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MOLEKULÁRIS GENETIKA A BAROMFITENYÉSZTÉS 
JELENLEGI IRÁNYZATAIBAN

HIDAS ANDRÁS

ÖSSZEFOGLALÁS

A baromfitermelés és a fogyasztók egyre komplexebb és magasabb szintű igényekkel fordulnak a 
genetikai alapok felé. Ez nélkülözhetetlenné teszi a legkorszerűbb molekuláris biológiai módszerek 
alkalmazását a kutatási kapacitások kihasználásával, a még fellelhető góntartalékok és az intenzív 
nemesítésbe vont állományok genetikai alapjainak feltárásában, nagy állományoknak kell megfelelni 
a változó szelekciós szempontoknak és a genetikai előrehaladás ütemét is fenn kell tartani. Ez csak 
úgy oldható meg, ha egyszerre igen sok és ráadásul nehezen mérhető értékmérőt tudunk javítani.

A különböző markereken alapuló szelekciós módszerek felbontása ma már szinte az értékes gén­
változatok azonosítását is lehetővé teszi, több pontosságot biztosítva a nemesítésnek. A genomikai is­
meretek gyarapodásával azonban látszik a génkifejeződés és szabályozási mechanizmusainak egyre 
növekvő jelentősége, hiszen a meglévő genetikai információk kibontakozását végeredményben ezek 
határozzák meg. A genetikai, génexpressziós és élettani kutatási területek lassan felvázolják azokat a 
bonyolult mechanizmusokat, amelyek az állati termelékenységet leírják.

SUMMARY

Hidas A. . CURRENT STATUS OF MOLECULAR GENETICS AS A TOOL FÓR POULTRY BREEDING

Poultry production and markét 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 alfele variations and providing more precision fór the selection. The gaining knowledge on 
the genome highlights the impact of the gene expression end regulation mechanisms alsó, 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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BEVEZETÉS

Egy 2003-as összehasonlító vizsgálatban egy 1957 óta fenntartott random te­
nyésztett vonalat hasonlítottak össze a modern brojlervonalakkal (Havenstein és 
mtsai, 2003). Ez a vizsgálat többek között rámutatott arra, hogy a teljesítménynö­
vekedés 85%-ban a genetikai előrehaladásnak tulajdonítható. Ez a folyamat je­
lenleg is tart, évi 2-3%-os javulási ütemmel a csirke hústermelés hatékonyságá­
ban. Ezt az előrehaladást évi 1%-ra becsülik a tojóhibrid programokban, annak 
ellenére, hogy ott számos ellentétesen ható tulajdonságra kell egyidejűleg te­
nyészteni (Fulton, 2006). A hatékonyság javulása egye égetőbb, nem csak gaz­
dasági szempontokból, de környezetvédelmi okokból is (környezethasználat, hul­
ladékok és gázemissziós terhelések). A baromfiágazat ebből a szempontból 
egyébként is kiemelkedő jelentőségű az állattenyésztési ágazatok között, hiszen 
pl. a C02 terhelése jóval alacsonyabb egységnyi termékre vetítve, mint más fajok 
esetében (Foran és mtsai, 2005), a genetikai előrehaladás pedig a legintenzívebb 
a jellemző állományméretek, genetikai variabilitás és generációs intervallum 
következtében.

FŐ TRENDEK A JELENLEGI TENYÉSZTÉSI IRÁNYOKBAN

A klaszikus tenyészcélok mellett, amelyek a termékelőállítás hatékonyságát 
szolgálják, az alábbi irányzatok érvényesülnek egyre dominánsabban, mintegy 
többlet feladatot jelentve a tenyésztés számára.

Állatvédelem

Nem csak a tartástechnológia, hanem a genetika számára is kihívás olyan ál­
lományok, genetikai alapok kialakítása, amelyek az új, állatvédelmi szempontok­
nak megfelelő tartásrendszerekben maximalizálják a termelési hatékonyságot (ge- 
notípus-környezet interakciók), másrészt az állatvédelmi szempontokból mérvadó 
paraméterek tekintetében is kiállják a próbát.

Ellenállóképesség (környezeti, általános és specifikus betegséggel szemben)

Fokozódik a társadalmi és piaci nyomás az állati termék előállítására a haté­
konyság és termelésbiztonság mellett az állattartás és termékeinek szermarad­
vány és fertőzéses kockázatmentessége humán szempontjából is.

Fenntarthatóság

A fenntarthatóság genetikai előrehaladásban is követelmény. A genetikai erő­
források megőrzése egyre inkább felértékelődik, hiszen a sokféle és változó kör­
nyezet és termékcsoport, valamint a társadalmi, és a fogyasztói elvárások is mind 
több és többféle igényt támasztanak a genetikai alapokkal szemben, melyek egy­
re inkább kimerülőben vannak. A genetikai alapok védelme mellett legalább olyan 
fontos azok megismerése és az ahhoz szükséges vizsgálati technikák fejlesztése.
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GENOMIKA

Az 1990-es évek közepétől két keresztezési csirke populáción állítottak fel kap­
csoltsági térképet, amit egyebek között mikroszatellit markerekkel oldottak meg, 
célul tűzve mintegy 1000 marker azonosítását, ami a QTL-ek térképezését indít­
hatta meg. Az összevont térkép 2003-ra született meg (Groenen és Crooijmans, 
2003), amit követően több más madár fajban is születtek ilyen térképek. Azóta 
csirkében 1000 QTL-t azonosítottak a legváltozatosabb értékmérőkéi kapcsolat­
ban (Hocking, 2005, Abasht és mtsai, 2006, www.thearkdb.org).

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

A csirke genom szekvenálás első eredménye (Hiliier és mtsai, 2004) egy kivá­
ló minőségű szekvencia adatbázis. Ez köszönhető a kisebb genomméret és ki­
sebb repetitív frakció miatt (11%, az emlősökre jellemző 50% helyett). A genetikai 
és fizikai térképek segítségével 933 Mb-ot, azaz a becsült genomméret 89%-át si­
került azonosítani. Második lépcsőben, ezt egészítették ki kb. 250 000 újabb szek­
venciával. Ez a verió különösen a Zkromoszóma tekintetében lépett előre és így 
a genom 95%-a lett ismert. A cDNS könyvtárakkal összehasonlítva a gének 95%- 
a található meg az újabb adatbázisban. Hátra vannak még a legkisebb mikrokro- 
moszómák közül néhányan, melyekhez valószínűleg rendelhetők lesznek eddig 
még meghatározatlan kapcsoltsági csoportok. A W kromoszóma továbbá is gon­
dot jelent, hiszen a genom többi részével szemben jóval nagyobb az ismétlődő 
szekvencia tartalma.

A szekvenálás során végzett összehasonlító vizsgálat nagy hasonlóságot mu­
tat más madár fajokkal (Chaves és mtsai, 2006).

A jövő tendenciája a madár genomszekvenálásokban a meglévő adatbázisok 
fejlesztése és elemzése mellett a gének és génfunkciók előrejelzésével, a külön­
böző fajok genomjának összehasonlítása.

A genom szekvenálási projekt egyik fő eredménye a gének számának a becs­
lési lehetőségében jelentkezik. így ma 16 736-ra tehető a csirke gének száma, a 
humán 22 740-nel szemben.

A csirke genom megszekvenálásával (Hiliier és mtsai, 2004) és annak az egye­
di változatosságának a felmérésével (Wong és mtsai, 2004) új lehetőségek nyíl­
tak meg a tenyésztési programok számára. Több, mint 3 millió SNP (pontmutáció) 
vált ismertté, melyeknek 83%-a kódoló és nem szinoním nukleotid cserét jelente­
nek. Ezek az adatok 5x10'3 nukleotidonkénti diverzitást jelent, ami hatszorosa a 
humánban megfigyeltnél (Ellegreen, 2005). Az SNP-k 70%-a a vizsgált négy faj­
tában közös volt, ami azt mutatja, hogy ezek 5-10.000 éve, még a háziasítás 
előtt jöttek létre (Wong és mtsai, 2004).

A hatalmas SNP adatbázis egy igen kiterjedt genetikai markerkészletet bizto­
sít a QTL térképezésekhez. Jelenleg 10.000 SNP tömeges azonosítására van le­
hetőség (www.illumina.com, www.affymetrix.com). Ez azt jelenti, hogy az SNP 
markerek és az értékmérők közötti kapcsolat kimutatása nagyobb pontosságot 
tesz lehetővé a szelekció számára. A molekuláris genetikai kutatásokban újabb 
mérföldkő az olyan, nagy áteresztőképességű vizsgálati módszerek elterjedése, 
amelyekkel egész genomot átérő tesztet végezhetünk egy lépésben. Ezek költsé­
gesek ugyan első pillantásra, de olyan mennyiségű adatot szolgáltatnak, hogy

http://www.thearkdb.org
http://www.illumina.com
http://www.affymetrix.com
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fillérekbe kerül egy-egy marker azonosítása egy mintán. Egy 10.000 genetikai 
markerrel 1000 állaton történő szűrés 10 millió adatpontot szolgáltat. Ennek érté­
kelési módszereit fejlesztik jelenleg, hiszen ez nem kis feladat, ugyanis ezt a meg­
közelítést a hagyományos szelekciós programokba kell integrálni, ami igen nagy 
bioinformatikai kihívást és beruházást igényel. Leginkább a nehezen mérhető (el­
lenállóképesség, welfare tulajdonságok) vagy az alacsony öröklődésű (szapora- 
ság) tulajdonságokban várnak ezektől az eszközöktől előrehaladást (Búrt, 2008).

Újabb irányzat a kópiaszám változatosság vizsgálata genomszerte (Redon és 
mtsai, 2006). A kópiaszám változatosság az egyik fő forrás a genetikai variációk­
ban, ezért van nagy jelentősége. Úgy tűnik, hogy a kópiaszám változatosság jóval 
kisebb mértékű, kb. egy harmadnyi a madarakban, mint az emberben (Griffin és 
mtsai, 2008). Ennek oka ismeretlen, de feltehetően a kompaktabb csirke genom- 
ban keresendő, ami kevesebb lehetőséget nyújt a kópiaszám változékonyságára.
A csirke és a pulyka összehasonlítása azt mutatja, hogy a kópiaszám változatos­
ságnak forrása azonos a két fajban. Hasonló megfigyelések származtak a humán
-  csimpánz összehasonlításából is (Perry és mtsai, 2006). Feltételezik, hogy a 
szegmentális duplikáció a fő oka a kópiaszám változatosságnak, ugyanakkor ezek 
kedveznek a kromoszómális átrendeződéseknek is (Hillier és mtsai, 2004). Ez le­
het egy magyarázata annak, hogy a madarakban miért olyan ritkák az ilyen kro­
moszóma elváltozások.

FUNKCIONÁLIS GENOMIKA

A funkcionális genomika a gének működésére és annak szabályozására és a 
géntermékekre fókuszál az egész genomot figyelembe véve. Megfelelő módsze­
rekkel tanulmányozhatók a génátírás termékei, fehérje produktumok és anyag­
csereváltozások, melyekkel az élő szervezet működése átlátható és magyaráz­
ható részleteiben és egészében.

A csirke genom funkcionális vizsgálata során majdnem 600.000 EST-t 
(expression sequence tags, expresszálódó szekvenciák) tártak fel különböző szö­
veti cDNS könyvtárakból (Carré és mtsai, 2006), ami rengeteg gén azonosítását 
tette lehetővé. Érdekes, hogy a csirke expresszált szekvenciák 72%-a köthető 
csak a gén adatbázishoz. Különösen igaz ez az ellenállóképességgel kapcsolatos 
génekre, amelyek gyorsan változnak és ezért nehéz őket azonosítani, pedig igen 
nagy jelentőségük volna a tenyésztésben. Humánban 500 gént azonosítottak, 
amelynek szerepe van a veleszületett ellenállóképességben (Keliey és mtsai, 
2005), míg csirkében is már 400-at találtak (Kaiser és mtsai, 2008).

Az ezekből a vizsgálatokból számazó szekvenciák kiónjait gyakran használják 
fel cDNS microarray szerkesztéshez a nagy áteresztőképességű génexpressziós 
vizsgálatokban (Cogburn és mtsai, 2003., Smith és mtsai, 2006). Ezen szekven­
ciák ismeretében lehetett megtervezni oligonukleotid array és DNS chip teszteket 
a genomot átfogó expressziós vizsgálatokhoz (www.ark-genomics.co.uk, 
www.affymetrix.com).

A cDNS microarray tesztekkel egyszerre több ezer génről képződő mRNS 
szintjét mérhetjük különböző vagy különböző anyagcsere státuszban lévő szöve­
tekből (expressziós QTL-ek). A leggyakrabban vizsgált szervrendszerek: neuro- 
endokrin rendszer és reprodukcó, anyagcsere és szomatikus rendszerek, immun­

http://www.ark-genomics.co.uk
http://www.affymetrix.com


ÁLLATTENYÉSZTÉS ÉS TAKARMÁNYOZÁS, 2008. 57. 5. 443

rendszer. A kapott információkból felépíhető a sejtek, gének olyan szövevényes 
működési és szabályozási hálózata, ami az életjelenségeket meghatározza 
(Cogburn és mtsai, 2007).

Az RNS degradációjáért, illetve feleló's, transzláció irányításában igen jelentés 
szabályozó elemek, a 20 nt nagyság környékén található apró, ún. miRNS-ek. Leg­
újabban ezek azonosítása és kvantifikálása került a figyelem előterébe, mivel ezek 
profilja lehet, hogy jobban tükrözi a különböző anyagcsere állapotokat, mint ma­
guk a sejtben található mRNS láncok (Burnside és mtsai, 2008).

Az RNS szinten egyéb jelenségek is vannak, amelyek kihatnak a gének tény­
leges kifejeződésére. Ez az RNS interferencia (Rnai) jelensége A miRNS csak 
részben komplementer a cél mRNS-sel, míg az siRNS teljes komplementaritást 
mutat, amivel nem csak a transzlációt képes gátolni, de egy feed back mechaniz­
mus révén az átíródást is. Ezen az elven megtervezett RNS interferencia (RNSi) 
alkalmazható, mintegy reverz genetikai eszközként, célzott gének működésének 
gátlására és fenotípusos következményeinek megfigyelésével (Kawakami és 
mtsai, 2003).

A genom működés tanulmányozásának másik módja a proteomika, ami talán 
még bonyolultabb és még nagyobb áteresztőképességű technikákat igényel, mint 
a transzkriptumok vizsgálata, hiszen a különböző fehérjékben és állapotukban 
még nagyobb változatosság figyelhető meg, mint a DNS ill. mRNS szinten.

A fiziológiai genetikának talán újjászületése a metabolomika, mikor genomikai 
és funkcionális genomika eszközökkel támogatva tudjuk figyelni az anyagcsere­
változásokat eltérő genetikai háttér mellett (Walzem és mtsai, 2007).

NÉHÁNY GYAKORLATI PÉLDA 

QTL térképezések

A figyelem egyik fókusza a csirke nagy hisztokompatibilitási komplex lokusz ge­
netikai diverzitására irányul (Fulton és mtsai, 2006), mivel a betegségrezisztencia 
egyik fontos alkotóelemének tartják. A génbanki illetve lokális őshonos populációk 
igen nagy változatosságot mutatnak ebben a tekintetben, de kapcsolatuk a tény­
leges ellenállóképességgel még csak néhány esetben ismert.

A korábban juh vörösvértest ellenanyagtermelésre divergensen szelektált vo­
nalak közötti tesztkeresztezésekben 3000 SNP segítségével 6 olyan QTL-t azo­
nosítottak, amelyek együttesen kb. 24 ill. 38%-át adják a fenotípusos varianciának 
az immunizálást követő idő függvényében (Dorshorst és mtsai, 2008).

Mikroszatellit QTL térképezéssel 0,2-0,6 g hatást találtak a tojássúlyra (Settar 
és mtsai, 2008). Érdekes összehasonlítás eredményeként mutatták ki, hogy egy 
ilyen viszonylag jól öröklődő tulajdonságnál, mint a tojássúly, a markeren alapuló 
szelekció 0,73-0,85, viszonylagos pontos előrejelzést ad az apaállat tenyészérté- 
kére összehasonlítva a BLUP módszerrel (Arango és mtsai, 2008).

Az állati viselkedés genetikai alapjai hozzájárulhatnak a welfare tulajdonságok 
kialakulásáért. Egyik legjelentősebb értékmérő ezen a téren a kannibalizmussal 
kapcsolatos tollcsipkedés. Egyes vizsgálatok szerint QTL-ek mutathatók ki a toll- 
csipkedés hátterében (Buitenhus, 2003, Jensen és mtsai, 2005), amit már alátá-
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masztottak korábbi ilyen jellegű öröklődési vizsgálatok is. Megfigyelték azt is, hogy 
az egyik genetikai marker összefüggést mutat a keresőképességgel, ezért továb­
bi vizsgálatok dönthetik el, hogy ezek a markerek mennyiben lehetnek hasznosak, 
attól függően, milyen természetű az összefüggés a két tulajdonság között.

Európai állati betegség genomikai együttműködés

Gazdaállat, kórokozó és interakcióik genomikai kutatásai jelentenek komplex 
megközelítést a betegségek elleni rezisztencianemesítésben ill. védekezésben. 
Ilyen konzorcium az EADGENE, amelyik háziállatok betegségeivel és kórokozói­
val foglalkozik. Az együttműködés kiterjed a genetikai könyvtárak, immunológiai 
reagensek, patogén törzsek megosztására csakúgy, mint pl. a microarray teszte­
kére és azok fejlesztésére. A projekt keretében folyik a meghatározása azoknak a 
genetikai alapoknak, amelyek a legalkalmasabbak lehetnek a betegségreziszten­
cia genomikai kutatásaira. A bioinformatikai és analitikai erőforrások egyesítése, 
összehangolása sem kerülhető el ezekben a projektekben. Talán szokatlan az 
ilyen nagy konzorciális kutatásoktól, de ezúttal különös gondot fordítanak arra, 
hogy a folytatott kutatás találkozzon a gyakorlat, a tenyésztő cégek igényeivel. így 
fogalmazódnak meg az olyan projektek, mint pl a coccidiózis rezisztencia és a 
húsminőségre gyakorolt episztatikus hatás, vagy pl. SNP-ken alapuló szelekció a 
Salmonella hordozó státusz elleni védettségre (van dér Laan, 2008).

Génexpressziós vizsgálatok

A takarmányértékesítéssel kapcsolható gének a duodénumban jó egyezést 
mutattak a jó ill. a rossz takarmányértékesítésű állatoktól várt kifejeződésekkel 
micro array és RT-PCR vizsgálatokkal. Az energia metabolizmusért, fehérje és kal­
cium retencióért, lipolízisért, a sejt növekedéséért és proteinszintézisért felelős 
gének egymás alá dolgoztak a megfigyelések szerint a kedvezőbb takarmányér- 
tékesítés irányába, ami lehetőséget mutat genetikai markerek fejlesztésére ezen 
a téren (Aggrey és mtsai, 2008).

A tojáshéjban előforduló fehérjéknek és enzimeknek a legutóbbi vizsgálatok 
szerint, igen jelentős hatása van a héjszilárdságra csak úgy, mint annak átjárha­
tóságára a kórokozók számára. Ezek a szempontok tették indokolttá a tojáshéj 
proteomikai átvilágítását (Mann és mtsai, 2006) és azok génjeinek expressziós di­
namizmusát az uterus különböző szakaszaiban (Jonchere és mtsai, 2008).

Jelentős, kelés előtti veszteséget tulajdonítanak brojler és pulyka keltetésben 
annak, hogy az anyagcsere és az oxigénellátás nem fejlődik együtt harmonikusan 
(Christensen és mtsai, 1996). Feltételezések szerint a keltetés korábbi szakaszában 
(E16-18) alkalmazott csökkentett oxigénszint (17%) javíthatja a keléskori hipoxia túlélési 
esélyeit. Ezt követendően gén expressziós vizsgálatokkal vizsgálták, hogy miként rea­
gálnak a kelő csibék. A kondicionáláskor alkalmazott hipoxia nem volt elegendő a HIF 
hipoxia faktor megjelenéséhez, azonban a kelő csibékben jelentős különbség mutat­
kozott az expressziós profilban. A kondicionált csibék nem mutatták a kezeletlen álla­
tokon megfigyelhető stresszválaszt a génexpresszió szintjén (Druyan és mtsai, 2008).

A metabolomikai kutatások egyik első eredménye a divergensen szelektált 
brojler vonalakban a plazma lipidprofilok leírása (Walzem és mtsai, 2007).
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Hazai baromfi génexpressziós vizsgálatok a baromfitenyésztést nagyban súj­
tó hőstressz kérdésével kezdtek foglalkozni. Laboratóriumunkban hőstressznek 
kitett baromfi növendékek hó'stressz fehérje és egyéb stressz gének kifejeződését 
tanulmányoztuk, melyek számos elváltozást mutattak ki (Horti és mtsai, 2007).

Származásellenőrzés

Minőségbiztosítási és származásellenőrzési célokra a tenyésztőcégek keres­
tek ill. kialakítottak genetikai markereket a vonalaikra (Fulton, 2006), amivel az 
esetleges keveredéseket és fajtaazonosságokat lehet kontrollálni.

A hazai gyakorlatban ennek különleges jelentősége van, hiszen rengeteg al­
kalommal kérdőjeleződik meg baromfi állományok genetikai azonossága, végter­
mék és szülőpár szinten egyaránt, húscsirke és lúd vonalakon is. A tenyésztő cé­
gek, ha van birtokukban genetikai marker állományaikra, azt nem adják ki, legfel­
jebb állományok közötti összehasonlító vizsgálatokat végezhetünk vitás esetek­
ben RAPD és mikroszatellit analízissel. Szomorú, hogy míg a világ baromfite­
nyésztése a molekuláris genetikai eszközöket a nemesítésben használja, ha­
zánkban a gyakorlati gazdasági életben előforduló anomáliákkal kerülünk kap­
csolatba. A hazai joggyakorlat szerint, a vásárló tenyésztő, végtermék vagy akár 
szülőpár állomány beszerzésekor is teljesen védtelen, és még a kirívó esetek is 
ritkán találnak megfelelő jogi orvoslásra. Ezért indokolt lenne a fajta (hibrid) beje­
lentésekor valamilyen genetikai marker(ek) megjelölése is vagy azonosíthatósá­
gának biztosítása, hiszen a tenyésztés, termékelőálítás minőségbiztosításának 
alapköve a genetikai azonosíthatóság és azonosság garantálása. A tenyésztő cé­
gek gyakran élnek azzal a kifogással, hogy gyors a genetikai előrehaladás, gene­
rációnként változhat a genotípus és a markerkészlet. Viszonylag olcsó megoldást 
jelenthetne a tenyésztő, forgalmazó cég által rendelkezésre bocsátott vér ill. DNS 
minta, melyet átmenetileg, az adott vonal vagy generáció használatáig független 
laboratórium tárolhatna igen csekély költséggel és vizsgálat alá csak vitás ese­
tekben vonná. A gyakorlatban rendszeresen fellépő, nagy termelési értékeket érin­
tő problémás esetek régóta indokolttá teszik ezeket az intézkedéseket.

Transzgenezis a baromfiban

Rég áhított módja a tenyésztői munka felgyorsításának az új vagy kívánatos 
gének, génváltozatok bejuttatása a genomba, oly módon, hogy a kívánt cél érde­
kében megfelelően expresszálódjon és öröklődjön is. Az emlős transzgénikus tech­
nológiákhoz képest a madár fajok hátrányban vannak az eltérő szaporodásbioló­
gia, másrészt a fejlődésbiológiájuk kisebb szintű ismeretsége miatt (Mozdziakés 
Petitte, 2004).

A közelmúltban két jelentős technológiai fejlesztés tűnik ígéretesnek. Korábban 
is hatékony és jól expresszálódó transzgének bevitelére alkalmasaknak tűntek a 
retrovírusok, melyek a gazda DNS-be képesek beépülni úgy, hogy virális fehérjé­
ket tudnak termeltetni. Újabban különösen a lentivírusok tűnnek nagyon alkal­
masnak erre a célra, melyekbe 9000 bp szekvenciát lehet bejuttatni és expresz- 
száltatni csirkében is (McGrew és mtsai, 2004). Másik irányzat a embrionális ős­
sejtek (ES) transzformálása és felhasználása. Ezek a sejtek in vitro szaporíthatok
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és mint pluripotens sejtek a csírahámba integrálódhatnak, biztosítva az átöröklést 
is. A csirkében is előállítottak már ES sejtvonalakat, ami a feltétele volt ennek a 
módszernek (van de Lavoirés mtsai, 2006). Az eddigi eredmények elsősorban hu­
mán gyógyszerek, fehérjék előállításában hasznosulnak, de elképzelhető a ter­
melési tulajdonságok ilyen javítása a későbbiekben.

ZÁRSZÓ

A világ baromfitenyésztésének genetikai alapjainak nagy része rendkívül kon­
centrált, nagyon kevés cég kezében összpontosul. Ezek a cégek felismerték, hogy 
a genotípus-környezet interakció miatt nincsen egyetlen, kitüntetett, versenyképes 
genotípus az egész világ számára, ezért elég sok vonalat fejlesztenek párhuza­
mosan a különböző környezeti és technológiai viszonyokhoz. Ez nem jelenti azt, 
hogy ezekkel bárhova optimális genotípust tudnának kínálni, csak közelíteni tud­
nak ahhoz. Hazai tapasztalatok mutatják több fajban, hogy annak ellenére, hogy 
nem rendelkezünk teljesen extrém környezeti és technológiai viszonyokkal, még­
is csak szükségük lenne a használt genotípusoknak egy fajta honosításra, hogy 
legalább azt a szintet teljesítsék, ami elvárható lenne tőlük. A magyar ágazat nem 
olyan súlyú, hogy valaha is egy multinacionális cég ehhez genetikai munkával al­
kalmazkodjon, ezért fontos lenne, hogy hazai tenyésztés géntartalékokkal, gene­
tikai munkával rendelkezzen, ezt fejlessze. Ehhez minden adottság megtalálható 
még a kutatási háttértől a tenyésztői kultúráig, érdemes lenne a hazai baromfi- 
ágazatnak különösen azokat a részeit fejleszteni genetikailag, amelyekben jó esé­
lye van, hogy speciális és versenyképes termékeket produkálhasson.
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