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1 BEVEZETES

A haszondllatfajok  genomjanak egyre Kiterjedtebb ismerete
folyamatosan b6viild informacioforrast biztosit a termeléssel, a szarmazassal
és az egyes populaciok dsszetetelével kapcsolatos kutatasokhoz.

A fenotipus és a genotipus kozotti kapcsolatok és 0Osszefliggések
molekularis genetikai vizsgalatanak segitségével gyors, fokozott tenyésztési
elorehaladas és jelentds gazdasagi elonyok érhetdk el; ennek kdszonhetden
az intenziv kornyezetben termeld fajtdk ¢és hibridek tenyésztésében
altalanossa valik a genetikai markerekre alapozott szelekcio. A genetikai
vizsgalatok  eredményei egyre novekvd szerepet jatszanak a
tenyészértékbecslési rendszerekben és az intenziv arutermelé allomanyok
kialakitasa soran. A genotipizalas terén elért eddigi attérések (HRM-high
resolution melting, fluoreszcens probak, nagy teljesitményli DNS
microarray technoldgia, DNS-chipek fejlesztése, Uj generacids szekvenalasi
modszerek) elorevetitik a molekularis genetikai informacidk szélesebb
korben torténé felhasznalasat, és egyértelmiien a jovoé legigéretesebb
lehetdségeit rejtik az allattenyésztés szamara.

Az intenziv fajtdk termelési szinvonaldnak emelése mellett a genetikai
markerek a hagyomanyos, extenziv fajtdk esetében szintén ndvekvo
jelentdséggel birnak, hiszen a hatékony génmegdrzés és a fajtafenntartas

nélkuldzhetetlen eszkozeiként is megjelennek.
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1.1 Célkitiizések

Célunk volt a takarményfelvétel és a zsiranyagcsere szabalyozasaban
kulcsszerepet betolté melanokortin-4 receptor (MC4R) és a zsirsejtek altal
termelt leptin (LEP) hormon génjében taldlhaté polimorfizmusok
genotipizalasa fajtatiszta e€s duroc-kal keresztezett szOke mangalica
sertéesben. Tovabbi célunk volt az egyes allélok gyakorisaganak és
eloszlasanak vizsgalata, valamint a genotipus és termelési tulajdonsagok
(szalonnavastagsag, karajatmérd, sulygyarapodas, sonka és lapocka tomege,

¢16tomeg) kozotti osszefiiggések értékelése.

Az 0Oshonos sarga magyar tyak mosonmagyarovari nukleusz
allomanyaban célunk volt a tojastermelésben szerepet jatszé prolaktin (PRL)
és dopamin receptor D1 (DRD1), a noOvekedési erélyt potencidlisan
befolyasol6 Spoti4a (pajzsmirigyhormonok altal szabalyzott transzkripcios
faktor), inzulinszerii novekedési faktor 1 (IGF1), inzulinszeri novekedési
faktor-kot6 fehérje 2 (IGFBP2) és szomatosztatin (SST) génben
megfigyelhetd polimorfizmusok genotipizalasa; az egyes genotipusok
gyakorisaganak felmérése; az allomany 0Osszetételének meghatarozésa,
valamint a genotipusok és kiemelt jelentségli termelési mutatok
(tojastermelési hatékonysadg, tojastdomeg, testtdmeg) kozotti kapcsolat

elemzése.
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2 ANYAGOK ES MODSZEREK

2.1  Melanokortin-4 receptor (MC4R) és leptin (LEP) genotipus-

vizsgalat keresztezett és fajtatiszta sz6ke mangalicaban

A vizsgalatok soran 60 széke mangalica (Q)xduroc (3 Fy hizé koca és
10 sz6ke mangalica artany G1426A MCA4R és T3469C LEP genotipusat
hataroztuk meg, valamint termelési és vagohidi adatait gytjtottiik. Tovabbi
10 széke mangalica kan genotipusat azonositottuk, de ezek eseteben
vagohidi adatok nem alltak rendelkezésre.

A vagohidi minésitést gyakorlott szakemberek vegezték az aktudlis
hivatalos mingsitési eljaras el6irasait figyelembe véve (136/2011. (XII. 22.)
VM rendelet, 2011). A testtomeg és a kiilonb6z6 husrészek (jobb és bal
sonka, valamint lapocka) mérését hitelesitett mérleggel végeztik. A
szinreflexios érték, a karaj- és szalonnavastagsag megallapitdsdhoz Fat-o-
Meater szuroszondat alkalmaztak. Az elemzésbe vont allatok az OLmMOS és
TOTH Kft. nyiribronyi telepérdl szdrmaztak, az egyedek vagasi adatait pedig
a Surjanyhus Kft. torokszentmiklosi vagohidjan rogzitettik. A DNS-izolalas
szOrtiiszokbol, Wizard Genomic DNA Purification kit (Promega, USA)

felhasznalasaval, a genotipizalas PCR-RFLP maddszerrel tortént.

2.2  Genotipus-vizsgalatok a sarga magyar tyukoknal

A tojastermelés és a ndvekedés szabalyozasaban kulcsszerepet jatszo hat
génben a kovetkez6 polimorfizmusok genotipizalasat végeztik el: 24 bp-os
inzercio a prolaktin (PRL) génben (436 egyednel), G123A egypontos
nukleotid polimorfizmus (SNP) a dopamin receptor D1 (DRD1) génben

TEMPFLI KAROLY ¢ Doktori (PhD) értekezés tézisei



ANYAGOK ES MODSZEREK 6

(436 egyed), A213C SNP a pajzsmirigyhormonok &ltal szabalyzott
(Spotl4a) génben (436 egyed), A570C SNP az inzulinszerii novekedési
faktor 1 (IGF1) génben (110 egyed), G645T SNP az inzulinszeri
novekedesi faktor-kot6 fehérje 2 (IGFBP2) génben (110 egyed), A370G SNP
a szomatosztatin (SST) génben (110 egyed). A vizsgalatban szerepld
allatokat a Nyugat-magyarorszagi  Egyetem  Mezbgazdasag-  és
Elelmiszertudoméanyi Kar mosonmagyardvari sarga magyar tydk
fajtafenntartd telepe biztositotta. Az egyes genotipusok és a novekedési
erély 0Osszefliggéseinek elemzéséhez a keltetés napjatol a 14. hétig
kéthetente végzett testtomeg-mérések eredményeit hasznaltuk fel. Tovabbi
méréseket végeztlink a tojastermelés ellendrzésének kezdetén (40 hetes kor)
és végen is (45 hetes kor). Az allatok azonositasara a kelés utan (naposcsibe
korban) a szarnyon rogzitett egyedi azonositorol leolvashaté négyjegyii
szdmot hasznaltuk. A tojastermelés és tojastomeg mérését a 40. és 45. hét
kozott a telep dolgozoi végezték csapofészkes tojasgyiijtés és mérleg
segitségével. A tojastomeg tulajdonsag alatt az ebben az idészakban gytijtott
tojasok atlaga értendd. A tojastermelés hatékonysagat a kovetkezé modon
hataroztuk meg: (tojasok szama / gyQjtési napok szama)x100. A
vizsgalatokhoz sziikséges DNS-t teljes vérbol izolaltuk Wizard Genomic
DNA Purification kit (Promega, USA) segitségével. A genotipizalas soran
PCR-RFLP mddszert alkalmaztuk. A DNS-tisztitast és a genotipizalast az
Allattudomanyi Intézet laboratériumaiban végeztiik.

A PCR-termékek és tovabbi potencialis polimorfizmusok azonositasa
érdekében 4-4 egyed PRL, DRD1, Spoti4a, IGFl, IGFBP2 és SST
génrészletét szekvenaltattuk. A szekvenalas 3730xI DNA Analyzer vagy
PRISM 3100 Genetic Analyzer (Applied Biosystems, USA) segitségevel
tortént.

TEMPFLI KAROLY ¢ Doktori (PhD) értekezés tézisei



ANYAGOK ES MODSZEREK 7

2.3 Statisztikai értékelés

Az adatok gytijtését és rendszerezését Excel (Microsoft, 2003, USA)
tablazatkezeld szoftverrel végeztiik.

Az adatok eloszlasat SPSS for Windows v.16.0 (SPSS, USA)
programban Kolgomorov—-Smirnov normalitasvizsgalat segitségével, a
genotipus és a fenotipus kozotti osszefuggéseket LSD (least significant
difference) varianciaanalizis és Mann—-Whitney tesztekkel elemeztuk.

A HARDY-WEINBERG egyensuly (HWE) vizsgalata a megfigyelt és az
elvart genotipus-gyakorisagok chi-négyzet (y?) prébajaval tortént.

A PRL, DRD1 és Spoti4o genotipusok és a termelési tulajdonsagok
kozotti Osszefliggések értékeléséhez a kovetkezd linearis modellt (general
linear model, GLM) hasznéltuk:

Y=u+H+ P+ Gpre + Gprot + Gsporrsa T €,

ahol: Y = a tulajdonsagok (testtdmeg, tojastémeg, tojastermelési
hatékonysdg) fenotipusos eértékei, u = az egyes tulajdonsagok
populécidatlaga, H = a kelési nap hatdsa, P = a torzsdlak hatasa, Gpr. = a
PRL genotipus hatdsa, Gprp1 = @ DRD1 genotipus hatasa, Ggpoise = @
Spoti4a genotipus hatasa, e = véletlenszerii, random hiba. A genotipusok
kozotti interakciot (GproXGpro1; GrrLXGsporisa; Gpro1XGisporisa) SZINEN

vizsgaltuk, de nem figyeltink meg szignifikans (P<0,05) dsszefliggéseket.
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3 EREDMENYEK

3.1 Eredmények a keresztezett és a fajtatiszta széke mangalica
csoportban

3.1.1 MC4R genotipus

A vizsgalt Kkeresztezett és fajtatiszta mangalica csoportban is
megtalalhatd a G1426A polimorfizmus. Harom genotipust kilonitettiink el a
mangalicaxduroc allomany 60 egyedénél (GG, AG és AA), mig a 20
fajtatiszta mangalicanal csak két genotipus (GG és AG) fordult el6. Az
emésztés soran keletkezett fragmentumok: 156 és 70 bazispar (bp) GG, 226,
156 és 70 bp AG, valamint 226 bp hosszUsaguak AA genotipus esetében. Az
allél- és genotipus-gyakorisagok az 1. és 2. tablazatban lathatok a két

kiilonbozo csoport esetében.

1. tablazat. MC4R allél- és genotipus-gyakorisag (%) az F; csoportban,
valamint a HARDY—WEINBERG egyensuly feltételeit vizsgalé chi-négyzet
teszt eredménye (szabadsagfok (df) = 2).

2

Allélgyakorisag Genotipus-gyakorisag (n)* x p
G=73 GG (30) =50/52,5
A _ 97 AG (27) =451/ 40 0,99 0,61
B AA(3)=5/75

* A megfigyelt és a Hardy—Weinberg egyenlet alapjan véarhatd gyakorisagokat %-ban,
elvélasztdjellel tuntettem fel

2. tablazat. MC4R allél- és genotipus-gyakorisag (%) a mangalica

csoportban (10 artany és 10 sz6ke mangalica kan).
7

Allélgyakorisag Genotipus-gyakorisag (n)* X p
G=78 GG (11) =55/60
A=22 AG (9)=45/35 1,69 0,37
AA(0)=0/5

* A megfigyelt és a Hardy—Weinberg egyenlet alapjan véarhatd gyakorisagokat %-ban,
elvélasztojellel tuntettem fel
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Szignifikans (P<0,05) 6sszefuggeést figyeltink meg a MC4R genotipus
és mindkét szalonnavastagsag értékei kozott a keresztezett csoportban. Ezek
az eredmények alatamasztjak az A allél szerepét a zsirbeépitésre
hajlamosabb fenotipus kialakitasaban. Szignifikans (P<0,05) 6sszefligges
figyelhet6 meg a MC4R genotipus és a Fat-o-Meater szinreflexios értékek
kozott. Nagyobb szinreflexids értékek (vilagosabb husra utal) jellemzdek a
homozig6ta A, mint a heterozigéta vagy GG egyedekre (3. tablazat). A
tobbi vizsgalt tulajdonsag esetében a csoportok kdzotti kiillonbség nem volt
statisztikailag igazolhatd. Az A allél pozitiv hatdsa figyelheté6 meg a napi
sulygyarapodas, a lapocka és a sonka tomegének alakuldsanél is, de a
kilonbsegek nem szignifikans (P>0,05) mértékiiek.

3. tablazat. A G1426A MCA4R genotipus hatédsa a keresztezett (F1)

alloméanyban.

i , MCA4R genotipus (n)
Tulajdonsagok GG (30) AG (27) AA (3)
Szalonna 1 (mm) 414+47%°  451+38° 47,0+2,6"
Szalonna 2 (mm) 38,0+4,8°  414+56° 477+38°

Napi sulygyarapodas (g)  701,7+54,1  7152+60,7 753,3+32,1
Elésuly (kg) 1405+6,93  1400+81 1473+46
Teljes életkor (nap) 239,4+157 2374+131 2383%7,1
Jobb sonka (kg) 11,63 £ 0,77 11,60+£0,89 12,10+0,81
Bal sonka (kg) 11,66 + 0,74 11,60+0,82 11,84 +0,60
Jobb lapocka (kg) 720+0,40  7,10+049 7,40+0,75
Bal lapocka (kg) 7,16 £ 0,42 7,25+054 7,49+0,94
Karajszélesség (mm) 55,1+5,2 536+68 505+12,0
Szinreflexids érték 347+28°  369+50° 423+47°
Erkezési saly (kg) 34,8+58 35,7+6,6 33,6 £3,7
Hizlalasi id6 (nap) 1485+ 7,6 146,7+93 151,0+0,0

2 ¢ Az azonos soron beliil kiilonbozé betiikkel ellatott értékek kozott szignifikans

(P<0,05) a kiillénbség
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3.1.2 LEP genotipus

Mindkét csoportban két genotipust (TT és TC) figyeltiink meg, ami a C
allél kis gyakorisagara utal (4. tablazat). A restrikcios emésztés (Hinfl)
soran keletkez6 fragmentumok a kovetkezok voltak: TT esetében 397 es 89
bp, TC esetében 397, 347, 89 és 50 bp.

4. tdblazat. LEP allél- és genotipus-gyakorisag (%) az F; és a fajtatiszta

csoportban.

Csoport (n)  Allélgyakorisag  Genotipus-gyakorisag
_ TT =87
F1 (60) TC__973 TC=13
- CC=0
Mangalica T=80 m f 60
(20) C =20 TC =40
CC=0

A vizsgalt allomany termelési adatait tekintve a C allél elényos hatasa
allapithatd meg. A keresztezett csoportban a TC genotipust szignifikdnsan
(P<0,05) nagyobb napi témeggyarapodas jellemezte: tébb mint napi 50 g-
nyi kiilonbség figyelhetd meg a hizlalasi iddszakban a két genotipus kozott
(5. tablazat). A napi sulygyarapodason kivil a LEP genotipus nem volt
statisztikailag igazolhatd hatdssal a tovabbi vizsgalt tulajdonsagokra
(hatszalonna-vastagsag, él6tomeg, sonka és lapocka tomege, szinreflexios

érték).
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5. tablazat. A T3469C LEP genotipus hatasa a keresztezett (F1)

alloményban.

. , LEP genotipus (n)
Tulajdonsagok T (52) TC (8)
Szalonna 1 (mm) 43,2+ 4,6 439+5,2
Szalonna 2 (mm) 399+58 40,4+48

Napi sulygyarapodas (g) 703,3+51,5° 756,3 £ 71,7°
Elésuly (kg) 140,62 £ 7,57 140,63 £ 7,11
Teljes életkor (nap) 239,4+13,3 232,6 +18,5
Jobb sonka (kg) 11,65+ 0,82 11,62 £ 0,93
Bal sonka (kg) 11,67 £ 0,75 11,43 +0,85
Jobb lapocka (kg) 7,19 +£0,45 7,05+ 0,53
Bal lapocka (kg) 7,24 £ 0,47 7,07 £ 0,65
Karajszélesség (mm) 549+51 492+111
Szinreflexids érték 36,3+4,1 34,6 £6,0
Erkezési saly (kg) 356+6,1 31,7+5,1
Hizlalasi id6 (nap) 1482 +7,5 1446 +11,9

a

(P<0,05) a kulénbség

3.2  Eredmények sarga magyar tyuknal

3.2.1 PRL genotipus

A PRL promoter régidjaban elhelyezked6 24 bp-0s

" ® Az azonos soron beliil kiilonboz6 betiikkel ellitott értékek kozott szignifikans

inzercio

megtalalhaté a sarga magyar fajtaban. A polimorfizmusnak két alléljat
kilonitettuk el: 1 (inzercid, a 24 bp-os szakasz jelen van), valamint D
(delécid, a szakasz nincs jelen). Mindharom genotipus (DD, ID, II)
eléfordult a vizsgalt allomanyban. Az allél- és genotipus-gyakorisagokat a
6. tablazatban tintettem fel. Az Il egyedek fragmenthossza 201 bp, a DD
egyedeké 177 bp volt. A heterozigéta (ID) allatokban mindkét fragment

megjelenik. A chi-négyzet teszt eredménye szerint az allomany HWE-ban
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van a PRL polimorfizmus eloszlasat tekintve; nem allapithatd meg
szignifikans (P>0,05) kulonbség a tényleges és az elvart genotipus-

gyakorisagok aranyaban.

6. tablazat. A PRL polimorfizmus allél- és genotipus-gyakorisaga (%), a
HWE chi-negyzet teszt eredményei, polimorfizmus informéacio tartalom
(PIC) és heterozigocia (He) a sarga magyar allomanyban.

Allél- Genotipus 2 P-

gyakorisag gyakorisag® X érték” PIC He
|=53 DD =23 (22)

D =47 ID =48 (50) 0,511 047 037 0,50
Il =29 (28)

a Zérbjelben a Hardy—Weinberg szabaly szerint varhaté gyakorisag szerepel
b A chi-négyzet teszt P-értéke. Szabadsagfok (df) = 1

A PRL genotipus és a termelési tulajdonsagok kodzotti 6sszefliggések
vizsgalata soran a tojastermelési hatékonysag esetében allapithatd meg
szignifikans (P<0,05) kapcsolat (7. téblazat). A tdbbi tulajdonsag
(testtomeg keléstdl a 14. hétig, a 40. és 45. héten, tojastomeg a 40. és 45. hét
kdzott) esetében nem volt statisztikailag igazolhatd kilonbség.

7. tblazat. A PRL genotipus hatasa a vizsgalt tulajdonsdgokra (EMM +
standard hiba).

Tulajdonsagok PRL genotipus ()

DD (102) ID (210) 11 (124)
Testtémeg a 8. héten (g) 541,8 +£5,8 560,4 + 3,7 568,2+5,9
Testtomeg a 10. héten (g) 789,4+79 806,2 £ 6,3 793,3+5,9
Testtomeg a 12. héten (g) 886,7 + 10,5 915,8 + 6,8 913,4+7,7

Testtomeg a 14. héten (g) 969,6 + 16,4 1003,4 + 12,7 1010,8 £ 14,0

Testtdmeg a 40. héten () 1757,1 + 18,4 1791,7 +17,3 1772,7 + 16,6

Testtomeg a 45. héten (g)  1941,2+21,94  1961,7+15,39 1911,3+22,19
Tojastomeg (g) 54,85 + 0,47 52,83 +0,49 53,78 £ 0,35

Tojastermelési b a .
hatékonysag (db) 49,52 + 1,11 55,76 + 0,83 55,08 + 0,81

2P A kiilonbozé betiikkel ellatott értékek kozotti kiilonbség szignifikans (P<0,05)
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3.2.2 DRD1 genotipus

A sarga magyar tyukokban a G123A DRD1 polimorfizmus mindkét
alléljat és harom genotipusat azonositottuk. GG esetében 283 bp-os, AG
esetén 111, 172, és 283 bp-o0s, mig AA genotipus esetén 111 és 172 bp-o0s
fragmentek jottek Iétre a BsrSI enzimmel vald restrikcios emésztes soran. A
436 genotipizalt egyed alapjan megallapitott allél- és genotipus-
gyakorisagok a 8. tablazatban talalhatok. A populacié a HWE chi-négyzet

teszt eredménye szerint egyenstlyban van a polimorfizmusra.

8. tblazat. A DRD1 G123A allél- és genotipus-gyakorisaga (%), a HWE
chi-négyzet teszt eredményei, polimorfizmus informécié tartalom (PI1C), és
heterozigdcia (He) a sarga magyar allomanyban.

Allél- Genotipus- 2 P-

gyakorisag gyakorisag® X eriak> P1C He
C 58 AA = 15 (17)

A =42 AG =53 (49) 3,001 0,08 0,37 0,49
GG = 32 (34)

a Zaréjelben a Hardy — Weinberg szabaly szerint varhatd gyakorisag szerepel
b A chi-négyzet teszt P-értéke. Szabadsagfok (df) =1

A DRD1 genotipus és a termelési tulajdonsagok 0Osszefliggésének
elemzése sordn a tojastermelési hatékonysag és a 45 hetes testtomeg
esetében allapitottunk meg szignifikans (P<0,05) hatast (9. tablazat). Az
eredmények alapjan sarga magyar fajtanal az A allél jelenléte elényosebb
mind a tojastermelés, mind a 45 hetes testtomeg tekintetében. A kedvezé A

allél-gyakorisaga a legalacsonyabb (15%) az allomanyban.
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9. tablazat. A DRD1 genotipus hatasa a vizsgalt tulajdonsagokra (EMM =+
standard hiba) a sdrga magyar alloméanyban.

Tulajdonsagok DRD1 genotipus (n)

AA (68) AG (230) GG (138)
Testtdmeg a 8. héten (g) 559,6 + 6,1 559,3 + 3,2 556,0 £+ 4,9
Testtomeg a 10. héten (8) 808,8 £9,9 799,1+5.2 7928 +5,6
Testtdmeg a 12. héten (g) 902,1+9,9 916,0+ 7,9 898,5+8,0

Testtomeg a 14. héten (g) ~ 1006,9 + 17,7 1001,3 + 12,3 986,8 + 13,9
Testtomeg a 40. héten (g)  1788,1 + 21,8 1781,9+16,1  1767,2+17,2
Testtomeg a 45. héten (g)  1995,6 + 26,52 19449+ 145®  1913,0+21,1°
Tojéstomeg (q) 52,81 + 0,98 53,47 + 0,29 54,11 + 0,35

Tojéstermelési a b b
hatékonysag (db) 59,92 +1,14 53,89 £0,72 51,61+£0,78

4D A kiilonbozé betikkel ellatott értékek kozotti kiilonbség szignifikans (P<0,05)

4.2.3 Spotl4a genotipus

Az A213C Spoti4o SNP két alléljat és hdrom genotipusat (AA, AC, CC)
kilonitettiik el a sdrga magyar fajtaban.

Az emésztéshez hasznalt BsaHI enzim a C valtozat jelenléte esetén
végzett hasitast a 419 bazispar hosszisagd PCR-termékben, aminek
kovetkeztében egy 100 és egy 319 bp hosszusagu szakasz keletkezett. A
homozig6ta C genotipus esetén két fragment (100 és 319 bp), heterozigéta
(AC) genotipus esetén harom fragment (100, 319, és 419 bp), mig a
homozigdta A genotipus esetén egy szakasz (419 bp) figyelheté meg az
agar6z geélen végzett elektroforézis eredményeként. A harom genotipus
jelenléte és a heterozigotak magas aranya (10. tablazat) kedvez6 a genetikai
sokféleség fenntartdsa szempontjabol, ¢€s valdszinlileg az alkalmazott

génmegOrzo tenyésztési modszernek koszonheto.
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10. tablazat. A Spoti4a A213C SNP allél- és genotipus-gyakorisaga (%), a
HWE chi-negyzet teszt eredményei, polimorfizmus informéacio tartalom
(PIC), és heterozigdcia (HE) a sarga magyar allomanyban.

Allél- Genotipus 2 P-

gyakorisag gyakorisag® X érigkd T1C He
C -6 AA = 13 (15)

o AC=51(47) 2213 014 036 047
CC =36 (39)

a Zaréjelben a Hardy — Weinberg szabaly szerint varhat6 gyakorisag szerepel
A chi-négyzet teszt p-értéke. Szabadsagfok (df) = 1

Nem figyelheté meg szignifikins (P>0,05) kil6nbség az egyes
genotipus csoportok kozott a fiatal korban mért testtomeget (keléstdl a 6.
hétig) tekintve.

A 8. héten mért testtbmeg esetében szignifikans (P<0,05) kuldnbség
jelentkezett a homozigdta A és a heterozigéta (AC), valamint homozigota C
egyedek testtomege kozott. A késobbi életkorokban (12, 14, 40 és 45 hetes)
a genotipus csoportok testtomege kdzott nagyobb a kilénbség. A 40 és 45
hetes korban mért testtomegek esetében a genotipusok kozott erdsen
szignifikdns (P<0,01) kilonbséget allapitottunk meg (11. tablazat). Az
eredmények alapjan a névekedés szempontjabol sarga magyar fajtanal az A
allél tekintheté kivanatosnak, hiszen a homozigota A és a heterozigota
egyedek teljesitménye is meghaladja a homozigéta C egyedekét.

A Spotl4o. genotipus tojastomegre gyakorolt hatdsanak elemzésekor
szintén szignifikans (P<0,05) 6sszefiiggést allapitottunk meg: a homozigéta

A egyedeknél figyelheté meg a legnagyobb tojastomeg.
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11. téblazat. A Spoti4a genotipus hatasa a vizsgalt tulajdonsagokra (EMM
+ standard hiba).

Tulajdonséagok

Spotl4a genotipus (n)

AA (57) AC (221) CC (158)

Testtomeg a 8. héten (g) 588,1 + 7,9° 555,1 + 3,3° 552,0 + 4,2°
Testtomeg a 10. héten (g)  825,2 + 9,3? 799,2 + 5,4° 788,2 + 6,5
Testtémeg a 12. héten (g)  972,1 + 11,82 912,3+7,2° 879,7 + 6,9°
Testtdbmeg a 14. héten (g) ~ 1091,9 + 19,72 999,3 + 12,4° 961,2 + 14,2°
Testtomeg a 40. héten (g)  1899,1 + 23,8"  1793,7 + 14,98  1712,9 + 18,4
Testtomeg a 45. héten (g)  2072,2 +29,7% 19498 + 159  1886,1 + 20,3

Tojastomeg (g) 56,98 + 0,97° 52,68 + 0,35" 53,59 + 0,36"

Tojastermelési 53,76 + 1,18 53,47 + 0,72 55,13 + 0,80

hatékonysag (db)

aD.C A kiilonboz betitkkel ellatott értékek kozotti killonbség szignifikéns (P<0,05)
AB.C A kiilonbozo betiikkel ellatott értékek kozotti kiilonbség szignifikans (P<0,01)

4.2.4 IGF1, IGFBP2 és SST genotipus

Az A570C IGF1, a G645T IGFBP2, és az A370G SST polimorfizmusok
esetében a genotipizalast 110 egyedben végeztik el, miutan az IGF1
lokuszon a C, az IGFBP2 lokuszon a G, a SST lokuszon az A allél
rogziltségét allapitottuk meg a sarga magyar allomanyban.

Az IGF1 C allélt emésztés utan egy 191 és egy 622 bp hosszusagu
fragment alapjan azonositottuk. Szintén két fragment (117 és 198 bp) jelezte
az IGFBP2 G allélt, mig az SST A allélt a hasitatlan 330 bp-os fragment
alapjan allapitottuk meg.
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4.25 A szekvenalas eredményei

A hat vizsgalt gén PCR-termékeinek szekvenalasabdl szarmazo adatokat
BLAST (Basic Local Alignment Search Tool) alkalmazas segitségével
vetettilk 6ssze a rendelkezésre allo, més fajtakbol szdrmazo szekvenciakkal.
A vizsgéltalt lokuszokon tilmen6éen a BLAST-kereses eredmenyeként

szamos tovabbi, mas fajtaban mar leirt polimorfizmust azonositottunk:

- z=7

e négy SNP a PRL gen promoter régidjaban, ezek kozil harom T-C
tranzicid a 105. (a sarga magyar mintakban a T allél volt jelen), a
129. (T allél) és a 176. bp (T allel) pozicional, valamint egy A-G
tranzicié a 151. bp-nadl (A allél). A poziciok helye a GenBank
FJ434669 hozzaférési koddal jelzett szekvenciaban értendd

e egy szinonim (alanin/alanin) T-C tranzicio (T allél) a DRD1 génben
a 201. bp-nal (GenBank NM_001144848)

e egy szinonim (alanin/alanin) G-A tranzici6 a 137. bp-nél (G allél) és
egy 9 bp-os inzercid (255-263. bp kozott; delécio volt jelen a sarga
magyar mintakban) a Spot/4a génben (GenBank AY568628)

e egy nem-szinonim (arginin/lizin) A-G pontmuticié a Spotl4a
génben, a 166. bp-nal (GenBank AY568628)

e egy szinonim (prolin/prolin) T-C SNP a SST génben, az 1226. bp-nal
(GenBank AY555066).

TEMPFLI KAROLY ¢ Doktori (PhD) értekezés tézisei



UJ TUDOMANYOS EREDMENYEK 18

5 UJ TUDOMANYOS EREDMENYEK

1. Fajtatiszta sz6ke mangalica és keresztezett szke mangalicaxduroc
(F1) csoportokban meghataroztuk a G1426A melanokortin-4 receptor
(MC4R) és T3469C leptin (LEP) genotipust. Mindkét polimorfizmus
esetében két allélt kiilonitettiink el. A fajtatiszta csoportban kettd, az F;
csoportban harom MC4R genotipus fordult el6. A LEP polimorfizmus
esetében mindkét csoportban két genotipus (TT, TC) jelent meg, ami a C

allél alacsony gyakorisagara utal.

2. Elemeztiik a MC4R és LEP genotipus hatasat a keresztezett allomany
vagasi és hizékonysagi tulajdonségaira. Szignifikans (P<0,05) dsszefliggést
figyeltink meg a MC4R genotipus és a szalonnavastagsag 1 és 2, valamint a
has szinreflexios indexe kdzott. Az A allél szerepét a zsirosabb fenotipus és
a vilagosabb (magasabb reflexios indexil) husszin kialakitdsaban allapitottuk
meg. A LEP polimorfizmus esetében a napi tomeggyarapodas és a genotipus
kdzott azonositottunk szignifikans (P<0,05) kapcsolatot. A fajtatiszta és az

F1 csoport teljesitményének Osszevetésével a keresztezés eldnyeit igazoltuk.

3. Az O6shonos sarga magyar tyuk mosonmagyarovari nukleusz
alloméanyaban rdgzitett formaban figyeltik meg az IGF1 C, az IGFBP2 G,
és a SST A alléljat. A PRL, DRD1, és Spoti4a gének esetében harom-harom
genotipus fordult el6. A tényleges ¢és elvart genotipus-gyakorisdgok
Osszevetése soran nem talaltunk szignifikans (P>0,05) eltérést a Hardy—
Weinberg egyensulytol, a populacié mindharom polimorfizmust tekintve

egyensulyban van.
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4. A PRL genotipus és a tojastermelési hatékonysag kozott szignifikans
(P<0,05) osszefliggést allapitottunk meg. A fajtdban az | allél hatdsa

kedvez0 a tulajdonsag szempontjabol.

5. A DRDL1 genotipus szignifikans (P<0,05) mértékben befolyasolta a
tojastermelési hatékonysagot és a testtomeget 45 hetes korban. A
tojastermelés és a testtdmeg tekintetében is az A allél pozitiv hatésat

figyeltik meg a populécidban.

6. A Spoti4a genotipus szignifikdns (P<0,05) modon befolyasolta a
tojastomeget €s testtomeget a 8. héttdl a 14. hétig. Idésebb korban (40 és 45
hetes) erdsen szignifikans (P<0,01) kiilonbség alakult ki a genotipusok
kozott. A tojastdmeg és a testtdmeg alakuldsara egyarant az A allél volt

kedvezo hatassal.

7. A PCR-termékek szekvenciainak méas fajtdk adatbazisaval val6
Osszevetése soran két Gj polimorfizmust azonositottunk a Spot/4a, illetve az
SST génben.
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S) Tudomanyos kozlemények, eléadasok jegyzéke

5.1 Lektorélt folydiratban, magyar nyelven megjelent tudoméanyos
kbézlemények

1. TemprLI K. — SIMON Zs. — SIMON Z. — BALI Papp A. (2013): A
melanokortin-4 receptor és a leptin polimorfizmusanak vizsgélata
mangalicaxduroc és mangalica sertésekben. Magyar Allatorvosok Lapja,
135(6). 339-344. (IF: 0,146%)

2. TeMPFLI K. — TOTH P. — SIMON Z. — Sz(ics E. — BALI PApPP A. (2012): A
sertéeshis telitetlen zsirsavtartalmanak ndvelése és hatdsai a
zsiranyagcsere genetikai szabalyozasara. Magyar Allatorvosok Lapja,
134(3). 150-156. (IF: 0,146)

3. TemprLI K. — GAIDOCSI E. — BALI PAPP A. (2010): A gének szerepe a

sertéshiis minéségének alakitdsaban. Magyar Allatorvosok Lapja,
132(5). 259-264. (IF: 0,3)

5.2  Lektoralt folydiratban, idegen nyelven megjelent / lektoralas
alatt 4l16 tudoméanyos kdzlemények

1. TemPFLI, K. — KONRAD, Sz. — KOVACSNE GAAL, K. — PONGRACZ, L. —
BALI PApp, A.: Prolactin, dopamine receptor D1 and Spotl4a
polymorphisms affect production traits of Hungarian Yellow hens.
Livestock Science, lektoralas alatt

2. TEMPFLI, K. — FARKAS, G. — SIMON, Zs. — BALI PAPP, A. (2011): Effects
of prolactin receptor genotype on the litter size of Mangalica. Acta
Veterinaria Hungarica, 59(2). 269-277. (IF: 0,673)

5.3  Tudoményos konferencian tartott eléadas magyar nyelven

1. TeMpFLI K. — KONRAD Sz. — KOVACSNE GAAL K. — BALI PAPP A. (2012):
Prolaktin polimorfizmus hatdsa a tojastermelési tulajdonsagokra sarga
magyar tyakoknal. XXXIV Ovari Tudomanyos Nap, Mosonmagyarovar,
oktober 5. (eldadas)
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5.4  Tudomanyos konferencian tartott eléadasok idegen nyelven

1. TEMPFLI, K. — KONRAD, Sz. — KOVACSNE GAAL, K. — BALI PAPP, A.
(2012): PRLR and PRL polymorphism studies in Mangalica pig and
Hungarian Yellow chicken. The Impact of Urbanization, Industrial,
Agricultural and Forest Technologies on the Natural Environment —
International Scientific Conference on Sustainable Development &
Ecological Footprint, Sopron, marcius 27. p.1-6. (eléadas)

2. TemprLl, K. — BALI Papp, A. (2011): Evaluation of the effects of
prolactin receptor genotype on the litter size of Mangalica. Fatty Pig —
Science and Utilization International Conference, Herceghalom,
november 18. p.25. (eldéadas)

55  Tudoményos konferencidk kiadvanyaiban megjelent 6sszefoglalok

1. TEMPFLI, K. —BALIPAPP, A. (2011): Polymorphism of prolactin receptor
gene and effect on the litter size of native Hungarian pig breed. Plant &
Animal Genome Conference XIX, San Diego, USA, januar 14-19.
p.237. (poszter)

2. TEMPFLI K. —SIMON Zs. — BALI PAPP A. (2010): A prolaktin receptor gen
alléljainak hatdsa a mangalica alomméretére. XXXIII  Ovari
Tudoméanyos Nap, Mosonmagyarévar, oktéber 7. (poszter)

3. GAlDOCsI, E. — PATAKI, R. — VARGA, E. — Kiss, R. — TEMPFLI, K. — BALI
Papp, A. (2008): The effect of the gene of prolactin receptor on
Mangalica pigs® litter size. XXXII Ovéari Tudomanyos Nap,
Mosonmagyarovar, oktober 9. (poszter)

4. GAIDOCSI E. — PATAKI R. — TEMPFLI K. — BALI Papp A. (2008): A
prolaktin receptor gen hatdsa a mangalicak alommeretere. I G6doll61
Allattenyésztési Tudomanyos Napok. G6dolld, aprilis 11-12. (poszter)
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56 A disszertacié témakadrén kival, lektoralt folydiratban, magyar
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410.

2. VARGAE.—-EGERSZEGI |. — RATKY J. — KIsS R. — TEMPFLI K. — BALI PAPP
A. (2009): A zona pellucidaban vitrifikacio utan bekovetkezett
valtozasok &sszehasonlitasa in vivo és in vitro érlelt csupasz és
kumulusz sejtes sertés petesejteknél. Acta Agronomica Ovariensis, 51.
39-50.

3. VARGA E. — EGERSZEGI |. — RATKY J. — TEMPFLI K. — PATAKI R. — BALI
PApp A. (2009): Mangalica petesejtek és embriok krioprezervacioja.
Allattenyésztés és Takarmanyozas, 58. 159-172.

4. PATAKIR. - GAIDOCSI E. — Kiss R. — TEMPFLI K. — VARGA E. — KONRAD
Sz. — BALI Papp A. (2009): A prolaktin receptor gén alomszamra
gyakorolt hatasanak vizsgalata mangalica sertésekben. Acta Agronomica
Ovériensis, 51. 73-82.

5. GAIDOCSI E. — PATAKI R. — TEMPFLI K. — BALI PAPP A. (2008): A
prolaktin receptor gén hatdsa a mangalicdk alomméretére. Animal
Welfare, Ethology and Housing Systems, 4(2). 424-429.
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