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MOLEKULARIS GENETIKAI VIZSGALATOK OSHONOS
MAGYAR BAROMFI FAJTAKON A GENMEGORZES
TEKINTETEBEN
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OSSZEFOGLALAS

A genomika ugrasszer( technolégiai fejlédése nagy jelentéséggel bir a baromfitenyésztés teru-
letén is. A tanulmany informéciokkal szolgal a fébb kutatasi iranyok jelenlegi helyzetérdl a baromfi
genomika terlletén, amelyek érintik az iparszerl baromfitenyésztést is. Ezen kivl felhivja a figyelmet
a génmegdrzési tevékenység jelentéségére, az alkalmazott tenyésztési moédszerek hatékonysaganak
bizonyos id6kdzonkénti ellenbérzésének fontossagara, ami az intenziv baromfitenyésztés szamara is
hasznos lehet. Taglalja a genetikai diverzitas jelentéségét és ramutat csdkkenésének veszélyeire,
amely nemcsak a génbankokban fenntartott, helyi 6shonos baromfifajtak esetében, de a keres-
kedelmi vonalakndl is genetikai eréforras veszteségeket jelent, ezzel negativ hatast gyakorolva a
nemesitésre. A szerz6k beszamolnak eddigi fébb, molekularis genetikai kutatasi eredményeikrél
kilénb6z6 baromfi fajokon, és a jelenleg zajlé vizsgalataikrél. Emlitést tesznek mindkét ivar meg-
Orzésére szolgéld alternativ modszerekrél és azok eredményességének molekuléris genetikai
Uton torténd bizonyitasardl, valamint a funkcionalis genetikai diverzitas jelentéségérél a neutrdlis
markerekkel szemben.

SUMMARY

Palinkas-Bodzsar, N. - Sztan, N. — Edviné, M. E. - Hidas, A.: MOLECULAR GENETIC INVESTIGATIONS
ON HUNGARIAN NATIVE POULTRY BREEDS CONSIDERING GENE CONSERVATION

The rapid technological advances in genomics are also of great importance for poultry production.
This study provides information on the current state of the leading research directions in poultry
genomics, which also affect industrial poultry production. In addition, it draws attention to the
importance of gene conservation and the need to investigate from time to time the efficiency of the
breeding methods used, which may also be useful for intensive poultry breeding. It highlights the
importance of genetic diversity and points out the risks of its loss, not only in local indigenous poultry
breeds maintained in gene banks but also in commercial lines. This would result in some losses
in genetic resources, with a negative impact on breeding. The authors report on the main results
of their molecular genetics research in different poultry species and also on their ongoing studies.
Alternative methods for the conservation of both sexes and their effectiveness with molecular genetic
markers are mentioned, and the importance of functional genetic diversity over neutral markers.
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BEVEZETES ES IRODALMI ATTEKINTES

Haszonallataink, mint genetikai eréforrasok a biodiverzitas részét képezik,
kulcsfontossagu szerepet toltenek be a bioldégiai egyensuly megbrzésében és
az emberi élelmezésben. Napjainkban nemcsak a népesség egyre komolyabb
mérték(i nbvekedése, de a klimavaltozas is nagymértékben befolyasolé tényezdi
a mezdgazdasagnak. A koztenyésztésben 1évé allatfajtak szamaban rohamos
csOkkenés tapasztalhatd, amelynek legfébb oka a nemesitdi szelekciés munka,
a szaporito- és tenyészanyag kereskedelem vilagszerte megfigyelhetd kon-
centraciéja. Az intenziv vonalak génkészlete a homogenizalasi torekvés miatt
folyamatosan sz(kul, variabilitdsa cstkken. Emiatt azonban egyre nehezebb a
genetikai elérehaladast biztositani, tenyészcélt valtani, esetleg moédositani, annak
ugyanis alapvetd feltétele az allomanyon bellli valtozatossag megléte, amelynek
hijan egy id6 utan nincs mire szelektalni, megszlnik a nemesité mozgastere.
Ma mar génbankokban elérheték olyan ritka, kildnleges genotipusok, amelyek
egyedulallé tulajdonsagokkal és nagy variabilitassal rendelkeznek, igy felhasz-
nalhatéak az intenziv tenyészti munkaban is. A baromfitenyésztési agazatban,
leginkdbb Eurdpa egyes részein, egyre ndvekszik az igény olyan baromfi termé-
kek irant, amelyeket kiilénleges technologiaval allitottak eld (pl. szabadtartasos,
organikus, 6kolégiai, stb.) (Gautron és mtsai, 2021). Ezek a rendszerek nemcsak
eltérd technologiat, hanem alapjaban véve mas genotipusokat is igényelnek,
mivel a természetes kérnyezet altal er6sen befolyasoltak. Leginkabb a helyi,
6shonos fajtak alkalmazkodhatnak hozza, hiszen a gének egyedi kombinacioja
kialakithatja a kérnyezethez vald adaptéaciot (Crawford, 1990). Mind a nagylzemi
termelés, mind a génbankokban fellelhetd genetikai eréforrasok karakterizalasa
és felhasznalasa korszer(i molekularis genetikai médszereket igényel.

Az allattenyésztési genetika egyik f6 célkit(izése a termelési értékmérdk kiala-
kulasdban fontos szerepet jatszé gének, génvaltozatok markereinek kutatéasa,
felhasznalasa. A fenotipusos jegyeken kivil igen nehéz meghatarozni egy-egy
populacié genetikai értékét, vagyis hogy mennyiben térnek el méas genotipusok-
tél és tekinthet6k egyedinek. Baromfi esetében egy-egy egyed értéke is sokkal
kisebb példaul egy tenyészbikaéhoz képest. Az utdbbi években ugrasszerd
fejl6dés figyelhetd meg a markerkutatas teriletén. Evek ota elérhetéek a nagy
ateresztéképességl modszertani és bioinformatikai rendszerek (rész/teljes genom
szekvenalasa, SNP chip), amelyek nemcsak jelentésen megndvelték a feltart DNS
markerek szamat, hanem mérséklédtek azok koltségigényeit is. Tyuk esetében
a maig azonositott QTL-ek (Quantitative Trait Loci) szama meghaladja a 14.000-
et. Ezeknek toébb mint felét (kb. 8300) az elmult 5 évben detektaltak a modern,
nagy felbontasu, SNP (Single Nucleotide Polymorphism) alapu technikaknak
kdszonhetden és csaknem 440 tulajdonsagot (termelési, fenotipusos, egészségi,
szaporodasi, fiziologias) reprezentalnak (Hu és mtsai, 2019; ChickenQTLdb, 2021).
Ma mar nem az eszkdzok hozzaférhetdsége, hanem a megfeleld bioinformatikai
értékelés és a minél célorientaltabb felhasznalas jelenti a kihivast. A teljes ge-
nomot lefedé SNP vizsgalatok soran azonositott szamos QTL és potencidlisan
funkcionalis genetikai mutacié azonban csak megfeleld validalast kdvetéen hasz-
nalhatoak fel a gyakorlatban (Allais és mtsai, 2019; Moreira és mtsai, 2019; Perini
és mtsai, 2021) és nem szabad figyelmen kiviil hagynunk a genotipus-kérnyezet
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interakciét, valamint az epigenetikus hatasokat sem. Baromfinal a markerkutatas
eredményeinek tenyésztéi munkaban valo felhasznélasa tobb problémaba is Utko-
zik. Az egyik a révid generacios intervallum, noha éppen ezért a baromfifélékben
figyelhetd meg a legnagyobb mértékl genetikai elérehaladas. A masik, hogy a
detektalt markerek jorészt csak egy-egy vonalra, allomanyra vonatkoznak és
erésen befolyasoltak a kdrnyezeti hatasok altal, emiatt mas kortlmények kozott
tartott populacioknal egy adott génvaltozat gyakorisaga és hatasa jelentésen el-
térhet. Nagy segitséget nydjtanak a nehézségek leklizdésében egyrészt a modern
technikak, hiszen révidebb id6 alatt, joval nagyobb részletességgel térképezik
fel a genom egyes terlleteit, mint a korabbi, mikroszatellit alapu diagnosztikak,
masrészt azok a tanulmanyok, amelyek a genetikai diverzitast és annak valtozasait
egy allomanyban hosszutavon vizsgaljak (Zanetti és mtsai, 2011; Jawor és mtsai,
2020; Palinkas-Bodzsar és mtsai, 2020).

A masik fontos kérdés, amely régota kihivas elé allitja a kutatokat, a korai,
embriondlis ivar-meghatarozas. Ennek hatterében az all, hogy a kelést kdvetéen
évente kb. 7 billié himivar( naposcsibét irtanak ki a tojoé hibrid tenyésztdi szektor-
ban, mivel nincs rajuk sziikség. Az elmult évtizedben szamos probalkozas volt a
probléma megoldasara, amelynek nemcsak gazdasagi jelentésége van, hanem
bizonyos fogyasztoi elvarasok szempontjabdl is slrgetd. 2021-ben mar szamos
metodika all kdzel a piaci felhasznalashoz. Harom f6 megkozelitése van a himivard
napos csibék selejtezésének elkerllésére: az ivararany eltolasa, befolyasolasa
(Klein és Grossmann, 2008); az in ovo ivar-meghatarozas (Krautwald-Junghanns
és mtsai, 2018); kettds hasznositasu vonalak Iétrehozasa, ahol a nivard egyedek
a tojastermelésben, mig a himivartak a histermelésben hasznalhatéak. Minden
alternativa fejlesztésekor figyelembe kell venni a fogyasztéi igényeket, az egyes
metodikakkal szembeni ellenérzéseket, vagy elfogadasukat (Gautron és mtsai,
2021). Egy idei felmérés szerint a megkérdezett fogyasztok dontd tdbbsége
az in ovo ivar-meghatarozast részesiti elényben a kakasok felnevelésével vagy
kettds-hasznositasu vonalak kialakitasaval szemben (de Haas és mtsai, 2021).
Ennek ellenére ez utébbi irany fejlesztése is folyamatban van, azonban a jelenlegi
genotipusok még nem felelnek meg a termeléshez sziikséges kdévetelményeknek
mind&ségi hus és tojas elballitdsara. Az in ovo ivardeterminacio piaci felhasznala-
sahoz kozel all6 médszereit 2018-ban foglaltak dssze (Hein, 2018), amelyek kdzul
kettét ma mar automatizalt rendszerben hasznalnak is. Az allantoisz folyadékbol
valé mintavételt kdvetéen az egyik metodika PCR technikat (PLANTegg, 2020), a
masik endokrinoldgiai ivar-meghatarozast (SELEGGT, 2021) alkalmaz. Ugyanakkor
meg kell jegyeznlink, hogy ezen technikak bevezetése tovabbi koltségekkel jar a
termelGk, ezaltal a fogyasztok szamara is. Pontossaguk pedig nem 100 %, vagyis
a kelést kdvetéen a csibék ismételt szexalasa is indokolt lehet. A megoldasok
tehat még mindig nagyon szélséségesek és nem dominalnak a termelésben
(Gautron és mtsai, 2021).

Ezzel parhuzamosan tébb, a nemek manipulalasan alapulé stratégia is léte-
zik, mint példaul a transzgenezis vagy a genomszerkesztés, amelyekben nagy
a potencial és hatékonyabbak is, de az ilyen megkozelitések, eljarasok etikai
és tarsadalmi elfogadottsaga tovabbra is gyenge labakon all. A komoly erkdlcsi
dilemma ellenére a mar alkalmazott PGC (Primordial Germ Cell) és adenovirus
alapu génmodositasi rendszerek mellett (Lee és mtsai, 2020), a CRISPR/Cas9
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génszerkesztési eljaras megjelenése (Rieblinger és mtsai, 2020) Uj lehetéséget
teremt arra, hogy ne csak a kisérleti biolégiaban és a gydgyaszatban (betegség
rezisztencia) alkalmazzak, hanem kiterjeszthessék a baromfi agazat egyes ter-
melési terlleteire is. gy példaul, hogy olyan genetikailag modositott tyukfajtat
hozzanak létre, amely hasznositastdl fliggéen egyféle ivard utdédokat termel
(Douglas és Turner, 2020), vagy egy specifikus biomarker segitségével novelni
lehessen a him és a ndivar megkulonbodztetésének lehetéségét in ovo (Gautron
és mtsai, 2021; eggXYt, 2021).

OSHONOS BAROMFI ALLOMANYOKON VEGZETT MOLEKULARIS
GENETIKAI KUTATASAINK A GENMEGORZES JEGYEBEN

A Nemzeti Biodiverzitas- és Génmegbrzési Kdézpont, Haszonallat-génmegd&rzési
Intézetének egyik f8 feladata a génmegdrzés, az ahhoz kapcsolédd tdmogatd
kutatasok pedig az intenziv tenyésztési munka soran is felhasznalhatéak. A Gén-
megdrzés-tudomanyi és Kisallattenyésztési Osztaly legfontosabb, hosszu tavu
célkitlizése a haszonallat-fajtavédelemhez, a génmegbrzéshez és a génbanki tevé-
kenységhez kapcsolddo kutatasi-fejlesztési és innovacios tevékenység. Prioritast
élvez az in vivo génbanki allomanyokhoz, valamint az in vitro génmegdrzéshez
és a kisallattenyésztéshez kapcsoldédd alap-, valamint alkalmazott kutatas és
fejlesztés. Kiemelt feladat a génbanki allomanyok hasznositasi lehetéségeinek
vizsgalata (hungarikum termékek; faluprogramok; fenntarthato, 6kolégiai gazdal-
kodas, stb.). A fenti szakterlileteken végzett alapkutatasok, a kbrnyezetbarat és
Okoldgiai szemléletl mezégazdasaggal 6sszefliggd allattenyésztési alkalmazott
kutatasok, valamint kereskedelmi vonalakkal torténé dsszehasonlitasok.

Mitokondrialis DNS és mikroszatellit markereken alapuld populaciégenetikai
vizsgalatok

Korabbi vizsgdlataink soran meghataroztuk 8shonos magyar tyukfajtaink ere-
detét a mitokondrialis DNS D-loop régioja alapjan (Révay és mtsai, 2010). Az NCBI
génbankban fellelhetd referencia szekvenciakkal (Liu és mtsai, 2006) 0sszeha-
sonlitva az altalunk azonositott haplotipusok 86 %-a egy olyan haplocsoportba
tartozik, amely az Indiai-szubkontinensrél szarmazik, kisebb hanyada pedig
délkelet-azsiai eredetet feltételez. Utdbbiak szekvenciai egyezést mutattak né-
hany kereskedelmi vonal (barna tojé hibrid, brojler) haplotipusaival, ezért nem
zarhat ki egy korabbi, intenziv fajtaval vald allomanyjavité szandéku keresztezés
lehet8sége sem, amely mar mikroszatellit alapu vizsgalataink soran is felmerdilt,
amikor a fedett és kopasznyaku fehér fajtak nagyfoku genetikai hasonlésagara
kerestlk a valaszt (Bodzsar és mtsai, 2009).

Ebben a tanulmanyban 6 éshonos tyukfajta (sarga, fehér, kendermagos ma-
gyar, és fekete, fehér, kendermagos erdélyi kopasznyakl) 9 magyarorszagi
allomanyanak genetikai diverzitasat mértik fel 29 mikroszatellit marker alapjan,
populécion belll, és azok kozétt. A vart és tényleges heterozigozitasi értékek
csekély kiuldnbségeibdl adédodan a beltenyésztettségi mutatoknal nem volt
szignifikans kulldnbség, vagyis az allomanyok kdzel vannak a Hardy-Weinberg
egyensuly allapotahoz. Kévetkezésképpen az alkalmazott tenyésztési moédszer
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megfelelének mondhaté. Hazai fajtainkat megvizsgaltuk abban a tekintetben is,
hogy genetikai diverzitdsuk milyen mértékben jarul hozza kereskedelmi, illetve
mas eurdpai orszagok éshonos allomanyaihoz, amely eredménylink azonban
merében mas képet mutatott, mint amikor sajat fajtainkat onmagukban néztik.
Ez az eredménylink is ravilagit arra, hogy mekkora szerepe van a rokonsagi kap-
csolatok feltarasanak a diverzitas vizsgalatokban. Ennek eredményeként elmond-
hatd, hogy a magyar populaciok egyedinek tekinthetéek mas eurépai éshonos
tyukfajtak kozott. Munkank soran 3 fajta (sarga és kendermagos magyar, illetve
kendermagos erdélyi kopasznyaku) esetében megvizsgaltunk 30-40 éve az orszag
mas terlletén (Mosonmagyarévar, Hodmezdvasarhely) fenntartott tenyészeteket
is. A genetikai tavolsag szamitasa és a klaszteranalizis soran azt tapasztaltuk,
hogy ugyan nagyobb kéztlk a genetikai hasonldsag, mint két teljesen kilon fajta
esetében, de korantsem akkora, mint vartuk volna.

Régota terveztilk 6shonos génbanki tylk allomanyaink genetikai diverzitasa-
nak ismételt felmérését is, amely monitorozas 5-10 évente egyébként is ajanlott.
Nemrégiben sikerllt ennek a feladatnak az elvégzése (Palinkas-Bodzsar és
mtsai, 2020). A két allapotfelmérés kdzott 15 év génmegdbrzési tevékenyseég telt
el. A genotipizalast ugyanazon 6 éshonos magyar tyukfajtan, ugyanazzal a 29
mikroszatellit markerrel vizsgaltuk, mint korabban, annyi kilénbséggel, hogy
Uj labor eszkdzeinkre és korllményeinkre adaptaltuk a metodikat, a kllonb6zé
multiplex marker szettek kialakitasat és optimalizalasat. Fajtanként 5-5 referencia
mintat hasznaltunk a korabbi (2002) mintavételezésbdl az allélméretek meghata-
rozasahoz, igy az allomanyokat egyUttesen tudtuk értékelni, vagyis 12 populacié
vett részt a vizsgdalatban. Felmerllhet a kérdés, hogy a szamos rendelkezésre
allé modernebb, fejlettebb technoldgia helyett miért mikroszatellit markereket
alkalmaztunk. Habar a mikroszatellitek nem nyujtanak olyan mély betekintést,
mint a nagy atereszt6képességl SNP technikak, de jol jelzik a genetikai sokféle-
ség valtozasait. Ugyanazon marker szett hasznalataval relevans informéaciokhoz
jutottunk 15 év génmegdrzést szolgald tenyésztést kdvetden. Osszességében
elmondhatjuk, hogy szamottevd allélveszteségekrdl nem beszélhetlink bar a fekete
erdélyi kopasznyaku fajta esetében megfigyelhetd volt egy korabban viszonylag
gyakori (30%) allél eltlinése mikdzben a tobbi markernél nem volt jelentés mérték
valtozas. Ez utalhat valamilyen természetes vagy mesterséges szelekcios hatasra.
A csekély mérték( allélszam valtozasok vagy allélok kicserél6dése hatterében lehet
beltenyésztés, genetikai sodrodas vagy éppen a mintavételezés, hiszen ezeket
az allomanyokat kis létszamban (kb. 200 madar/fajta) tartja fent génbankunk.
A beltenyésztettség romlani latszik, ami csdkkenthetd azzal, ha a tenyésztés
soran nem a jelenlegi rotacidban kerlilinek a kakasok az Uj csaladokra, hanem
véletlenszerlen, ezért ez csak egy latszolagos ndévekedés a beltenyésztettségben.
A parhuzamos allomanyok genetikai tavolsaga viszonylag kicsi volt, azonban
el6fordultak esetek, amikor teljesen kiilénbdzd fajtaknal ennél kisebb genetikai
tavolsagokat mértlink, mint ahogy korabbi vizsgalatunk soran is (Bodzsar és mtsai,
2009), szelekcios és/vagy drift hatast mutattunk ki. Ennek hatterében az allhat,
hogy kisméretl populacidkban lehetnek ugrasszerl ingadozasok az allélgyako-
risagban, ezért ilyenkor az allélkészlet stabilabb mutatd, mert csak akkor valtozik,
ha jelentésen megvaltozik a populacié genetikai allomanya, amirél jelen esetben
nem beszélhetlink. EImondhaté tehat, hogy az 8shonos génbanki tyik alloma-



180  Palinkas-Bodzsar és mtsai: Molekularis genetikai vizsgélatok éshonos magyar baromfifajtakon

nyainkon alkalmazott tenyésztési médszer — a genetikai variancia maximalizalasa
fenotipusos jelleg alapjan és a kakasok rotacidja a csaladok kdzétt — bizonyos
fejlesztések mellett alkalmas a genetikai variabilitds meg6rzésére. Mindazonal-
tal javaslataink kdzott szerepelt a csaladok kozotti kakascsere jelenlegi mintaja
helyett a kontrollalt, véletlenszer(i kakas rotacios rendszer alkalmazasa. Az U]
egyedek iddrdl id6re tenyésztési rendszerbe t6rténd bevonasa ugyanis segithet
a beltenyésztettségi szint csdkkentésében. A genetikai variancia hatékonyabb
megbrzése érdekében ajanlott az effektiv populacidméret ndvelése, akar tébb
kakas kisebb csaladokban torténé hasznalataval, vagy a pedigréhez torténd
tojasgyljtés idészakaban alkalmazott kakascserével, ennek azonban pénzigyi
korlatai vannak (Palinkas-Bodzsar és mtsai, 2020).

Mivel a génbankok tarold kapacitasa korlatozott, ezért korantsem mindegy a
megdrizni kivant mintak mennyisége. Munkank soran 14 éshonos baromfiallo-
manyunk elézetes karakterizalasaval meghataroztuk azokat a fajtakra specifikus
mikroszatellit markereket, markerkombinaciokat, amelyek segitségével az in vitro
génbankba betarolni kivant mintékat kivalaszthatjuk. Fajtél figgéen 13-29 markerrel
genotipizaltuk az in vivo génbankban fellelhetd baromfi fajtainkat (tyuk: sarga, fehér,
kendermagos és fogolyszind magyar, valamint a fekete, fehér és kendermagos
erdélyi kopasznyaku tyuk; pulyka: réz és bronzpulyka; l4d: fodrostolli és magyar
lud; kacsa: fehér és vadas magyar kacsa; gyongytyuk). A markerkombinaciokat és
a multiplex PCR reakciokoértlményeit a primerek hatékonysaganak, fluoreszcens
jelolésének, és az amplifikalt termékek méretének fliggvényében terveztik meg a
vizsgalatokhoz. A magyar fajtakat 6sszehasonlitottuk kereskedelmi allomanyokkal,
3-6 olyan markert hataroztunk meg, amelyek kivalasztasra kerultek polimorfizmus
informacié tartalmuk és ritka alléljaik figgvényében a tovabbi genotipizalasra.
A kritérium az volt, hogy a leendd marker legyen minél nagyobb mértékben
jellemz6 az adott fajtara, és az adott allomanyra jellemz8 médon fixalva legyen.
Avizsgalat soran minden baromfiféle esetében sikertilt allomanyokra jellemzé és/
vagy ritka allélokat, allélkombinacidkat detektalni, amelyek segitséglinkre van-
nak a génbankban tarolni kivant mintak kivalasztasaban, ezzel javitva az in vitro
génmegdbrzés hatékonysagat. Nem mellékesen segitséget nydljthatnak az egyes
populacidk azonositasaban és az eredetvédelemben (Bodzsar és mtsai, 2015).
Ez iranyu vizsgalatainkat jelenleg is folytatjuk. Megerdsitésként ot év elteltével
ismételten megmintaztuk génbanki baromfi allomanyainkat és Ujra genotipizaltuk
a kordbban optimalizalt és kivalasztott mikroszatellit marker szettekkel. A munka
jelenleg folyamatban van, de el6zetes eredményeink mar azt mutatjak, hogy a
korabban allomanyazonositasra alkalmasnak talalt markerek, markerkombinaciok
tovabbra is hasznalhatdak erre a célra.

Intézetlinkben évek 6ta folynak a mindkét ivar megd&rzését célzé, ivarszervi
kiméra egyedek létrehozasara iranyuld kutatasok blasztodermalis és primordialis
Oscsirasejtek (PGC) alkalmazasaval nemcsak tyuk, hanem egyéb baromfi fajokon
is (Sztan és mtsai, 2012; 2014). A kimérizmus molekularis genetikai alapokon
torténd bizonyitasa szintén feladatunk. Ehhez mikroszatellit markereket alkalmaz-
tunk, amelyek segitségével a kiinduld csaladok felallitasat végeztik el, azonos
marker és klldnb6z8, &m homozigdta alléljaira torténd allatok kivalogatasaval.
A kimérizmus megerdsitésének céljabdl, az embriokbol és/vagy az ivarszerv
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tobb részébdl vettiink szdévetmintakat és DNS-t izolaltunk. Amennyiben a vizsgalt
markerre heterozigéta eredményt kaptunk, azaz mindkét allélt detektaltuk a min-
taban, ugy az ivarszervi kiméra eléallitasanak sikeressége molekularis genetikai
bizonyitast nyert (Sztan és mtsai, 2017).

A ndivar in vitro meg6rzése madarakban nagyobb kihivast jelent, mint a nagy
hatékonysaggal m(ikddé onddmélyhltés modszerei. A W ivari kromoszdémat is
tartalmazoé petesejt (tojas) és az embrié sem fagyaszthatd a nagy mennyiségu
szikanyag miatt. J6 ideje folynak ennek megoldasara iranyuld, ivarszerv-szovet
transzplantacios kisérletek a HGl-ben (Liptdi és mtsai, 2013; 2014, 2020). Az
ivarszerv-szovet atlltetés sikerességét szintén mikroszatellit markerekkel torté-
nd vizsgalattal tudjuk ellendrizni. A kisérletek soran arra is fény derUlt, hogy a
transzplantacié sikeressége nagymértékben fligg a megfelelé donor-recipiens
parositasoktol. A megfeleld parok kialakitdsa molekularis genetikai alapokon
nyugszik. A donor-recipiens kombinaciok kivalasztasanal azt vettik figyelembe,
hogy a szakirodalomban leirt, m(ikddd parokhoz genetikailag minél hasonlébbak
legyenek, donor a donor fajtaval, recipiens a recipienssel (Lipt6i és mtsai, 2020).
Ugyanakkor meg kell emlitenlink, hogy a sikeresnek bizonyult parositasokon
belll a fajtdk egymastdl mért genetikai tavolsaga viszont nagy, tehat genetikai
allomanyuk kevésbé hasonld. Emiatt az ezekben a munkakban alkalmazni kivant
fajtak el6zetes karakterizalasra szorulnak és nemcsak mikroszatellit markerekkel,
hanem lehet8ség szerint mitokondrialis DNS vizsgalatokkal is. Feltevésiink szerint
a donor és a recipiens haplotipusok azonositasaval vilagosabba valna, mi lehet
az oka annak, hogy a nagy genetikai tavolsagra 1évé parositasoknal bizonyul
sikeresebbnek az ivarszerv-szovet transzplantacié. Tervezink lud ivarszerv (pe-
tefészek) transzplantacios kisérleteket is, ahol az utédok donor eredetét szintén
mikroszatellit marker analizissel ellenérizzik. Ludak esetében a szinmarker
meghatarozo lehet a donor szerv beéplilésének megitélésében, teljesen biztos
valaszt azonban csak a genetikai vizsgalatokkal egytt kaphatunk.

Egyszerd nukleotid valtozatokon alapulé molekuléris genetikai vizsgalatok

Korabban is voltak torekvéseink pontmutacidkon alapulé genetikai diverzitas
felmérésére (Bodzsar, 2012). Az SNP |6kuszok alapjan toérténd elemzéshez irodal-
mi adatok alapjan harom polimorf gént valasztottunk ki (HSP90, PIT54, GHRL),
amelyek lehetdség szerint fontos biologiai funkciokat tdltenek be. A HSP 90
stresszfehérjét kddold gén (Csermely és mtsai, 1998), a PIT54 a szabad hemoglobin
kotéséért felel@s haptoglobin funkcidjat latja el (lwasaki és mtsai, 2001), a GHRL
(ghrelin) gén pedig egy névekedési hormon kivalasztasat el6segité fehérjét kodol
(Tanaka és mtsai, 1992). A primer tervezési és PCR 0sszeallitasi munkalatokat
kdvetden 96 mintat szekvenaltattunk meg, amelyben minden mikroszatellit alapu
vizsgalatban részt vevd 6shonos tyuk allomany, illetve harom intenziv vonal (két
fehér brojler, egy barna tojo hibrid) is szerepelt. A gének egyuttes vizsgalata soran
22 nukleotid valtozatot azonositottunk, amelyekbdl 17 volt variabilis, kilonb6zé
haplotipusokat eredményezve. Az azonos allélgyakorisadgok és a haplotipusok
kildnb6z8sége alapjan a vizsgalt gének kozul kettében (HSP90, GHRL) bizonyos
I6kuszok kozott kapcesoltsagot feltételeztiink. A populacidgenetikai analizisek
eredményeként ugyancsak azt tapasztaltuk, hogy beltenyésztettség tekintetében a
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magyar fajtak megfeleld allapotban vannak. Felfedezheté ugyan némi hasonldésag
az intenziv vonalakkal, mégis egyértelm( strukturalédast mutattak, megerdésitve
ezzel a mikroszatellit vizsgalatok eredményét.

Jelenleg génbanki tydk allomanyaink SNP detektalason alapulé vizsgalatai van-
nak folyamatban. A mikroszatellit markerekkel torténé genotipizalas soran hasznalt
fajtakat, és egyuttal ugyanazon mintakat kivanjuk megvizsgalni 25 SNP haszna-
lataval real-time PCR rendszerben, hogy a kilénb6zé molekularis markerekkel
nyert informéacidkat 6sszehasonlithassuk. lgyekeztlink a szakirodalombol szintén
funkcionalis génekben Iévd, meglehetdsen polimorf pontmutacidkat kivalasztani
(Jalwing és mtsai, 2004; Viale és mtsai, 2017). Varhatdm hogy eredményeinkkel
fel tudjuk mérni a funkcionalis genetikai diverzitast és azokat lehet6séglnk lesz
Osszehasonlitani a korabban neutrélis markerekkel (SSR) nyert informacidikkal.
Ennek soran arra is valaszt kaphatunk, hogy kéltség-, id6- és munkaigény szem-
pontjabol melyik a leginkabb hatékony vizsgalati modszer.

OSSZEGZES

A molekularis genetikai kutatasok — eszkdzeinek és modszereinek nagymértékd
fejlédésével, és koltségigényeinek csdkkenésével — egyre nagyobb jelentéséggel
birnak a haszonallatok kérében is. Akar a sokféleség, akar az értékmérdk genetikai
alapjainak vizsgalata szamos tapasztalattal szolgalhat a kdzvetlen tudomanyos
eredményeken tul az allattenyésztés, a nemesités szamara is. Vélhetéen a jovében
tovabbi tanulsagokkal is szamolnunk kell abban a komplex rendszerben, amit a
génmegdrzés, a nemesités és ezek kapcsolata jelent.
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