen és mtsai, 2005), amit mar alata-
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masztottak korabbi ilyen jellegli 6rokiGdési vizsgalatok is. Megfigyelték azt is, hogy
az egyik genetikai marker dsszefliggést mutat a keres6képességgel, ezért tovab-
bi vizsgalatok dénthetik el, hogy ezek a markerek mennyiben lehetnek hasznosak,
attél figgben, milyen természetl az dsszefuggés a ket tulajdonsag kozétt.

Eurépai allati betegség genomikai egyuttm(ikodés

Gazdaallat, kdrokozé és interakcidik genomikai kutatasai jelentenek komplex
megkozelitést a betegségek elleni rezisztencianemesitésben ill. védekezésben.
llyen konzorcium az EADGENE, amelyik haziallatok betegségeivel és kérokozoi-
val foglalkozik. Az egyuttmiikodés kiterjed a genetikai konyvtarak, immunoldgiai
reagensek, patogén torzsek megosztasara csakugy, mint pl. a microarray teszte-
kére és azok fejlesztésére. A projekt keretében folyik a meghatarozasa azoknak a
genetikai alapoknak, amelyek a legalkalmasabbak lehetnek a betegségreziszten-
cia genomikai kutatasaira. A bioinformatikai €s analitikai eréforrasok egyesitése,
6sszehangolasa sem kerilhetS el ezekben a projektekben. Talan szokatlan az
ilyen nagy konzorcidlis kutatasoktél, de ezuttal kilonés gondot forditanak arra,
hogy a folytatott kutatas talalkozzon a gyakorlat, a tenyészté cégek igényeivel. igy
fogalmazédnak meg az olyan projektek, mint pl a coccididzis rezisztencia és a
husmindségre gyakorolt episztatikus hatas, vagy pl. SNP-ken alapulé szelekcié a
Salmonella hordozé statusz elleni védettségre (van der Laan, 2008).

Génexpresszios vizsgalatok

A takarmanyeértékesitéssel kapcsolhaté gének a duodénumban j6 egyezést
mutattak a jé ill. a rossz takarmanyértékesitési allatoktdl vart kifejezédésekkel
micro array és RT-PCR vizsgéalatokkal. Az energia metabolizmusért, fehérje és kal-
cium retencioért, lipolizisért, a sejt novekedéséért és proteinszintézisért felelés
gének egymas ala dolgoztak a megfigyeleések szerint a kedvezébb takarmanyér-
tékesités iranyaba, ami lehet6séget mutat genetikai markerek fejlesztésére ezen
a téren (Aggrey és mtsai, 2008).

A tojashéjban eléforduld feherjeknek és enzimeknek a legutdbbi vizsgalatok
szerint, igen jelentds hatasa van a hejszilardsagra csak Ggy, mint annak atjarha-
tosagara a kérokozok szamara. Ezek a szempontok tették indokoltta a tojashéj
proteomikai atvilagitasat (Mann és mtsai, 2006) és azok génjeinek expresszids di-
namizmusat az uterus kilénb6z6 szakaszaiban (Jonchere és mtsai, 2008).

Jelentds, kelés el6tti veszteséget tulajdonitanak brojler és pulyka keltetésben
annak, hogy az anyagcsere és az oxigénellatds nem fejlédik egyitt harmonikusan
(Christensen és mtsai, 1996). Feltételezések szerint a keltetés korabbi szakaszaban
(E16-18) alkalmazott cstkkentett oxigénszint (17%) javithatja a keléskori hipoxia talélési
esélyeit. Ezt kdvetendben gén expresszids vizsgalatokkal vizsgaltak, hogy miként rea-
galnak a kel6 csibék. A kondicionalaskor alkaimazott hipoxia nem volt elegends a HIF
hipoxia faktor megjelenéséhez, azonban a kelS csibékben jelentés kilonbség mutat-
kozott az expresszios profilban. A kondicionalt csibék nem mutattak a kezeletlen alia-
tokon megfigyelhetd stresszvalaszt a génexpresszio szintjen (Druyan és mtsai, 2008).

A metabolomikai kutatasok egyik elsé eredménye a divergensen szelektalt
brojler vonalakban a plazma lipidprofilok leirasa (Walzem és mtsai, 2007).
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Hazai baromfi génexpresszids vizsgalatok a baromfitenyésztést nagyban suj-
t6 héstressz kérdésével kezdtek foglalkozni. Laboratériumunkban héstressznek
kitett baromfi n6vendékek héstressz fehérje és egyéb stressz gének kifejezédését
tanulmanyoztuk, melyek szamos elvéaltozast mutattak ki (Horti és mtsai, 2007).

Szarmazasellendrzés

Mindségbiztositasi és szarmazasellenérzési célokra a tenyésztécégek keres-
tek ill. kialakitottak genetikai markereket a vonalaikra (Fufton, 2006), amivel az
esetleges keveredéseket és fajtaazonossagokat lehet kontrollalni.

A hazai gyakorlatban ennek kildnleges jelentésége van, hiszen rengeteg al-
kalommal kérdéjelez6dik meg baromfi allomanyok genetikai azonossaga, végter-
mék és szulépar szinten egyarant, huscsirke és lid vonalakon is. A tenyészté cé-
gek, ha van birtokukban genetikai marker allomanyaikra, azt nem adjak ki, legfel-
jebb allomanyok kozétti sszehasonlitd vizsgalatokat végezhetlnk vitas esetek-
ben RAPD és mikroszatellit analizissel. Szomoru, hogy mig a vilag baromfite-
nyésztése a molekularis genetikai eszkézoket a nemesitésben hasznalja, ha-
zankban a gyakorlati gazdasagi életben eléfordulé anomaliakkal kertlink kap-
csolatba. A hazai joggyakoriat szerint, a vasarlé tenyészté, végtermék vagy akar
szllépar allomany beszerzésekor is teljesen védtelen, és még a kirivd esetek is
ritkan talalnak megfeleld jogi orvoslasra. Ezért indokolt lenne a fajta (hibrid) beje-
lentésekor valamilyen genetikai marker(ek) megjelélése is vagy azonosithatésa-
ganak biztositasa, hiszen a tenyésztés, termékeldalitas minéségbiztositasanak
alapkéve a genetikai azonosithatésag és azonossag garantalasa. A tenyészié cé-
gek gyakran élnek azzal a kifogassal, hogy gyors a genetikai elérehaladas, gene-
racionként valtozhat a genotipus és a markerkészlet. Viszonylag olcsé megoldast
jelenthetne a tenyészté, forgalmazo cég altal rendelkezésre bocsatott vér ill. DNS
minta, melyet atmenetileg, az adott vonal vagy generéacié hasznalataig figgetlen
laboratérium tarolhatna igen csekély kéltséggel és vizsgalat ala csak vitas ese-
tekben vonna. A gyakorlatban rendszeresen fellép6, nagy termelési értékeket érin-
16 problémas esetek régota indokoltta teszik ezeket az intézkedéseket.

Transzgenezis a baromfiban

Rég ahitott médja a tenyésztéi munka felgyorsitasanak az Uj vagy kivanatos
gének, génvaltozatok bejuttatasa a genomba, oly médon, hogy a kivant cél érde-
kében megfelelSen expresszalodjon és 6roklddjon is. Az emlds transzgénikus tech-
nolégiakhoz képest a madar fajok hatranyban vannak az eltéré szaporodasbiolé-
gia, masrészt a fejlédésbioldgiajuk kisebb szintl ismeretsége miatt (Mozdziak és
Petitte, 2004).

A kézelmltban két jelentds technolégiai fejlesztés tlnik igéretesnek. Kordbban
is hatékony és j6l expresszalédé transzgének bevitelere alkalmasaknak tlintek a
retrovirusok, melyek a gazda DNS-be képesek beépllni gy, hogy viralis fehérjé-
ket tudnak termeltetni. Ujabban kiléndsen a lentivirusok tinnek nagyon alkal-
masnak erre a célra, melyekbe 9000 bp szekvenciat lehet bejuttatni és expresz-
szaltatni csirkében is (McGrew és mtsai, 2004). Masik iranyzat a embrionalis ds-
sejtek (ES) transzformalasa és felhasznalasa. Ezek a sejtek in vitro szaporithatok
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és mint pluripotens sejtek a csirahamba integralédhatnak, biztositva az atérdklést
is. A csirkében is elSallitottak mar ES sejtvonalakat, ami a feltétele volt ennek a
modszernek (van de Lavoir és mtsai, 2006). Az eddigi eredmények elsésorban hu-
man gyoégyszerek, fehérjék elballitasaban hasznosulnak, de elképzelhetd a ter-
melési tulajdonsagok ilyen javitasa a késSbbiekben.

ZARSz0

A vilag baromfitenyésztésének genetikai alapjainak nagy része rendkivil kon-
centralt, nagyon kevés cég kezében dsszpontosul. Ezek a cégek felismerték, hogy
a genotipus-kornyezet interakcié miatt nincsen egyetlen, kitintetett, versenyképes
genotipus az egész vilag szamara, ezért elég sok vonalat fejlesztenek parhuza-
mosan a kilénbozd kdrnyezeti és technolégiai viszonyokhoz. Ez nem jelenti azt,
hogy ezekkel barhova optimalis genotipust tudnanak kinalni, csak kézeliteni tud-
nak ahhoz. Hazai tapasztalatok mutatjak tébb fajban, hogy annak ellenére, hogy
nem rendelkeziink teljesen extrém kdrnyezeti és technoldgiai viszonyokkal, még-
is csak szukségUk lenne a hasznalt genotipusoknak egy fajta honositasra, hogy
legalabb azt a szintet teljesitsek, ami elvarhaté lenne t6lik. A magyar agazat nem
olyan sulyd, hogy valaha is egy multinacionalis cég ehhez genetikai munkaval al-
kalmazkodjon, ezért fontos lenne, hogy hazai tenyésztés géntartalékokkal, gene-
tikai munkaval rendelkezzen, ezt fejlessze. Ehhez minden adottsag megtalalhaté
még a kutatasi hattértél a tenyésztdi kultdraig, érdemes lenne a hazai baromfi-
agazatnak kiléndsen azokat a részeit fejleszteni genetikailag, amelyekben j6 esé-
lye van, hogy specialis és versenyképes termékeket produkalhasson.
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