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1 ROVIDITESE JEGYZEKE

AFLP

bp
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dNTP
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Gb
HGP
IGV
Indel
Kb
MAS
Mb
MOE
NGS
NTP
PCR
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RFLP

SGSC

SNP
SOLID

SV
TBE

Amplified Fragment Lenght Polimorphism/ Amplifikalt Fragment-hossz
Polimorfizmus

bazispar

Copy Number Variant/ Kopiaszam variacio

deoxi nukleotid trifoszfat

Etiléndiamil-tetraacetil
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gigabazis (1 000 000 000 bp.)

Human Genome Program/ Humén Genom Program

Integrative Genomics Viewer

inszercio6 és delécio

kilobazis (1 000 bp)

Marker Assisted Selection/ Marker asszisztalt szelekcid

megabazis (1 000 000 bp)

Mangalicatenyésztok Orszagos Egyesiilete

Next-Generation Sequencing/ Uj Generéciés Szekvenéléas
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Polymerase Chain Reaction/ Polimeraz Lancreakcio

Random Amplification of Polimorphic DNA/ Véletlen Amplifikalt Polimorf
DNS

Restriction Fragment Length Polymorphism/ Restrikciés Fragment-hossz
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Swine Genome Sequencing Consortium/ Sertés Genom Szekvenalasi
Konzorcium

Single Nucleotide Polymorphism/ Egy Nukleotidos Polimorfizmus
Supported Oligonucleotide Ligation and Detection/ Szekvenalas
Oligonukleotid Ligalassal és Detektalassal

Structural Variant/ strukturlis variacio

tris, borsav és EDTA puffer keverék



2 BEVEZETES ES CELKITUZES

Bevezetés

A hazi sertés (Sus scrofa domestica) az egyik legelterjedtebb gazdasagi haszonallat a
vilagon; a husfogyasztas kozel 40%-at a sertésbol késziilt termékek adjak. Mivel a sertéshus
irdnti igény folyamatosan novekszik, igy a termel6knek uj technologiakat és tenyésztési
eljarasokat kell alkalmazniuk, hogy ki tudjak elégiteni az egyre novekvé népesség és
megvaltozott étkezési szokasok altal tamasztott fogyasztasi igényeket. Ezzel felértékelddott,
az intenziv tartasi technoldgia, amely a nagy termel6képességli sertésfajtak kialakulasanak
kedvezett, hattérbe szoritva a hagyomanyos fajtakat. Kilondsen érvényes ez a mangalicéra,
amely zsirsertésként a XIX. szazadban még nagy gazdasagi jelentéséggel birt, majd a
szdzadforduldt kovetden népszerlisége fokozatosan csokkeni kezdett mivel a fogyasztoi
igények a hassertések iranti kereslet iranydba mozdultak el, ami a modern fajtak
elterjedésének kedvezett.

A mangalica, tobb mas régi mezdgazdasagi allatunkkal egylitt, sokdig
veszélyeztetettnek fajtdnak szamitott, hiszen torténete sordn nemegyszer a Kipusztulas
veszélye fenyegette. A 90-es évekt6l a mangalica sertések szama jelentés novekedésnek
indult, a génmegbrzési programoknak, az arutermelésbe valdé bevonasnak és a falusi
turizmusnak kdszonhetéen (Csapo et al. 1999, Torok 2011).

A mangalica husa a zsirjaban talalhato kedvezd zsirsavosszetételének kdszonhetSen
izletesebb, porhanydsabb (Fleger 1999, Csap0 et al. 1999), igy alkalmas prémium mindségii
termékek elballitasara. Ennek is koszonhetd, hogy fontos exportcikkiikké valt tobbek kdzott
Spanyolorszagba, az USA-ba és Japanba.

A novekvo gazdasagi jelentdség és kereslet hatasara megndtt a mangalicabodl késziilt
hustermékek hamisitdsa is, igy kiemelt fontossdgu lett egy mindségellendrzési rendszer
kidolgozdsa. A mangalica és annak harom szinvaltozatanak genetikai tesztjét kidolgoztak
Zsolnai és munkatarsai mikroszatellitek segitségével (2006), majd SNP szettek
alkalmazésaval is egy pontosabb modszert dolgoztak ki (2013). Tovabba az anyai Gton
orokl6dé mitokondrialis haplotipusok is felhasznalhatéak egyes mangalica vonalak

azonositasara (Marincs et al. 2013).

A nemzetkdzi tudomanyos életben a genomszekvenalasi programok jelentGsége,

parhuzamosan az Uj generdcios szekvenalasi technikak fejlodésével, egyre novekszik. Ez a



fejlodés lehetévé teszi, tobbek kozott, az orokletes genetikai rendellenességek és a faj vagy
fajta azonositas hatekonyabba valasat.

2009-ben elkésziilt, legnagyobbrészt a duroc fajtara alapozva, a sertés teljes referencia
genomszekvenciaja, , amit egy nemzetkdzi megallapodas alapjan nyilvanossa tettek (Uenishi
et al. 2009). Ugyancsak 2009-ben indult el az elsé és maig egyetlen hazai haszonallat, a
mangalica, genomprogramja a tobb kutatdintézet és véallalkozas részvételével megalakult
MANGFOOD konzorcium keretében. A program soran meghataroztak a mangalica
mindharom fajtajanak (szinvaltozatanak) teljes genomjat, majd a referencia szekvenciaval
Osszehasonlitva, bioinformatikai modszerek segitségével mangalicara jellemzd strukturalis
kilonbségeket kerestek, ezzel megteremtve a lehet6séget a mangalica termékek nyomon
kovetésére, hamisitdsdnak kiszlirésére €s a fajta tisztasagdnak megdrzésére.

2012-ben 55 eurdpai és azsiai vad illetve hazi sertés teljes genomszekvenciajat
publikaltak (Groenon et al. 2012). Ezt a nyilvanos adatbazist 6sszehasonlitva a MANGFOOD
konzorcium mangalica genom adataival lehetdvé wvalt Gjabb szekvencia kulonbségek

(deléciok, inszerciok) keresése mangalica és mas sertésfajtak kozott.

Célkitiizés

Noha van mar mangalica fajtak azonositasara DNS diagnosztika, az volt a feladatom,
hogy az eddigi mangalica azonositasi mddszerekre egy alternativ, olcson és gyorsan
kivitelezhetd DNS diagnosztikai moddszert dolgozzak ki. Célom volt a nemzetkozi
adatbazisban elérhetd 55 sertés teljes genomszekvenciak 0sszehasonlitaisa a MANGFOOD
konzorcium altal meghatarozott négy teljes sertésgenommal. Olyan eltéréseket vizsgalata,
amelyek lehetdvé teszik a mangalica fajtak elvalasztasat a tobbi sertésfajtatol és hibridtdl. A
kilonbségeket mutatd genom szakaszok alapjan mangalica-fajtaspecifikus markerként
hasznalhaté PCR alapu DNS diagnosztikai rendszer kialakitasa, tesztelése.



3 IRODALMI ATTEKINTES

3.1 A mangalica
3.1.1 A mangalica eredete

Hazank régi magyar zsirsertés fajtija a mangalica, melynek 6sei (szalontai-, bakonyi-,
alfoldi sertés) nagy valosziniiséggel a Karpat-medencében tartott lapi sertéstél szarmaznak
(Egerszegi et al. 2003a, Marincs et al. 2013). Az 1800-as ¢évek els6 felében Jozsef nador
tulajdonaba keriilt az els6 sumadia sertés allomany, amellyel megkezdte a bakonyi és
szalontai sertések keresztezését, egy jobb mindségli zsirsertésfajta eldallitasa érdekében.
Ezekbdl a keresztezésekbdl alakult ki a ma is ismert mangalica sertés. Mas forrasok szerint
(Hanké 1940, Matolcsi 1975) mér a sumadia sertés behozatala el6tt is 1étezett egy gondor
szOrti (mangalica) sertés hazankban, amely nagy valoszintiséggel a szerb-horvat teriiletekrdl a
bécsi vasarokba hajtott kondakbol elszokott egyedek és a fentebb emlitett Karpat-medencei
fajtak spontan keresztez6désébdl alakulhatott ki. .

A sz6ke mangalica kialakulasat kovetden, a fecskehasi mangalica a sz6ke és fekete
mangalicak, a voros mangalica pedig a sz6ke mangalica és a szalontai sertés keresztezésébol
jott létre (Egerszegi et al. 2003a; Zsolnai et al. 2013). A legujabb genetikai vizsgalatok
bebizonyitottadk, hogy a mangalica sertések harom szinvaltozata kilon fajtat alkot (Zsolnai et
al. 2006), valamint valdszinisitették a fajta Karpat-medencében vald kialakulasanak tényét
(Marincs et al. 2013).

3.1.2 A mangalica fajtak jellemzése

Fajtatiszta mangalicanak tekinthet0k azok az egyedek, amelyek a korabeli részletes
fajtaleiras és torzskonyvi nyilvantartas alapjan magukon hordozzak a fajta jellegzetes killemi
jegyeit. Magyarorszagon jelenleg fajtatiszta allomanyban csak a széke, voros, és fecskehasu
mangalica létezik. Kisebb fekete mangalica populaciék élnek Romaniaban, az egyéb
kordbban létezett mangalica szinvaltozatok pedig, mint amilyen az ordas, baris és vadas, mar

csak keresztezett allomanyokban fordulnak el6, vagy kihaltak (Radndczi 2006).

Szoke mangalica
A legnagyobb szamban el6forduld szinvaltozat (1.a abra). Testméretét tekintve

kozepes, szilard testfelépitésii sertés. Szorzete dus, gyaluforgacsszerien gondorédo, amelynek



szine a sziirkétdl a sargasvords arnyalatig terjed. Téli szOrvaltas jellemzi, ilyenkor vastag,
tomott, gondor bundat ndveszt, még a nyari hdnapokra a simabb, egyenes lefutasa szbrzet a
jellemz6. A durva szOrzet és a haton felallo sorték nem kivanatos, durvaségra utalo jelek. A
fej kozepesen hosszu enyhén tort orrhattal, a szemek sotétbarnak, a pillak és a szemdéldok
szine fekete. A testnyilasokra, a cstllokre és a tlrokarimara szintén a fekete szin a kivanatos
tulajdonsag. Barmilyen jél elhatarolhato rézsaszin fellilet a testen vagy a cstlkok viaszsarga
szine idegen fajtaval tortént keveredésre utal (Racz 1930, Racz 1932, Radndczi 2006).

Fecskehast mangalica
A dél-magyarorszagi teriileteken alakult ki a széke mangalica és a fekete mangalica
keresztezésébdl. SzOrzete az oldaldn, a hat felsd részén és a végtagokon fekete, mig a has és a
toka fehér vagy sargasfehér szinii (1.b abra). A fajtara jellemz6 a jo szervezeti szilardsag, a
durvabb szérzet. A fecskehasi mangalica testtomeg-gyarapodasi €s vagasi tulajdonsagai
elmaradnak a szoke mangalicaétél. A fajtara vonatkoz6 nem kivéanatos bélyegek

megegyeznek a sz6ke mangalicanal leirtakkal (Racz 1930, Racz 1932, Radnoczi 2006).

Voros mangalica
A szalontai sertés és a szOke mangalica keresztezésébol szarmazik. Hagyomanyosan az
erdélyi es kelet-alfoldi teriileteken tartottdk. Szine a barnasvords kiilonboz6 arnyalatai

lehetnek (1.c &bra). Termete nagyobb, mint a masik két fajtaé, ndvekedési erélye és

1. &bra: Széke mangalica (a) és fecskehasi mangalica (b) és vords mangalica (c) (httpl)



3.1.3 A mangalica magyarorszagi helyzete

Az 1860-as évekre a szoke mangalica az orszag egész teriiletén uralkodova valt,
fokozatosan kiszoritva a primitiv fajtdkat. A XIX. szzadban az orszag terlletén szamos
sertéshizlaldat (példaul: kdbanyai, szegedi, debreceni) létesitettek, amelyek ki tudtak elégiteni
a novekvd szamu lakossag zsir iranti keresletét, mivel a zsirnak abban a korban fontos
étkezési és tartositd szerepe volt a hiitdszekrény és a novényi olajokbdl készilt termékek
hidnya miatt (Radndczi 2006, Torok 2011).

Az allomanyt el6szor 1895-ben behurcolt kdrokozd okozta sertéspestis jarvany tizedelte
meg, amely utan csak lassan indult meg a névekedés. Ujabb csapast az |. Vilaghabor és a
trianoni békeszerzddés jelentette, amelyek kovetkeztében a sertésdllomanyunk a harmadara
esett vissza (Torok 2011).

1927-ben megalakult a Mangalicatenyésztok Orszadgos Egyesiilete és ezzel
megkezd6dott a mangalicak torzskonyvezése és kozpontilag iranyitott tenyésztése az
alloméany novelése céljabol. A gazddk nemesitd munkaja azonban sok esetben a modernebb
fajtak (yorkshire, berkshire, német nemes stb.) felé fordult (Racz 1932).

A 1II. Vilaghaborit kovetden a mangalica jelentdsége tovabb csokkent, hiszen a
megvaltozott étkezési szokasok megkovetelték az intenziv tartdst bird, modern, nagy
termelSképességii fajtak kialakulasat. A legnagyobb visszaesés 1960-ban kezdddott, amikor
az allomény létszdma 1000 darab ald esett és a 1970-es évekre szinte teljesen eltlinik
(Egerszegi et al. 2003a, T6rok 2011).

1973-ben az allam védett fajtdvd nyilvanitotta a mangalicat. Az 1994-ben Ujra
megalakul Mangalicatenyésztok Orszagos Egyesiiletének koszonhetéen az eredeti 56
vonalbdl fennmaradt 27 vonal segitségével jelent6s ndvekedésnek indult a mangalica sertések
szama, amiben a génmegdrzEsi program, az arutermelésbe vald bevonds és a falusi turizmus is
nagy szerepet jatszott (Csap6 et al. 1999, Térok 2011).

Mindezek hatasara a kocalétszam ugrasszerlien megndvekedett, 2007-ben pedig a
nyilvantartott kocak szdma mar elérte az azodta is cstcsot jelentd 9202 egyedet. A
Mangalicatenyészték Orszagos Egyesiiletének (MOE) nyilvantartasaban 2013-ben 7498
fajtatiszta mangalica koca szerepelt (Toth 2009, http2). A 2. abran lathato a kocak szamanak
valtozasa 1988-t6l 2013-ig.
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1988 | 1993 | 1998 | 1999 | 2000 | 2001 | 2002 | 2003 | 2004 | 2005 | 2006 | 2007 | 2008 | 2009 | 2010 | 2011 | 2012 | 2013

@ Fecskehasu | 61 32 7 73 | 118 | 142 | 215 | 481 | 655 | 884 | 895 | 901 | 650 | 735 | 732 | 1038 | 1171 | 1315

O Voros 46 31 55 64 | 126 | 189 | 366 | 716 | 979 | 1160 | 1576 | 1318 | 1316 | 1237 | 1393 | 1525 | 1877 | 1697

O Széke 222 | 138 | 438 | 557 | 934 | 1065 | 1669 | 2802 | 4010 | 5212 | 6549 | 6983 | 5488 | 4219 | 4037 | 3768 | 4443 | 4486

O Osszesen 329 | 201 | 570 | 694 | 1178 | 1396 | 2250 | 3999 | 5644 | 7256 | 9020 | 9202 | 7454 | 6191 | 6162 | 6331 | 7491 | 7498

2. dbra: A mangalica kocalétszam alakulasa 1988 és 2013 kozo6tt MOE adatok alapjan

3.1.4 A mangalica értékméro tulajdonsagai és gazdasagi jelentosége

A mangalica tipikus zsirsertés, szinhUs kihozatala 30-40%-0s, amelyhez lassd
ndvekedés parosul. Idealis vagasi sulyat kozel két és fél év alatt éri el szemben a 230-240 nap
kozott vaghato modern fajtakkal, amelyeknél a szinhts arany is kedvezébb (Ender 2002,
Radnéczi 2002, Hollé et al. 2003, Nistor et al. 2012). A mangalica alomszama €és a

takarmanyértékesité képessége is elmarad a modern fajtaktol (1. tablazat).

1. tdblazat: A mangalica és a hussertés 6sszehasonlitasa kiilonb6z6 értékmérék alapjan

Mangalica Hussertés
c.6 Alomszém (db) 10-12
13 Nevelési id6 (honap) 6
130-160 Vagasi suly (kg) 90-110
40-59 Szalonnavastagsag (mm) 18-20

28 Izomvastagsag (mm) 46

37 Szinhus (%) 52
420-460 Gyarapodas (g/nap) 530-560
1652 Takarmanyertékesités 2839

(ka/kg)
Torok 2011 nyoman
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A mangalica hlisa nagy mennyiségii intramuszkularis zsirt tartalmaz, igy izletesebb,
elkészitve pedig porhanydsabb mint a hdssertés fajtdké (Fleger 1999, Csapo et al. 1999,
Micklich et al. 1999, Halmy 2006). Szalonnaja a kedvezd zsirdsszetételnek koszonhetéen
kival6an hasznosithatd magas zsirtartalmi termékek gyartasara (Hollo et al. 2003).

A modern fajtdkkal torténd Osszehasonlitd vizsgalatokbol kitlinik, hogy azonos
takarmanyozasi korulmények mellett a mangalica husa tébb mikroelemet és B vitamint
tartalmaz, amely a takarmany Osszetételétdl fiiggetleniil, genetikailag meghatarozott.
Hustermelési intenzitdsa rovid ideig tart, fokozott zsirbeépilés mellett. Ugyanakkor
izomszOvetei a zsirtartalomhoz hasonléan magas szarazanyag-tartalommal rendelkeznek
(Radndczi 2002, Lugasi 2006, Toth et al. 2009).

A takarmanyozas mangalica esetében is befolyasolja a szovetek zsirosszetételét, pl. a
hatszalonna tobb telitetlen zsirsavat tartalmaz, mint egyéb testtajak zsirszdvetei, azonban
telitett zsirsavak aranyaban nem tér el a hustipust sertésekt6l (Radndczi 2002, Nistor et al.
2012). Takarmanyozassal jelentésen befolyasolhaté az omega 3 és omega 6 zsirsavak aranya,
amely igy is meghaladja a human taplalkozasbhan javasoltat.

Az egészséges taplalkozasnal , a hus koleszterin-tartalma is fontos szempont. A
mangalica htsa alapvetden nem tartalmaz kevesebb koleszterint, de annak szintje extenziv
tartassal csokkentheté (Halmy 2006, Szabd 2006).

A megfeleld technologidkkal, mint amilyen a fajta sajatossagainak megfeleld

takarmanyozas és tartas, javithato a sertéshius mindsége (Lugasi, 2006).

A mangalica hisanak kedvezé beltartalmi értékei miatt a bel6le késziilt termékek irant
az 1990-es évektdl egyre nétt a piaci kereslet, és ezzel egyiitt az allatallomany is
ndvekedésnek indult. A piaci versenyképesség novelése érdekében a MOE engedélyezte az
arutermelésre szant mangalicaxduroc hibridek eldallitasat.

Ez azonban szigoru szabélyozas alatt all:

—a mangalica koca és duroc kantdl szarmazd F1 nemzedék kizar6lag arutermelésre

allithato elo;

—a mangalica eredetére és a mangalica vérhanyadra vonatkozd igazolassal kell
rendelkezni, aminek a kiadasat a 86/2007(V111.17) FVM EUM.-SZMM. az élelmiszer
jelolésrdl szolo rendelet szabalyozza (http3, Szabo 2000);

—az arutermelés nem veszeélyeztetheti a fajtatiszta allomanyt

A mangalica sikerességét részben annak is kdszonheti, hogy hatsé combja ideélis

hosszU ideig érlelt sonka elkészitésehez. Jelenleg az Olmos és Toth Kft. koordinalja az
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exportot, valamint a véllalat a sajat telepe biztositja a tenyész-, és a vagdallatok utanpoétlasat
és szerepet vallal a génmeg6rzésben is. Napjainkban Spanyolorszag mellett tobb kontinensre
is szallitunk (To6th 2006, Térok 2011).

A szigoru szabalyozas ellenére el6fordulnak ellendrizetlen tenyészetek ahonnan az
¢lelmiszerlancba nem megfelelden jelolt mangalica termékek jutnak.

A kereskedelemben felmeriild problémak ellenére a mangalica a jovedelmezisége és
fenntarthatésaga (,,saving by consumption”) megvalosulni latszik, ami a fajta megbrzése

szempontjabol kilondsen fontos (Popovics et al. 2011).

3.2 Genom programok

A Human Genom Program utan az Ujgeneracios szekvenalasi madszerek elterjedésével
szamos modellallat és gazdasagilag jelentOs allatfaj teljes genomjat is megismerték a kutatok.
A sertés 18 testi valamint X és Y ivari kromoszémakat tartalmazé genomjanak mérete 2,8 Gb
korali, ami hasonldé az emberéhez. A sertés a vilag fontos élelmiszerforrasa és mivel az
élettani és biokémiai tulajdonsagai kozel allnak az emberhez, az emberi betegségek

modellezésében is hasznalhat6 (Groenen et al. 2012; http4).

3.2.1 Nemzetkozi sertés genom projektek

A ,,Sino-Danish Pig Genome Project” 2005-ben szamolt be el6szor sertés genomrol
0,66-szoros lefedettséggel (Wernersson et al. 2005).

A 2003-ban alakult Sertés Genomszekvendlasi Konzorcium (Swine Genome
Sequencing Consortium), amelynek tagjai ko6zott 12 orszag szamos kutatOintézete és
egyeteme taldlhaté meg, 2009 novemberében tette elérhetdvé az Ensembl adatbazisban a
sertés teljes referencia genom szekvencigjat (Schook 2005, Uenishi et al. 2009, Archibald et
al. 2010, http5). A SGSC amellett, hogy fényt deritett a sertés evoluciojara es a haziasitasanak
koriilményeire, tovabb bdvitette és pontositotta a szekvenciakat, igy 2012 novemberében
szamos eurdpai és azsiai, vad és haziasitott sertés genomszekvenciaival frissilhetett a
referencia adatbazis (Groenen et al. 2012).

Ugyanebben az évben hoztadk nyilvanossagra az 1987 ota beltenyésztéssel kialakitott
Wuzhishan mini-sertés teljes genomjanak szekvenciajat és annak elemzését (Fang et. al

2012). A rendelkezésre allo adatok lehetdséget biztositanak a komplex genetikai betegségek,
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mint amilyen az elhizas, sziv-és érrendszeri betegségek, endokrinoldgiai megbetegedések,
alkoholizmus, nefropatia,, cukorbetegség, Parkinson-, és Alzheimer-kér, modellezésére a
human gyogyaszatban (Archibald et al. 2010, Fang et. al 2012, Walters et. al. 2012).
Osszefoglalva azt mondhatjuk, hogy a kiilonbdz6 sertésfajtdk genomszekvencidi
elosegitik a sertések hatékonyabb felhasznalasat a mezdgazdasagi termelésben és értékes

informéciokkal szolgalnak a human orvostudomany szamara (Edmunds 2012).

3.2.2 Hazai sertés genom projektek

Magyarorszagon az els6 haszonallat genomprogramot a MANGFOOD konzorcium
hivta életre a mangalica fajtakra, amelyek esetében korabban szaporodasbioldgiai és élettani
funkciokkal kapcsolatos kutatasok voltak jellemzéek (Csapo et al. 1999, Ender 2002, Hollo et
al. 2003, Egerszegi et al. 2003b, Ratky 2005, Zsolnai et al. 2006, Molnar et al. 2012, Zsolnai
et al. 2013).

MANGFOOD projekt

A Nemzeti Fejlesztési Ugynokség tamogatisaval hat részvevd (Mezdgazdasagi
Biotechnoldgiai Kutatokozpont, Allattenyésztési és Takarmanyozasi Kutatintézet, Kdzponti
Elelmiszer-tudomanyi Kutatointézet, Biomi Kft., Wessling Magyarorszag Kft., Olmos és Téth
Kft.) kozremiikddésével indult el 2009-ban a program, amely célul tiizte ki a mangalicabol
készil haskészitmények versenyképességének novelését, azok nyomon kovethetdségét, az
esetleges hamisitvanyok kiszlirését a piacrol €s a mangalica fajta tisztavérli tenyészetben
torténd fenntartasanak elOsegitését, korszerli biokémiai és genomikai modszerek segitségével
(http6, Meller 2012, Nemes 2012, Molnar et al. 2014).

A kutatasok kezdetén létrehoztak egy kozponti biobankot, amely az &sszes
magyarorszagi mangalica apai vonalbol és anyai csaladbdl szarmazd szdvetmintakat
tartalmazza. A tenyésztési adatok alapjan egy-egy szdke, voros és fecskehasi mangalica
valamint egy duroc egyedet valasztottak ki, amelyeknek teljes genomjat meghataroztdk az
akkor elérhetd Gjgeneracios szekvenald (NGS) mddszerekkel (Roche 454 Titanium FLX, ABI
SOLID és Illumina HiSeq 2000) (Mohr 2011). A szekvenalds eredményeként a szOke
mangalica esetében 19-szeres, a fecskehasu mangalica esetén 14-szeres, vordés mangalica
esetén szintén 14-szeres atlagos lefedettseget kaptak. Ezzel sikeriilt a nemzetkdzi genom

adatbazist is béviteni, mivel a mangalica nem szerepelt a vizsgdlando fajtak listajaban.
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A genomikai adatok feldolgozasaval olyan strukturalis varidcidkat (inszercidkat, deléciokat
és SNP-ket), azonositottak, melyek segitségével nagy biztonsdggal megallapithatdé a bolti
termékek eredete és a mangalica fajtaazonositdsa (Molnér et al. 2014, Zsolnai et al. 2013,
http6).

Mitokondridlis DNS D-loop régiojanak vizsgalataval 27 haplotipusba tudtak sorolni a
magyarorszagi mangalica allomanyt, ami elkilondil a tobbi sertésfajtatol (Molnar et al. 2012,
Marincs et al. 2013).

3.3 Szekvenalasi modszerek
3.3.1 Elso generacios szekvenalas

Elséként Frederick Sanger Alan Coulsonnal kidolgozta a plusz és minusz technikat,
amely a hagyomanyos kémiai mddszereken alapult. Ennek segitségével sikerllt meghatarozni
a teljes genomjat a phi X174 bakteriofagnak (Sanger & Coulson 1975, Sanger et al. 1977).

1977-ben a Sanger-féle lancterminacids szekvenalasi eljaras forradalmasitotta a DNS
bazissorrendjének meghatarozasat. A munkajaért Sanger 1980-ban megosztott Kémiai Nobel
Dijat kapott (Sanger et al. 1977).Ez az eljaras pontos ugyan de lassu, ezért ma mar automata
kapillaris elektroforézises szekvenald berendezest hasznélnak (Dovichi 2000, Weaver &
Hedrick 2000). Napjainkban is kedvelt kisebb DNS szakaszok meghatarozasara pontossaga

révén.

3.3.2 Uj generacios szekvenalasi modszerek

A Huméan Genom Program (HGP) befejezésével, amint szinte kizardlag a automatizalt
kapillaris elektroforézissel végeztek, megnétt a kiilonbozé él6lények genomjanak
megismerésének igénye. Azonban Uj platformok fejlesztésére volt sziikség, mivel a korébbi
modszerek lasstak és koltségesek voltak (Mardis 2008, Mardis 2011). Az ezredfordulot
kovetden megjelentek az 1j generacios szekvenald rendszerek, amelyek képese voltak
egyszerre tobb DNS szakasz parhuzamos meghatarozasara. Az NSG-k lehetdséget
biztositanak kdpiaszam variaciok, indelek, SNP-k azonositasa mellett biologiai és 6kologiai
kutatasokban elvégzésere is (Mihaly & Gyorffy 2011).

Az NGS rendszerek 2004-ben kezdtek a kereskedelmi forgalomban megjelenni és
fejlodésiikkel egyre olcsdbba valtak (3.abra) a teljes korti genom vizsgalatok inditdsa (Mardis
2011).
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Genomszekvenalasi koltségek alakulasa

$100,000,000
$10,000,000
$1,000,000
$100,000
$10,000
$1,000

$100

AN b DX OB O A D Q N AL RO

. Qv VY Q2 Q2 P Q' QO Q2 AV Y NN AP N2 x
o o P P HF 4 R P S S S
v 2 v 13 v v A 12 2 v 12 % 1% v -

3. dbra: A genomszekvenalasi koltségek alakulasa 2001-2014-ig (http4)

A rendelkezésre all6 platformok kozil hazankban még mindig a Roche/454 FLX,
Applied Biosystems SOLID™4, Illumina HiSeq2000 a legismertebb.

A Roche/454 Titanium FLX szekvenator volt az els6 amelyet kereskedelmi
forgalomba hoztak. A késziilék a szekvenalas szintézissel (sequencing by syntesis) modszert
alkalmazza, amelynek az a lényege, hogy az egyszalusitott DNS szakaszt egy gyéngyhoz
kotik, és emulziés PCR reakcio segitségével amplifikaljak. Ezt kovetden a gydngyoket
egyesével egy picotiter plate-re helyezik, és piroszekvenaldssal meghatarozzak a
szekvencidkat. A késziilék elonye, hogy hosszu a bazis leolvasasi teljesitménye (400bp) és
egy 10 oranyi futds alkalmaval atlagosan 500 Mb teljesitményre képes. Ez a hosszU bazis
leolvasas megkdnnyiti a de novo genomillesztést, azonban a rendszernek gondot jelentenek az
ismétlédo szekvenciak, deléciok, inszerciok felismerése. A legUjabb készilékek (GS FLX+,
GS Junior) mar 1 millié bazis leolvasasi teljesitményre képesek (Voelkerding et al. 2009,
Mardis 2011, Mihaly & Gyérffy 2011, Hui 2012, Shokralla et al. 2012, http7).

Az ABI SOLiD-nal, hasonléan a Roche 454 FLX-hez emulziés PCR-rel
sokszorositjak fel a DNS fragmentumokat, azonban ebben az esetben a szekvenalas ligalassal
torténik. A targylemezhez kotott gyongyoket négyféle fluoreszcens jeldlést tartalmazd
probakkal hibridizaljak. A probak els6 két nukleotidja ismert, igy a floureszcens jel szinkodjai
alapjan hatarozzak meg a szekvenciakat. Rovid 2x50 bazis leolvadasra képes és a teljes futasi
1d¢6 alatt 4 Gb nyers szekvenciaadat keletkezik (Voelkerding et al. 2009, Mardis 2011, Mihaly
& Gyorfty 2011, Shokralla et al. 2012, http7).

2007-ben jelent meg az Illumina HiSeq 2000, amelyet a Solexa cég fejlesztett ki, amit

az lllumina felvasarolt. A meghatarozni kivant DNS szakaszok felsokszorositasara un.
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hidamplifikaciot alkalmaznak. Az amplifikaciot kovetéen eltavolitjak a reverz szalakat és
fluoreszcensen jelolt nukleotidokat adnak a templat szalhoz. A bazisbeépiiléskor keletkezd jel
alapjan hatarozzak meg a szekvenciasorrendet (VVoelkerding et al. 2009, Mardis 2011,Mihaly
& Gyoérffy 2011, Shokralla et al. 2012, http7). Teljes bazis leolvasasi kapacitasa ket és fél nap
alatt 1,5 Gb, igy az Illumina HiSeq2000 7-10 nap alatt képes egy emberi genom
szekvenalasara, mindezt alacsony koltségek mellett. Az Illumina cég tovabbi platformokat
fejlesztett ki, amelyek kozul az idei évben megjelent HiSeq X Ten készilék egy teljes human

genom szekvenalasi koltséget 1000 $-ra csokkenti (Hayden 2014, http8).

3.4 Molekuléaris markerek

Molekularis markerként hasznalhatok a DNS olyan meghatarozott szakaszai, melyek
specifikus szekvencidkat tartalmaznak, és kdvetik a mendeli 6roklésmenetet. Lehetnek gének,
vagy olyan DNS szakaszok egyarant, amelyeknek nincs fenotipust kialakito szerepe (Heszky
2005). Az idealis DNS markerek nagyfoku polimorfizmussal rendelkeznek, lehetdleg
kodominansan 6roklédnek, gyakori az eléforduldsuk, és reprodukalhatd eredményt adnak
(Teneva 2009). A molekularis markerek fébb alkalmazasi teriilete a genotipus-azonositas,
genotipizalas, nemesitési vonalak és fajtdk homogenitasanak ellenérzése, genetikai diverzitas
elemzése, génvaltozatok és allélvariaciok azonositasa, természetes populaciok jellemzése
(Teneva et al. 2013).

Genetikailag a hézi sertés az egyik legvariabilisabb haszonallat igy esetében szamos
molekuléris (pl. RAPD, RFLP, AFLP, mikroszatellit és SNP) marker hasznalhat6 kiilonb6zo
genetikai vizsgalatokhoz (Caratti et al. 2010, Olliver & Foulley 2011, Yang et al. 2013,
Molnér et al. 2014)

RFLP markerek segitsegével a restrikcios mintazat alapjan a kozeli rokon fajokat lehet
elkuloniteni egymaéstol. Manapsag példaul a halotan teszt helyett PCR-RFLP-t alkalmaz a
stresszérzékeny homozigota recessziv genotipusu sertések azonositasara (Bacila et al. 2011).
RFLP segitségével a leptin génben négy 01j genetikai polimorfizmust azonositottak kiilonboz6
sertésfajtakban (Jiang & Gibson 1999, Yang et al. 2013). A technika elénye megbizhatdsaga,
ismételhetdsége és az RFLP markerek kodominans oroklédése. Hatranya, hogy nagyon
munka ¢és idéidényes, az RFLP markerek polimorfizmusa viszonylag alacsony foku, és

emellett szlikséges a szekvencia ismerete is (Teneva 2009, Yang et al. 2013).
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A RAPD mddszerrel ismeretlen DNS szekvenciakat lehet amplifikalni rovid (10bp
hosszu), random szekvenciju primerekkel. RAPD-dal meghatarozhaté a kiilonb6z6 fajok
genetikai diverzitasa, igy peldaul a vaddiszno és a sertés specifikus genetikai ujjlenyomatat is
meghataroztak mar ezzel a technikaval (Koh et al. 1998). A médszer ugyan egyszerii, gyors és
olcs6, de a RAPD markerek dominans 0Oroklodésiiek és a modszer megbizhatdsaga,
reprodukélhat6saga is kifogasolhatd (Yang et al. 2013).

Az AFLP technikaval, hasonléan a PCR-RFLP-hez, nagy mennyiségli restrikcios
fragmentumot lehet PCR segitségével detektalni. Nagy elénye az RFLP-vel szemben, hogy
nem szilkséges hozza szekvencia ismerete. Az AFLP-vel generalt ,,DNS-ujjlenyomat”-0k jol
hasznalhatdak géntérképezésre, és a populécidk beltenyésztettségének felmérésére. Hatranya,
hogy dominansan 6rokldédik, igy a heterozigdta egyedeket nem lehet csupan a mintdzat
alapjan kisztirni (Vos et al. 1995, Ovilo et al. 2000, Yang et al. 2013).

A mikroszatelliteken alapulé molekularis markereket az 1990-es évektdl hasznaljak
egyed- és fajtaazonositasra valamint genetikai 6sszehasonlitdsok elvégzésére (Ovilo et al.
2000, Romanov & Weigend 2001, Caratti et al. 2010, Yang et al. 2013, Meléndez 2014). Jél
alkalmazhatok filogenetikai ellenérzésre, betegséget okozo genetikai rendellenességek
keresésére, QTL térképezésre és MAS-ra (Erhardt&Weimann 2007, Teneva et al. 2013, Yang
et al. 2013). Ezek a rovid repetitiv szekvenciak viszonylag egyenletesen oszlanak el a
genomban, de hasznalatuknal fontos a szekvencia ismerete, az adott I6kuszra specifikus
primerek tervezéséhez. Mindezek ellenére a mikroszatellitekkel torténd genetikai vizsgélat
hatékonyabb a fentebb leirt méas mddszereknél, hiszen automatizalhatd, nagy pontossagu,
magas reprodukdlhatosagli, multiplexelhetd és a mikroszatellit markerek kodominansan
oroklédnek (Yang et al. 2013, Meléndez 2014).

Az SNP-nek nevezzilk a pontmutacidkat, amiket csak akkor tekintlink variacionak ha a
populécio legalabb 1%-aban megjelennek (Vignal et al. 2002).Az SNP-k nagy mennyiségben
kiilonbozd haszonallatok genetikai betegségének vizsgdlatdban, mivel nagy szamban torténd
eléfordulasuk és nagyfoku variabilitisuk miatt kilonosen alkalmasak genetikai rokonsagok
felderitésére (Wilkinson et al. 2012, Zsolnai et al. 2013). Ezenkiviil fontos szerepet jatszanak
a haszonallatok evollcios eredetének kutatasaban, és a populaciok kozotti filogenetikali
rokonsag feltarasaban (Marincs et al. 2013). A genomszekvenalasi mddszerek alkalmazasa
ugrasszeriien megnoveli a lehetséges SNP markerek azonositasat, ami kiilonds jelentdségii

példaul populéciok genetikai variacidinak megismerésében (Yang et al. 2013).
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A strukturalis variaciok (SV) kozé tartozik a hosszabb DNS szakaszok kiesése vagy
beéplilése (delécid, inszercid, vagy 0sszefoglald néven indel) miatti kiilonbségek, valamint a
kromoszoman belili kdpiaszam variaciok (CNV) (Zhang et al. 2011). Ezeknek a szerkezeti
valtozasoknak, amelyek szerepet jatszanak a fenotipus és a genetikai variacio kialakitasaban
(Ogurtsov et al. 2004), megismeréséhez a teljes genomok ismeretére volt szikség.
Amennyiben a CNV-k és indelek exonokat érintenek, akkor gének és betegségek
megismereésere is alkalmasak (Yalcin et al. 2012, Zichner et al. 2013). A sertes eseten Molnar
és munkatarsai (2014) a mangalica fajtdk és a duroc genomjanak 6sszehasonlitasaval tobb
millid SNP-t és SV-t detektaltak.

3.5 Mangalica fajtak azonositdsa molekularis markerekkel

Zsolnai és munkatarsai (2006) sertés mikroszatellita vizsgalatokkal megéllapitotték,
hogy a mangalica harom szinvéltozata kilon fajtakat jelentenek. 282 mangalica és 67 duroc
egyeden vizsgaltdk 10 mikroszatellita marker elkiilonitd képességét. Ennek eredményeként
kimutattdk, hogy a szdke, fecskehasu és vords mangalica mérsékelten elkiiloniilé fajtak,
amelyek kozll a vorés mangalica mutatja a legnagyobb elkilonllést, mig a szke és
fecskehast mangalica viszonylag kozel esnek egyméshoz. Ezzel a 10 mikroszatellitaval 80-
90% kozotti valoszinliséggel tudtak az egyes egyedeket a feltételezett fajtakba sorolni.

Tovabbi vizsgalatok soran Zsolnai és munkatarsai (2013) megprébaltak a
mikroszatellita markerekhez hasonld SNP panel kivéalogatasat. igy sikeriilt 9 SNP-t leirniuk,
amely a korabbi 10 mikroszatellit helyett hasznalhat6. Ennek a 9 SNP-nek a segitségével
95%-nél nagyobb hatékonysagot sikertilt elérni a mangalicak azonositasara.

A sertés mitokondridlis vizsgalatok ravilagitottak arra, hogy vannak olyan
mitokondridlis haplotipusok amelyek csak mangalicdkra jellemzdéek, azonban egyes
mangalica egyedek mas sertésfajtakra jellemzd haplotipusba esnek, igy ez a modszer nem
alkalmazhaté minden esetben a mangalica azonositasara. Valamint a mangalica hibridjei az

anyai oroklésmenet miatt nem elkiilonithet6k (Marincs 2013).
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4 ANYAG ES MODSZER

4.1 Bioinformatika

Csoportunkban a mangalica genomok (Molnar et al. 2014) és egyéb publikalt sertés
teljes genomok (Groenen et al. 2012) Osszehasonlitasaval tobb széz lehetséges strukturélis
eltérést hataroztak meg. Ezeket a I6kuszokat az dsszes genomszekvenalt sertésfajta esetében
vizualizaltuk és leellendriztiik az Integrative Genomics Viewer 2.0 (Broad Institute, Amerikai
Egyesult Allamok) szoftver (Robinson et al. 2011) segitségével. A program alkalmas
nagymennyiségli adat kezelésére, tobb genom egyidejli vizsgdlatdra és a felhaszndlobarat
kezelofeliilete révén a teljes genom bazispar szintli elemzésére. Ezenkiviil a program
segitségével a szekvencidkhoz tartozd lefedettségi adatok is megjelenithetdk, igy hasznos
informaciok nyerhet6k a szekvencia minéségér6l is (Robinson et al. 2011). Az IGV

felhasznaloi feliiletének fontosabb elemei a 6. abran lathatok.
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6. dbra: Az IGV felhasznaléi fellilete
a) a vizsgalt genomszakasz pozicidjat és méretét mutatja; b) a genomszekvenciara vonatkozé a
lefedettséget mutatja; ¢) adott szakaszon hidnyz6 szekvencia (delécié); d) rovid szekvenciadarabokat (readeket)
jelolo savok; e) a referencia genom szekvenciait mutatja a megfelelé nagyitasban; f) a vizsgalt genomok

azonositoit mutatja
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Azokat a szekvenciakat, amelyek a vizualizdlas alapjdn alkalmasnak mutatkoztak
sertésfajtak elkllonitésére, az Ensembl (http://www.ensembl.org) adatbazisbdl letoltottem, és
az repetitiv szakaszokat ,,soft mask™ opcio segitségével kisziirtem. A varhatéan diagnosztikai
kilonbségeket mutatd régiokra PCR primereket terveztem a Primer3 (GNU General Public
License version 2.0, http://bioinfo.ut.ee/primer3/) szoftverrel. A tervezett primereket UCSC
In-Silico  PCR  (http://genome.ucsc.edu/cgi-bin/hgPcr?command=start) programmal

ellendOriztem le.

4.2 Biobanki mintak

A kutatds alapjat a MANGFOOD konzorcium &ltal létrehozott, korulbelul 1600
mez6gazdasagi haszonallat és vadfaj egyedeinek szovet-, Vér-, szor-, sperma mintajabol allo
gyljtemény adta. A biobankban taldlhaté 908 sertés minta koziil 224 db szdke, 102 db
fecskehasu 72 db pedig vords mangalica egyedbdl szarmazik, amivel a gylijtemény az 0sszes
mangalica csalad és vonal genetikai allomanyat lefedi. A tobbi sertés minta fObb
vilagfajtakbol szarmazik, hasonl6 nagysagrendben. A sertésen kiviil szamos mas fajbdl illetve
fajtabol (gimszarvas, sarga magyar tyuk, magyar bronzpulyka, magyar kacsa, fodros tolld lud,
fekete racka, gyimesi racka) €s bolti hustermékekbdl szarmazd minta szolgal kiilonbozo

vizsgélatok elvégzésére.

4.3 DNS izolalas

Vizsgalataimhoz 231 sertés és 6 mas fajba tartozd egyed mintait valasztottam ki (2.
tablazat). A kivalasztott egyedek vér, szovet vagy sperma mintaibdl a Genomic DNA Mini
Kit (Geneaid, Taiwan) illetve a QlAamp DNA Investigator Kit (QIAGEN, Németorszag)
segitségével izolaltam DNS-t, a gyartdk utasitasai szerint. Az izolalt DNS-ek mennyiségét és
tisztasagat spektrofotometrias eljarassal, Nanodrop ND-1000 (NanoDrop, Amerikai Egyesilt
Allamok) késziilék segitségével ellendriztem.

A mindségi ellendrzés alapjan a mintdk koncentracidja atlagosan 103,92 ng/ul volt (27,9
ng/ul - 809 ng/ul), és a tisztasdguk is a PCR reakcidkhoz elvarhaté 1,6-1,9 (260/280 nm-n
mért abszorpciés arany) hatarértékek kozott mozgott. A DNS mintakat a tovabbi

vizsgalatokhoz 15 ng/ul koncentraciora higitottam és -20°C-on taroltam.
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2. tblazat: A vizsgélat soran az altalam felhasznalt mintak szamszerii eloszlasa

Sertésfajtak z
Szoke Fecskehgsu Vores Duroc Pietrain Hampshire  Lapaly Nagy Vaddiszn6
mangalica mangalica mangalica fehér
24 24 24 35 12 12 12 12 16 171
Sertés hibridek Egyéb fajok z
Mangalica H39 x . Nagy fgher L6 Tyuk Lud Pulyka Kacsa  Gimszarvas
x duroc nagy fehér x lapély
12 36 12 1 1 1 1 1 1 66

4.4 PCR reakciok és az adatok kiértékelése

A reakciokat 60 ng DNS templat felhasznélasaval végeztem, 0,2 mM-os primer, 0,2
mM-o0s dNTP és 2 mM-os MgCl, végkoncentracio mellett, 0,5 U Immolase (Bioline, Egyesiilt

Kiralysadg) DNS polimeraz enzim felhasznélasaval (3. tablazat).

3. tablazat: A PCR reakcidnal hasznalt 6sszetevok mennyisége 1 reakcidra szamolva

PCR reakci6 Koncentracid mlzﬁrr:figgg Végkoncentracio
Templat 15 ng/ul 4yl 60 ng
Primer 1 10 mM 0,5ul 0,2 mM
Primer 2 10 mM 0,5ul 0,2 mM
Primer 3 10 mM 0,5ul 0,2 mM
dNTP 2,5 mM 2ul 0,2 mM
MgCl. 50 mM 1l 2mM
10x Immo Buffer 2,5ul 1x
Immolase 5U 0,1ul 05U
Desztillalt viz 13,9ul
Végtérfogat 25ul
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A PCR reakcidkat az alabbi PCR programmal végeztem:

Kezdeti denaturacio  95°C 10 perc 1x
Denaturacio 94°C 40 mésodperc

Annealing 60°C 40 masodperc 40x
Extension 72°C 1 perc 10 méasodperc

Végsd extension 72°C 5 perc 1x

A PCR termékeket gélelektroforézissel valasztottam el, amely a DNS molekuldk méret
szerinti elvalasztasat teszi lehetové agaroz gélben (Lee et al. 2012). Ehhez etidium-bromidot
(EtBr) tartalmazdé, 1,2%-os, 1x toménységii TBE pufferrel készitett agar6z gélt hasznéltam.
Az EtBr a leggyakrabban hasznalt reagens, amely beépiil a DNS két szala kozé és ultraibolya
fényben torténd fluoreszcenciaval lathatova teszi az agardz gélben elvalasztott kiilonbozo
méretii fragmenteket. A fény intenzitasdbol a DNS mennyiségét is meg lehet becstlni (Lee et
al. 2012). A PCR reakciokban kapott DNS-fragmentumok méretének meghatarozasara 4l
GeneDirex 100bp DNA Ladder RTU (GeneDirex, Egyesult Kiralysadg) és GeneDirex 1kb
DNA Ladder RTU (GeneDirex, Egyesult Kiralysag) molekulasuly markert futtattam a PCR
reakciokkal egyutt. A gélelektroforézis folyamatanak nyomon kdvetésére 5ul reakciohoz 1pl
6x toménységli jelzofestéket adtam és a fragmentek elvalasztasat 4V/cm-es fesziltséggel, 90
percig végeztem. Az eredményekrél ChemiDoc MP Imaging System (Bio-Rad, Amerikai
Egyesiilt Allamok) késziilékkel képet készitettem a kiértékeléshez.

A agaroz gélekrol késziilt fotok alapjan meghataroztam az egyes egyedek genotipusat,
az adatokat Excel tablazatban rogzitettem és bel6lik allélgyakorisagot szamoltam.

Az allélgyakorisdgok alapjan a fajtaazonositast az INRA altal fejlesztett GeneClass2
program (Pirty et al. 2004) segitségével végeztem. Ez a szoftver képes egyedeket és
csoportokat egy adott referencia populdciéhoz hozzarendelni és/vagy abbdl kizarni a

megadott besorolasi kritériumok alapjan.
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5

EREDMENYEK ES ERTEKELESUK

5.1

Bioinformatika

A csoportunkban kordbban meghatarozott tobb széz, sertésgenomok kozotti lehetséges

strukturalis kiilonbségb6l 25 poziciot vizualizaltam ¢és ellendriztem az IGV szoftver

segitségével. Ezen poziciok kozil 8 olyan szakaszt talaltam, amely a rendelkezésre all sertés

genomszekvenciak alapjan fajtaspecifikusnak tiiné kiilonbséget mutatott. Ezeket vizsgaltam

tovabb PCR segitségével.

Elészor elészlrést végeztem egy duroc sertés egyeden, hdrom mangalica egyeden

(szOke, voros, fecskehast) és 8 sertésfajta 12-12 egyedét magaba foglald kevert mintajan

(mangalica, duroc, H39 x NF, nagy fehér, vaddisznd). A vizsgalt 8 szakasz kozll hétnél

kaptam PCR terméket, de hatnak az esetében nem volt diagnosztikus értéki kiilonbség. A

diagnosztikai kulonbséget mutatd marker, amelyet M3-nak neveztem el, mutatkozott

alkalmasnak arra, hogy a mangalica fajta elkilonitésre hasznalhat6 legyen (4. tablazat).

4. tablazat: Bioinformatikailag prediktalt markerpontok

Sorszam Szekvencia kulénbség Primer PCR eléteszt

1 Nem fajtaspecifikus Nincs

2 Nem fajtaspecifikus Nincs

3 Mangalica specifikus Tervezve Nem fajtaspecifikus kiilonbség
4 Mangalica specifikus Tervezve Nincs termék

5 Mangalica specifikus Tervezve Nem fajtaspecifikus kilonbség
6 Mangalica specifikus Tervezve Nem fajtaspecifikus killonbség
7 Nem fajtaspecifikus Nincs

8 Nem fajtaspecifikus Nincs

9 Mangalica specifikus Tervezve Nem fajtaspecifikus kiilonbség
10 Nem fajtaspecifikus Nincs

11 Nem fajtaspecifikus Nincs

12 Nem fajtaspecifikus Nincs

13 Nem fajtaspecifikus Nincs

14 Nem fajtaspecifikus Nincs

15 Nem fajtaspecifikus Nincs

16 Mangalica specifikus Tervezve Nem fajtaspecifikus killonbség

17 (M3) Mangalica specifikus Tervezve Fajtaspecifikus kulénbség

18 Nem fajtaspecifikus Nincs

19 Nem fajtaspecifikus Nincs

20 Mangalica specifikus Tervezve Nem fajtaspecifikus kiillonbség
21 Nem fajtaspecifikus Nincs

22 Nem fajtaspecifikus Nincs

23 Nem fajtaspecifikus Nincs

24 Nem fajtaspecifikus Nincs

25 Nem fajtaspecifikus Nincs

23




Az M3-as marker genomi pozicidjanak IGV programmal torténé vizualizacidjakor
lathatd (8. abra), hogy az M3 marker P3 primere egy olyan szakaszra esik, amely a
mangalicakban hianyzik. Ennek a deletalddott szakasznak a hossza 1217 bp, ezért a P1 és P2
primerekkel végzett PCR reakcié mangalicakban egy rovidebb fragmentet eredményez, mig a

P1 és P3 primerekkel végzett reakcio csak a nem mangalica fajtakban ad terméket.

Széke mangalica | /4 delecio A AA
Fecskehasi mangalica [ = A
( delecio AA
Voros mangalica . delécio A AA
Duroc [ A BB
Duroc ‘BB
Vaddiszné “ BB
Lapily 1" . " BB
Hampshire [[= |y 8 BB
Nagy fehér ‘BB
Pietrain “ BB
P1— .
M3 «—P2
«—P3 -

8. &bra: Az M3 marker primereinek helyzete az ismert sertésfajtdk genomjan

Az elbzetes tesztelést kdvetden, a szekvenciak alapjan a mangalicak esetén egy 499bp
(A allél), mas fajtdkban egy 808bp (B allél) hosszusagu fragmentet varhatunk, mig a
mangalicak egyéb fajtakkal alkotott hibridjeiben mindkét fragment megjelenik (9. abra).

M MxD D W

——500bp

AA AB BB BB

9. abra: Az M3 marker genotipusos megjelenése a gélképen
M= mangalica, MxD= mangalicaxduroc hibrid, D= duroc, W= vaddisznd

AA= homozig6ta, AB= heterozigéta, BB= homozigéta
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A tovabbiakban az eldszlirésen igéretes eredményeket mutatd6 M3-as markert
hasznéltam mas sertésfajtdk és egyedek vizsgalatdra. Ehhez, két egyenként 96 egyedet
magaba foglal6 mintasort allitottam 6ssze, ahol az azonos fajtakhoz tartozok egy sorban
voltak (I. és Il. melléklet). Tovabba 16 vaddiszno-, 12 lapaly-, és 14 duroc egyed mintait

tartalmazo6 mintasort hasznaltam (111. melléklet).

5.2 PCR optimalizalas és az M3 marker tesztelése

Ezekben a vizsgalatokban az egyedek genotipizdlasat az M3 marker mindharom
primerét tartalmaz6 un. multiplex PCR reakcidval vegeztem. A multiplex PCR maésodik
Iépésének 72 °C-on végzett kiterjesztési idejét agy allitottam be, hogy mangalicadkban csak a
P1-P2 primerekkel képz6dd 499 bp nagysagl fragment, mig a nem mangalica fajtdkban csak
a P1-P3 primerekkel képz6dd 808 bp méretli termék jelenjen meg. Osszesen 237 (231 sertés
és 6 mas fajhoz tart6z0) egyedet vizsgaltam. A varakozasoknak megfeleléen a mangalicakban
a 499bp hossz DNS fragment (A allél), mig méas fajtdkban a 808bp hosszlsagu termék (B
allél) jelent meg. Mangalica hibridek esetén mind a hosszabb, mind a révidebb jel lathato, ami
szintén 6sszhangban van a varakozasokkal.

A kontrollként hasznélt nem sertés fajokban nem kaptunk a markereink nagysaganak
megfeleld terméket. A 10-es és 11-es dbran a két 96-0s mintasor elektroforézisének gélképe

lathato.
e Al 2Bl B2Cl1C2 Dl D2 E1 E2 Fl1 2 GC1 G2 HH A3 A BBB41 C3C4 D3 D4 E3 K4 F3 }'4(;3(;4}131‘14-
808bp —— ' - - e
499bp_ —-Teeseoee- - - - - N —500bp

Ead -
X |
b e A LTI _— - Y T T o

@ a5 A6 BS B6CS C6 DS D6 ES E6 F5 F6 G5 C6 HS H6 A7 A8 B7 BS C7C8 D7 D8 E7 ES F7 F8 G7 G8 H7 HE ™™
- - = —
- e - o o D e D - .- D D D @D o= - o a»

E‘ 0000“.‘ .00.0.0..-§

[ A9 Al10 B9 B10 C9 C10 D5 D10 E9 E10 F9 F10 G5 Gl10 H® HI0All A12B11B12 C11 C12 D11 D12 E11 E12 F11 F12 C11 G12 H11 Hige

eccssscagene’ e - sciciacaa® ool
CI T T . i

10. abra: Az M3-as marker gélképe (Marker 1kb GeneDirex).
Sz6ke mangalica (A1-A12); Sz6ke mangalica kanok (B1-B12); Fecskehasti mangalica (C1-C12); Fecskehasu
mangalica kanok (D1-D12); V6rds mangalica (E1-E12); VOrds mangalica kanok (F1-F12); Duroc (G1-G12,
H1-H9); Széke mangalica x duroc (F1) (H10-12)
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Al A2 Bl B2C1 C2 D1 D2 E1E2F1 F2 G1G2 HI R A3 MBI B4C3 C4D3 IME3 E4F3 F4 GGG4 H3 H4

-

A5 A6 B5 B6C5 C6 D5 D6E5 E6 F5 F6 G5 G6 HS H6 A7A8 B7 B8 C7CB D7 DS E7 EB F7 F8 G7 GB H7HB

A9 A10 B2 B10 C9 C10 D9 D10 E9 E10 F#F10 G9G10 H® HI0AIll Al2 Bll B12 C11 C12D11 D12 E11 EI2 F11 F12 G11 G12 H11 Hi2

.
.- e .

11. dbra: Az M3-as marker gélképe. (Marker 100bp GeneDirex).

Pietrain (A1-Al12); Hampshire (B1-B12); Nagy fehér (C1-C12); Mangalica x duroc (F1) (D1-D6); Kontroll fajok
(D7-D12); H39 x Nagy fehér (E1-E12), H39 x Nagy fehér (F1-F12); H39 x Nagy fehér (G1-G12); Nagy fehér x

lapaly (H1-H12)

.....

meghatarozaséara (4. tdblazat). A kapott genotipusokat Excel tablazatban rogzitettem és ez

alapjan szdmoltam allélgyakorisadgokat (1V. melléklet), aminek az dsszesitett eredményét az 5.
tablazat szemlélteti.

4.tablazat: A sertésfajtak genotipusai az M3 markerre

SM FM VM D MxD P H NF L H39xNF | NFxL \Y

n=24 | n=24 | n=24 | n=35 | n=12 | n=12 | n=12 | n=12 | n=12 n=36 n=12 | n=16
AA 24 24 24 0 2 0 0 0 0 0 0 0
AB 0 0 0 0 10 0 0 0 0 0 0 1
BB 0 0 0 35 0 12 12 12 12 36 12 15

SM = Széke mangalica; FM = Fecskehast mangalica; VM = Voros mangalica; D = Duroc; MxD =

MangalicaxDuroc hibrid; P = Pietrain; H = Hampshire; NF = Nagy fehér; L = Lapaly; H39xNF = H39xNagy

fehér hibrid; LxNF = LapalyxNagy fehér hibrid; V = vaddiszné

5.tablazat: Allélgyakorisagok az M3 markerre

SM FM VM D MxD P H NF L H39xNF | NFxL \V

N=24 | n=24 | n=24 | n=35 n=12 n=12 | n=12 | n=12 | n=12 n=36 n=12 n=16
49§bp 100% | 100% | 100% | 0% | 58,33% | 0% 0% 0% 0% 0% 0% 3,13%
Sosz 0% 0% 0% | 100% | 41,67% | 100% | 100% | 100% | 100% 100% 100% | 96,87%

SM = Széke mangalica; FM = Fecskehast mangalica; VM = Voros mangalica; D = Duroc; MxD =

MangalicaxDuroc hibrid; P = Pietrain; H = Hampshire; NF = Nagy fehér; L = Lapaly; H39xNF = H39xNagy

fehér hibrid; LxNF = LapalyxNagy fehér hibrid; V = vaddiszno
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A PCR termékek segitségével az dsszes vizsgalt egyed genotipizalhato volt. Ezt a 12.
abra mutatja, ahol a piros vagy z6ld szin az adott allél homozigéta genotipusat, a sérga pedig
a heterozigota genotipust jeloli.

AA-

AB-

Duroc n=35 BB-

Duroc x Mangalica n=12

Mangalica n=72
Vaddiszn6 n=16
Pietrain n=12
Hampshire n=12
Nagy fehér n=12
Nagy fehér x Lapaly n=12
Lapaly n=12
H39 x Nagy fehér n=36

12. &bra: Az M3 marker genotipizélasi képe
AA a mangalicara jellemz6 homozigdta genotipust; BB a nem mangalica fajtakra jellemz6 homozigota

genotipust, AB a sargaval pedig a heterozigétakat jel6li

Az eredmények alapjan a mangalica fajtakban az M3 marker révidebb alléljanak a
gyakorisaga 100%, azaz csak ez az allél figyelhetd meg. A tobbi sertésfajtdban csak a
hosszabb B allél van jelen, azok egyértelmiien elkiilonithetéek a mangalica-specifikus alléltol.
A mangalicaxduroc hibridek allélgyakorisdganak aranya megkozeliti az 50%-ot, ahogy az
varhato volt. A vizsgalt vaddisznok esetén egy egyedben megtalaltuk a mangalicara jellemz6
allélt is. Ez azzal magyardzhatod, hogy a mangalica hagyoméanyos extenziv tartdsa lehetoveé
tette a mangalicak és a vaddisznok keresztezOdését.

A fajta megfeleltetésekhez az INRA GeneClass2 szoftvert hasznaltuk. Az eddig vizsgalt
231 sertés egyedbdl referencia-adatbazist hoztunk létre, ahol minden egyednek pontosan
tudtuk a szarmazasat az allattenyesztoktol kapott torzslapok és szarmazasi lapok alapjan;
vaddisznok esetében pedig a hivatdsos vadaszok kullemi biralata alapjan. Az altalam
fejlesztett M3 marker mutatja a legpontosabb fajtaazonositast a mangalica specifikus
markerek kozott (MANGFOOD konzorcium marker, M1, M3). A mangalica egyedeket
100%-at mangalicaként azonositja, a tobbi fajta egyedeit pedig nem mangalicaként. A

vaddisznO esetén a 99%-os besorolast a jelenlévé mangalica allél okozta. Ezen feliil a
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mangalicaxduroc hibridek besorolasa is az elvartnak megfelelé volt. Az M3 markerre

vonatkoztatott besorolasi eredmények a 6. tablazatban lathatok.

6. tAblazat: Az M3 marker besorolasi eredményei GeneClass2 szoftver alapjan

besorolas pontszam
Kijeldlt minta 1 %
Vaddiszn6 Nem mangalica| 99.999
Mangalica Mangalica| 100.000
Mangalica x Duroc Mangalica x Duroc | 100.000
Duroc Nem mangalica | 100.000
Pietrain Nem mangalica | 100.000
Hampshire Nem mangalica | 100.000
Nagy fehér Nem mangalica | 100.000
Lapaly Nem mangalica | 100.000
H39 x Nagy fehér Nem mangalica | 100.000
Nagy fehér x Lapaly Nem mangalica | 100.000

A szoftver segitségével azt is megvizsgaltam, hogy az M3 marker, egyéb, mas
I6kuszokra tervezett mangalica markerekkel egydtt, milyen hatékonysagu besorolasra képes.
Azt tapasztaltam, hogy a tobbi fajtaval egyutt a vaddisznokat is 100%-ban nem mangalicaként

tudta azonositani a program (7.tablazat).

7. téblazat: A GeneClass2 szoftver alapjan az M3 marker és tobbi mangalica marker egydttes besorolasi

eredménye

besorolas pontszam
Kijel6lt minta 1 %
Vaddiszn6 Nem mangalica | 100.000
Mangalica Mangalica| 100.000
Mangalica x Duroc Mangalica x Duroc | 100.000
Duroc Nem mangalica | 100.000
Pietrain Nem mangalica | 100.000
Hampshire Nem mangalica | 100.000
Nagy fehér Nem mangalica | 100.000
Lapaly Nem mangalica | 100.000
H39 x Nagy fehér Nem mangalica | 100.000
Nagy fehér x Lapély Nem mangalica | 100.000

Az eredmények alapjan 1étrehozott adatbazis lehetové tette az altalam fejlesztett marker
elvalasztasi hatékonysaganak (kizarasi valosziniségének) meghatarozasat, és Ossze tudtuk

vetni a csoportunkban azonositott egyéb markerekkel. A mangalica markerek kozul az M3
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jelti 99,83%-0s elvalasztasi hatékonysagot mutat, mig mésik két markerrel egyitt ez az érték
99,97% (8. tablazat). Ez azt jelenti, hogy 100 vizsgélt egyedre levetitve énmagéban 0,17 a

tobbi markerrel kombinalva 0,03 a tévesztési valdszintiség.

8. tablazat: A mangalica markerek elvalasztasi hatékonysaga

Mangalica markerek
M1 M2 M3
Megbizhat6sag Af=(pm+gp)/2 | 0,8333 | 0,9965 | 0,9983

Osszesitett
CAf=1-X1-A 0,9997

megbizhat6sag
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6 KOVETKEZTETESEK ES JAVASLATOK

Az eddigi leirt mangalica azonositasi rendszereket (Zsolnai 2006, Marincs 2013, Zsolnai
2013) siker(lt tovabbfejleszteni, koltség-, és id6hatékonyabba tenni.

Uj generacios szekvenalasi modszerek alkalmazasaval, a MANGFOOD konzorcium
keretén  belll, csoportunk kordbban meghatdrozta a mangalica sertésfajtak
genomszekvencidjat, és ezen adatok felhasznélasaval tobb fajta-specifikus markert
azonositottak. Munkdm soran egy 0j, M3 jeli mangalica-specifikus markert talaltam, ami
6nmagaban is képes a mangalica fajta azonositasara, de a mar rendelkezésre allo6 markerekkel
kombinalva alkalmas tovabb egy pontos, megbizhatd, gyors, gazdasdgos DNS-alapu
vizsgalati modszer hatékonysagéanak novelésére is.

Az ilyen markerekre alapozott DNS vizsgalatokkal megvaldsithatd mangalica termékek
eredetazonositasa, nyomonkovethetésége, ami a jovében ellenérzési lehetdséget biztosithat az
élelmiszeripar szdméra hustermékeket kovethetdségét az élelmiszerlancban, biztositva ezzel a
fogyasztok védelmét.

Ugyanakkor ezeknek a vizsgalatoknak fontos szerepe lehet a mangalica

génmegorzéseében €s a tenyészallatok genetikai ellendrzéseében.

Jelenleg a meglévo Osszes mangalica, vaddiszno, duroc marker egy multiplexben vald
optimalizélasa folyik a még gazdasagosabb felhasznalas érdekében.

A jovoében fontos lenne még tovabbi, a mar meglévé mangalica, duroc és vaddisznd
azonositasara alkalmas markereken tul, a Magyarorszagon fontosabb sertésfajtak genetikai
azonositasanak megvalositasa DNS alapi modszer kidolgozésa, amely a jovoben ellendrzési
lehetdséget biztosithatna az élelmiszeripar szamara, a hustermékek keverési aranyanak pontos

felderitésére is.
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7 OSSZEFOGLALAS

A sertéshus és hustermékek iranti mennyiségi ¢és mindségi igények folyamatosan
novekszenek, igy a termeldknek 1j technologidkat és tenyésztési eljarasokat kell
alkalmazniuk, hogy ki tudjak elégiteni ezeket az igényeket.

A mangalica régi magyar fajtaink kozul sokaig veszélyeztetettnek szamitott, hiszen a
megvaltozott étkezési szokasok megkovetelték az intenziv jellegli sertéstartast és a nagy
termelOképességii sertéstajtak kialakuldsat, hattérbe szoritva ezt a hagyomanyos fajtat. A 90-
es évektdl a mangalica 1étszam jelentds novekedésnek indult, kdszonhetden a génmegdrzési
programoknak, a falusi turizmusnak és ndévekvo gazdasagi jelentéségének.

A mangalica hlsa a zsirjaban talalhatdé kedvezd zsirsavosszetételének koszonhetéen
izletesebb, porhanyosabb, igy alkalmassa teszi prémium minéségii termékek elballitasara.
Ennek ko6szonhetd, hogy egyre keresettebbé valt mind a hazai-, mind a nemzetkozi piacon,
mint példaul Spanyolorszag, az Amerikai Egyesiilt Allamok és Japan.

A megnovekedett gazdasdgi érdeklddés és kereslet hatdsira megndtt a mangalica
hastermékek hamisitasa is, igy kiemelt fontossagu lett egy mindségellendrzési rendszer

kidolgozasa.

A mangalica termékek versenyképességének novelése és ellendrzése érdekében jott
létre 2009-ben a MANGFOOD konzorcium és elinditotta hazank elsé haszonallat
genomprogramjat. Meghatéarozta a mangalica mindharom szinvaltozatanak teljes genomjét, és
kidolgozott egy olyan DNS-diagnosztikai rendszert, amely alkalmas a mangalica termékek
nyomon kovetésére, azok hamisitdsanak kivédésére €s a fajta tisztasaganak megdrzésére.

A Sertés Genomszekvenaldsi Konzorcium (Swine Genome Sequencing Consortium)
2012-ben publikalta a fontosabb eurdpai és azsiai vad és hazi sertések 55 egyedének teljes
genomszekvencidjat, ami tovabbi lehet6séget biztositott szekvencia kiilonbségek keresésére a
mangalica és mas sertésfajtak kdzott.

A program lezarasat kovetden a Nemzeti Agrarkutatdsi és Innovaciés Kozpont
Mezbgazdasagi Biotechnologiai Kutatointézet, Mezdgazdasagi Genomikai és Bioinformatikai
Csoport munkajahoz csatlakozva, sikerilt egy mangalica-specifikus markert fejlesztenem,
amely a MANGFOOD konzorcium eés a csoport altal fejlesztett markerekkel kombinalva
99,97%-0s hatékonysaggal képes gyorsan és olcsén a mangalica, duroc, vaddisznd, mas

fontosabb sertésfajtak és ezen fajtak hibridjeiknek megkulénboztetésére.
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A jovoben ezek a markerszettek ellendrzési lehetséget biztosithatnak az élelmiszeripar
szdméra, a hustermékek keverési ardnyanak pontos felderitésére, valamint fontos szerepe

lehet a tenyészallatok genetikai tisztasaganak ellenérzésében is.
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10 MELLEKLET

I. melléklet:

Plate I. 1 2 3 4 5) 6 7 8 9 10 11 12
Széke mangalica A 2 3 4 11 19 23 24 29 30 35 36 37
Széke mangalica kanok B | 1090 | 1094 | 1100 | 1102 | 1104 | 1105 | 1108 | 1109 | 1157 1167 1168 1169
Fecskehasi mangalica C 15 25 27 32 33 40 48 60 64 70 73 75
Fecskehast mangalica kanok | D | 1093 | 1095 | 1096 | 1098 | 1107 | 1110 | 1112 | 1114 | 1159 1160 1161 1162
VOros mangalica E 13 14 22 31 38 43 58 61 65 602 608 609
Voros mangalica kanok F | 1091 | 1092 | 1097 | 1101 | 1106 | 1111 | 1113 | 1164 | 1165 1166 1170 1171
Duroc G 20 21 205 206 207 208 209 210 211 598 599 600
3 I(:j)g g)iM H | 1115 | 1116 | 1117 | 1172 | 1078 | 1079 | 1080 | 1081 | 1082 | 671DxM | 672 DxM | 674 DxM
I1. melléklet:
Plate Il. 1 2 3 4 5) 6 7 8 9 10 11 12
Pietrain A | 506 507 508 509 510 511 512 513 514 515 516 517
Hampshire B | 518 | 519 | 520 | 521 | 522 | 523 | 524 | 525 526 527 528 529
Nagy fehér C | 234 235 236 237 238 239 240 241 242 243 244 245
. s 1183 | 1209 | 1221 | 1239 | 1255 | 1146
Mangalica x duroc, més fajok | D | 658 | 659 | 660 666 | 667 | 673 16 tyik | pulyka | kacsa | lad | szarvas
H39 x nagy fehér_1 E | 303 | 304 | 305 | 306 | 307 | 308 | 309 | 310 311 313 314 315
H39 x nagy fehér_2 F | 1042 | 1043 | 1044 | 1045 | 1046 | 1047 | 1048 | 1049 1050 1051 | 1052 1053
H39 x nagy fehér_3 G| 316 | 317 | 318 | 319 | 320 | 321 | 322 | 1054 | 1055 | 1056 | 1057 | 1058
Nagy fehér x lapaly H | 1066 | 1067 | 1068 | 290 | 291 | 292 | 294 | 295 296 297 298 302
I11. melléklet:
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16
Duroc szér | 1297 | 1298 | 1299 | 1300 | 1301 | 1302 | 1303 | 1304 | 1305 | 1306 | 1307 | 1308 | 1309 | 1310
Lapaly 214 | 215 | 1069 | 1070 | 1072 | 1073 | 1074 | 1075 | 1076 | 1077 | 555 | 554
Vaddiszn6 | 342 | 350 | 356 | 357 | 359 | 495 | 497 | 499 | 500 | 501 | 503 | 610 | 611 | 612 | 996 | 997
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IV. melléklet

Széke mangalica | Fecskehast mangalica | Vords mangalica Duroc
Biobanki ) . . ] . . ) . . )
2 AA 15 AA 13 AA 20 BB
3 AA 25 AA 14 AA 21 BB
4 AA 27 AA 22 AA 205 BB
11 AA 32 AA 31 AA 206 BB
19 AA 33 AA 38 AA 207 BB
23 AA 40 AA 43 AA 208 BB
24 AA 48 AA 58 AA 209 BB
29 AA 60 AA 61 AA 210 BB
30 AA 64 AA 65 AA 211 BB
35 AA 70 AA 602 AA 598 BB
36 AA 73 AA 608 AA 599 BB
37 AA 75 AA 609 AA 600 BB
1090 AA 1093 AA 1091 AA 1115 BB
1094 AA 1095 AA 1092 AA 1116 BB
1100 AA 1096 AA 1097 AA 1117 BB
1102 AA 1098 AA 1101 AA 1172 BB
1104 AA 1107 AA 1106 AA 1078 BB
1105 AA 1110 AA 1111 AA 1079 BB
1108 AA 1112 AA 1113 AA 1080 BB
1109 AA 1114 AA 1164 AA 1081 BB
1157 AA 1159 AA 1165 AA 1082 BB
1167 AA 1160 AA 1166 AA 1297 BB
1168 AA 1161 AA 1170 AA 1298 BB
1169 AA 1162 AA 1171 AA 1299 BB
1300 BB
1301 BB
1302 BB
1303 BB
1304 BB
1305 BB
1306 BB
1307 BB
1308 BB
1309 BB
1310 BB

n=24 n=24 n=24 n=35

Allélfrekvencia
A (499 bp) 100% 100% 100% 0%
B (808 bp) 0% 0% 0% 100%
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H39 x Nagy fehér Nagy fehér x lapaly Lapaly Vaddiszné
Eiobend | Genotus| S840 Ganotous | B2 | cenarpus| S04 Genors

303 BB 1066 BB 214 BB 342 BB
304 BB 1067 BB 215 BB 350 BB
305 BB 1068 BB 1069 BB 356 BB
306 BB 290 BB 1070 BB 357 BB
307 BB 291 BB 1072 BB 359 BB
308 BB 292 BB 1073 BB 495 BB
309 BB 294 BB 1074 BB 497 BB
310 BB 295 BB 1075 BB 499 BB
311 BB 296 BB 1076 BB 500 BB
313 BB 297 BB 1077 BB 501 BB
314 BB 298 BB 555 BB 503 BB
315 BB 302 BB 554 BB 610 AB
1042 BB 611 BB
1043 BB 612 BB
1044 BB 996 BB
1045 BB 997 BB
1046 BB

1047 BB

1048 BB

1049 BB

1050 BB

1051 BB

1052 BB

1053 BB

316 BB

317 BB

318 BB

319 BB

320 BB

321 BB

322 BB

1054 BB

1055 BB

1056 BB

1057 BB

1058 BB

n=36 n=12 n=12 n=16
Allélfrekvencia
A (499 bp) 0% 0% 0% 3,13%
B (808 bp) 100% 100% 100% 96,87%
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Pietrain Nagy fehér Hampshire Mangalica x Duroc
0 oo 24 ot 25K e 20
6 6 6 6
506 BB 234 BB 518 BB 658 AB
507 BB 235 BB 519 BB 659 AB
508 BB 236 BB 520 BB 660 AB
509 BB 237 BB 521 BB 666 AB
510 BB 238 BB 522 BB 667 AB
511 BB 239 BB 523 AB 673 AB
512 BB 240 BB 524 BB 671 AA
513 BB 241 BB 525 BB 672 AA
514 BB 242 BB 526 BB 674 AB
515 BB 243 BB 527 BB 656 AB
516 BB 244 BB 528 BB 657 AB
517 BB 245 BB 529 BB 661 AB
n=12 n=12 n=12 n=12
Allélfrekvencia
A (499 bp) 0% 0% 0% 58,33%
B (808 bp) 100% 100% 100% 41,67%
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11 NYILATKOZAT

Alulirott , @ Szent Istvan Egyetem Mez6gazdasag-

és Kornyezettudomanyi Kar szak nappali/levelez6

tagozatvégzos hallgatoja nyilatkozom, hogy a dolgozat sajat munkam, melynek elkészitése
sorén a felhasznalt irodalmat korrekt modon, a jogi és etikai szabalyok betartasaval kezeltem.
Hozzajarulok ahhoz, hogy szakdolgozatom/diplomadolgozatom egyoldalas 6sszefoglaléja
felkeruljon a Kar / Intézet /Szak honlapjara. A digitalis verzioban (pdf formatumban) leadott
dolgozatom elérheté legyen a témat vezet6 tanszéken/intézetben, illetve a kialakitasra kerilé

Kari kdzponti nyilvantartasaban, a jogi és etikai szabalyok teljes korii betartasa mellett.

A dolgozat allam- vagy szolgélati titkot tartalmaz: igen ~ nem.

Gaodollo, év ho nap

hallgato alairasa

A dolgozat készitéjének konzulense nyilatkozom arrol, hogy a
szakdolgozatot/diplomadolgozatot attekintettem, a hallgatot az irodalmak korrekt kezelésének
kdvetelmenyeirdl, jogi és etikai szabalyairol tajékoztattam.

A szakdolgozatot/diplomadolgozatot zardvizsgan térténé védésre javaslom / nem javaslom.

A dolgozat allam- vagy szolgalati titkot tartalmaz: igen ~ nem.

Gaodolls, év ho nap

témavezetd alairasa
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