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I. A KUTATAS ELOZMENYEI

Dolgozatomban két kutatasi teriileten két haziallatfajjal végzett vizsgalataimat kivantam
bemutatni. Az egyik, genetikai tdvolsag meghatdrozas cigija ¢és zackel fajtakorbe
tartozod juh allomanyok kozott mikroszatellit markerek alkalmazédsaval. A masik az
immunogenetika tudomdnyagba tartozik. Ez a nem klasszikus MHC gének
kifejezddésének ¢&s polimorfizmusénak vizsgalata sertés fajban. A két téma igen
tavolinak tlinik egymastdl, azonban ezzel jol szemléltetjiikk a biotechnoldgiai kutatasok

széles korli alkalmazdsanak lehetdségét.

A vilagon hazdnk az els6 orszagok kozott volt ahol felismerték, hogy kulturdlis és
szakmai szempontbol is fontos feladat a haziallatfajtdk megmentése, a teljes genetikai
variancia megoOrzése és a kiilonb6zd genotipusok szerepének, aranyanak beallitasa.
Hazéankban az el6z0 évtizedekben szinte teljesen felszamolodtak a racka, cigaja és cikta
tenyészetek, s csak az utobbi évtizedben kezdett el ndni ujra a racka és a cigaja
allomanyok létszama. A biologiai sokféleség fenntartdsanak eldtérbe keriilésével, a
kornyezetkiméld gazdalkoddssal tenyésztésilk egyre inkabb elterjed, az extenziv
tartisnak ezek a fajtak felelnek meg leginkibb (OLAH, 2002). Ma mér nem tudjuk
pontosan, hogy ezekben a fajtdkban eredetileg milyen gének és milyen gyakorisaggal
fordultak eld, csak feltételezziik, hogy a maindl t6bb gén volt jelen, igy a gének tovabbi
elvesztését is meg kell akadalyoznunk (FESUS, 1997).

A cigédja hazank teriiletére az 1700-as években keriilt. A posztdégyarak igénye arra
Osztonozte az erdélyi gazdakat, hogy a durva gyapjas curkint a finomabb gyapjat
termeld cigajara cseréljék (RODICZKY, 1904; cit.: GASPARDY, 2002). A cigajat j
fajtaként eloszor az 1896-ban Budapesten rendezett milleniumi allatkiallitdson mutattak
be a szakmai kozonségnek (GASPARDY, 2001). A cigaja sok véltozatat tenyésztik a
kelet-kozép eurdpai orszagokban ¢€s tajegységekben. Ezek kozott jelentds kiilonbségek
vannak testméretiikben, testsulyukban, termelésiikben és sziniikben is. Nagy- Szerbia
tertiletén a bacska-, banati régidkban az extenzivebb csdkai valamint a nagyobb testt,
jobban tejeld zombori valtozatot tenyésztik. Az utobbi hazai képviseldje a Lédeci-féle
allomany (DUNKA, 1997). Az erdélyi cigaja dongéasabb, viszonylag rovid labu, a
kovésznai véltozat barnas vérhenyes pofaju és 1abu (GASPARDY, 2001). Bulgéridban
is két fo tipusa van, az észak-nyugati és a dél-bulgariai (DIMOV, 2000; cit.:
KUKOVICS és JAVOR, 2002). Ma Magyarorszagon kétféle cigajat kiilonboztetiink



meg, az Oshonos és a tejtermelésre szelektalt zombori valtozatot. Ezek k6zott szamos
atmeneti tipus van (KUKOVICS ¢és mtsai., 2003). Kordbban genetikai kiilonbségek
kimutataséra a fajta vércsoport és fehérje polimorfizmus rendszerét vizsgaltak (FESUS,
1974). Ma a genetikai tavolsdg becslésére —jobb hatékonysdga, nagyobb
megbizhatosdga miatt- a genetikai markerek (pl. mikroszatellitek) hasznalata terjedt el.
A DNS mikroszatellit markereken alapuld vizsgalatok, melyek gyorsan, konnyen
elvégezhetdek, joval pontosabb informaciét adnak a becsiilt genetikai tavolsagok
meghatarozasara a fajtak kozott (BARKER és mtsai., 1997, MACHUGH ¢és mtsai.,
1997).

A biotechnoldgiai, genetikai kutatdsok célja a xenotranszplanticié is lehet. A
szervatiiltetés gondolata kiilonb6zd allatfajokbdl emberbe mar régota foglalkoztatja az
emberiséget. Mivel a sertés szerveinek a mérete hasonld az emberéhez és kevesebb
ko6z6s korokozdjuk van az emberrel, mint a foemlésoknek, az a leginkabb kutatott faj.
Az atiltetett allati szerv, szovet sejtfelszini azonositdi a recipiens (befogado)
immunrendszere szamara ellenséget jelentenek, igy azonnal megindul elleniik a
védekezés. A hisztokompatibilitasi antigének hatdrozzdk meg, hogy az atiiltetett szerv
vagy szovet immunoldgiailag kompatibilis-e a recipienssel. Amennyiben nagyon
kiilonbozik, az azonnali kilokodést kivaltd f6 hisztokompatibilitasi antigének Iépnek
mukodésbe (ezeket kodolo gének az MHC (major (f6) hisztokompatibilitasi komplex)
régioban talalhatdak). Az MHC gének teljes hidnyaval jard betegség emberben nincsen,
mivel a gének altal kodolt fehérjék annyira fontosak, hogy azok hidnya esetén a magzat
elpusztul. Régdta felfigyeltek arra, hogy szamos betegség iranti fogékonysag
Osszefiiggésben van elsdsorban a klasszikus MHC gének bizonyos alléljaival, mara t6bb
mint 5000 betegséggel talaltak Osszefliggést (maldria, tuberkoldzis, tropusi laz,
hepatitisz, AIDS) (TROWSDALE, 2005; TRAHERNE és mtsai., 2006). Az MHC —n
beliil harom domént kiilonboztetiink meg, az MHC I, MHC 1II és MHC III. Az MHC 1
molekuldk a szervezet szinte minden sejtjének felszinén megtalalhaté MHC 1
glikoproteinek szintéziséért felelosek. Ezek tovabbi két csoportra oszthatéak. A
klasszikus MHC 1 (Ia) és nem klasszikus MHC I (Ib) gének csoportja. Emberben és
sertésben is harom gén taldlhatdo a klasszikus és nem klasszikus MHC I gének
csoportjaban. A klasszikus géneket tekintve ezek a HLA (Human Leucocyte Antigen) -
A, -B ¢és -C emberben és SLA (Swine Leucocyte Antigen) -1, -2 és -3 sertésben, mig a
nem klasszikus gének esetén ezek a HLA -E, -F és -G emberben és SLA -6, -7 és -8



sertésben. A HLA gének a 6. kromoszoman taldlhatéak, mig a SLA gének a 7.
kromoszéman. A klasszikus Ia gének, a CD 8+ limfocitdk szdmdra mutatjdk be az
antigének lebontdsabol szdrmazd peptideket, ezek igen polimorfak €s nincsen szovet
specifikus kifejezodésiik. Szerkezeti felépitésiik konzervativ (SIMOND és mtsai.,
2005). Ezzel szemben a nem klasszikus Ib gének kevésbé polimorfak, szévet specifikus
kifejezodésiik van emberi fajban €s a pontos szerepe nem mindnek ismert (CLEMENTS
¢s mtsai, 2005, KNAPP ¢és mtsai., 1998).A human Ib gének kozil is legtobb
informacionk az HLA-G-r6l van. Az HLA-G génnek igen fontos szerepe van az
immuntolerancia kialakitasdban a terhesség folyaman (CAROSELLA, 2005). A
terhesség zavartalan lefolyasdhoz sziikséges, hogy a magzat szdmara kedvezd
immunologiai kdrnyezet alakuljon ki az anya szervezetében. Az anya szamara a magzat
immunologiai szempontbol idegen anyag, ezért el6szor a magzati antigéneket az anya
immunrendszerének fel kell ismernie, amiben fontos szerepet jatszik a HLA-G gén
(SZEKERES-BARTHO, 2005).

Az emberi és sertés MHC Ib gének kozott nincsen ortolog kapesolat sem szekvencidjuk
sem pozicidjuk alapjan (CHARDON és mtsai., 2000).

CREW ¢és mtsai (2004) szerint az SLA-6, -7, -8 gének kifejezddése szovetspecifikus. 11
kiilonb6zd mintat (agy, sziv, bél, vese, maj, tiido, izom, 1€p, here, csecsemoémirigy,
periférias vér mononukledris sejtek) vizsgaltak reverze-transzkriptaz PCR moddszerrel.
Eredményeik szerint az SLA-6 kifejez0dott mindegyik altaluk vizsgalt mintaban, mig az
SLA-8 az agy kivételével mindegyikben és az SLA-7 gén kifejez6dése volt leginkabb
szovetspecifikus. Masok eredményei szerint az SLA-8 kifejez6dése a legerdsebb a
méhlepényben és valoszintileg ez a gén homologja az HLA-G -nek (SMITH és mtsai.,
2005). Az SLA-6 1épben vald kifejezédésének mértékébdl arra kovetkeztetnek, hogy az
HLA-E génhez lehet hasonld, azonban ezt még kijelenteni nem lehet, mivel tovabbi
funkcionalis vizsgélatokat igényel (KOLLER és mtsai., 1988).

SIMOND ¢és mtsai (2005) 8 16kusz polimorfizmusat vizsgaltdk a westran és nagy fehér
sertés fajtakban. Az SLA-1, -2, -3 , -6 16kuszokon is uj allélokat azonositottak, azonban
az SLA-6 16kusz nagyon alacsony foku polimorfizmust mutatott. A 2, 3 exont vizsgalva
ugyancsak alacsony foku polimorfizmust taldltak a yucatan fajtdban is (SMITH és

mtsai, 2005).



II. A KUTATAS CELKITUZESEI

Dolgozatom genetikai tdvolsag becslés részének céljai a kovetkezok voltak:

1.

olyan mikroszatellit markerek kivalasztasa amelyekkel a cigdja és zackel
fajtakorbe tartozd allomanyok genetikai tdvolsdg vizsgalata konnyen ¢&s
pontosan elvégezheto;

a kivalasztott mikroszatellit markerekkel meghatarozni a genetikai variabilitast,
genetikai rokonsagot, kiillonbséget a vizsgalatba vont allomanyok kozott;
eredményeink Osszevetése masok vizsgalatanak eredményeivel,

meghatarozni, hogy a foldrajzi elkiiloniilés egylitt jar-e genetikai elkiiloniiléssel.

A dolgozat immunogenetikai részében a kovetkezo célkitlizéseink voltak:

1.

génspecifikus, eredményesen hasznalhatd primerek tervezése a génkifejezddés
¢s polimorfizmus vizsgélathoz;

az MHC Ib gének kifejezddésének vizsgalata kiillonb6zd kort és ivart sertések
esetében mRNS szinten;

az MHC Ib gének polimorfizmus vizsgdlata kiillonboz0 fajtaji sertések

bevonasaval.



III. A KUTATAS MODSZEREI

A genetikai tavolsag vizsgalat

A vizsgalatokat a European Regional Focal Point for Animal Genetic Resources nevii
szervezet altal tdmogatott ,,Possible way of conservation the multipurpose Tsigai and
other indigenous sheep breeds in Central-, Eastern and Balkan countries” cimi projekt
keretében végeztiik el. A Magyarorszag €és Albania altal koordindlt program keretében,
a témavezet6i (Dr. Kukovics Sandor, Kr. Kristag Kume) szervezésében keriilt sor a
mintak begytjtésére a kiilonb6z6 orszdgok allomanyaibdl. Vizsgélatainkat Pal Gabor
egyéni vallalkoz6 zombori tejeld, erdélyi rozsdds ¢és a Debreceni Egyetem
Agrartudoméanyi Centrum Allattenyésztési Taniizem és Kisérleti Terén talalhato csokai
cigdja allomany esetében vérmintabol végeztilk (n=252), mig az sszes tobbi esetben
gyapju mintak alltak rendelkezésiinkre (n=1253). A gyapju illetve vérmintak begyiijtése
2004-ben kezd6dott meg, mivel a nagyszamu és 8 (Magyarorszdg, Romania, Albania,
Bulgaria, Horvatorszag, Torokorszag, Szlovakia, Szerbia-Montenegrd) orszagra
kiterjedé mintavétel hosszu el6zetes elokészitést igényelt (1. tablazat).

A vérvétel az allatok torkolati vénajabol (vena jugularis) tortént (egyedenként 2,5-3,0
ml) és azonnal EDTA véralvadasgatlot tartalmazd vérmintavevd csovekbe keriiltek. A
mintadkat a vizsgalat megkezdéséig -20°C-on taroltuk. A genomidlis DNS izoldlasa
vérbél ZSOLNAI és ORBAN (1999) médszere alapjan tortént. A gyapjumintdk vétele
tépéssel tortént €s nylon vagy papir zacskdba keriiltek. A genomidlis DNS kivondsa a
FAO (2004) altal kidolgozott mddszer szerint tortént. A genomialis DNS mintakat -

20°C-on taroltuk a tovabbi vizsgalatokig.

A vizsgalatokat a DE-ATC Allettenyésztés- és Takarmanyozastani Tanszék Allat
molekuldris genetikai laborjdban ¢és a godolldi Mezdgazdasagi Biotechnoldgiai

Kutatokozpont Paprika Géntérképezési laborjaban torténtek.

Az 1. tdblazatban bemutatjuk a vizsgalatba vont allomanyokat, azok elemszamat, a

vizsgalat soran hasznalt roviditésiiket.



1. tablazat: A genetikai tdvolsdg meghatarozashoz vizsgalt allomanyok ¢&s azok

jellemzo6i
Orszag Allomany Fajtakor Elem- Rovidités
szam
Hagyomanyos (6shonos) cigaja 53 HU-SMA-AC
40  HU-KMKK-AC
39  HU-KMNP-AC
53 HU-SZIC-AC
Magyarorszig 45 HU-MRD-TAC
Csodkai cigaja 125  HU-DE-CSC
Zombori tejeld cigdja 77 HU-PG-ZC
39  HU-LB-TCZ
42 HU-OJ-TC
Rozsdés (Jucu-Zsuku) cigdja 51 HU-PG-TRC
Roménia Romép ruda zgck;l 40 RO-RUDA
Tordai rozsdas cigdja 40 RO-RUST-TS
Alban cigija cigdja 39 AL-TS
Albénia Alban ruda zackel 37 AL-RUDA
Bardhoke zackel 31 AL-BARDH
Foltos fejii maritza zackel 39 BU-PFMAR
Pleveni fekete fejti juh zackel 35 BU-PLBH
Bulgéria Rodopski cigdja cigdja 30  BU-ROD-TS
Staroplaninski cigaja cigdja 42 BU-STAR-TS
Fehér fejii maritza zackel 41 BU-WFMAR
Horvétorszag Horvét cigdja cigdja 50 CR-TS
Sakiz zackel 49 TR-SAKIZ
Torokorszég Gokceada zackel 42 TR-GOKCE
Kivircik (Marmara régio) cigdja 46 TR-KIV-MAR
Kivircik (Trakya régio) cigdja 53 TR-KIV-TRA
Handel cigdja 25 SL-HAN-TS
Jugat cigdja 22 SL-JUG-TS
Kamo cigaja 19 SL-KAO-TS
Sirig cigdja 22 SL-SIR-TS
Vojin cigaja 5 SL-VOIN-TS
Sslovakia Jurbis cigdja 24 SL-JUR-TS
Kamendin cigdja 16 SL-KAM-TS
Olymp cigdja 5 SL-OLYM-TS
Ondrej cigdja 16 SL-OND-TS
Rybar cigdja 16 SL-RYB-TS
Vancover cigdja 15 SL-VAN-TS
Brend cigdja 10 SL-BREN-TS
Zombori tejeld cigaja 41 SM-ZP-TS
Syerbia &s Cséliai cigdja 12 SM-CS-TS
Montenegrd Svrljiska zackel pramenka zackel 48 SM-SVR-PR
Krivovirska zackel zackel 32 SM-KRI-PR

pramenka




Vizsgalatunkat a kovetkezd mikroszatellitek felhaszndlasaval végeztiik el:

BM 6506 (1); OarFCB 20 (2); MAF 70 (4); MCM 527 (5); INRA 127 (8); ILSTS 11
(9); TGLA 53 (12); TGLA 357 (14); MAF 65 (15); Oar CP 49 (17); Oar AE 119 (19);
Oar CP 20 (21); BM 1314 (22); MAF 35 (23); MCMA 7 (25); CSSM 43 (26).

PCR reakciokhoz ABI 9700, ABI2700 ¢s MJ Research Thermocycler programozhato
PCR késziilékeket (DNA Thermal Cycler) hasznaltunk. Az allélok detektaldsa és
vizsgalata ABI PRISM 3100 Genetic Analyzer-rel tortént. Az adatok gyiijtése a
GeneScan software (Applied Biosystems) segitségével tortént. Az adatok értékelése a
Genographer programmal tortént.

Az adatok statisztikai értékelése soran a POPULATIONS, GENEPOP, a MICROSAT,
PHYLIP és ARLEQUIN verzi6 2.0 programokat hasznaltuk.

A génkifejezodés vizsgalat

A kovetkez0 szovetmintak vétele tortént felnott kocatol és kantol:

hosszil hatizom, combizom, aorta, sziv, rekeszizom, 1ép, csecsemOmirigy, méh, vese,
petefészek, here, Peyer plakk, mellékhere, epésbél, €hbél, csipdbél, hasnyalmirigy, maj,
tiido, bor, kismedence koriili ideg, mellékvese, lapocka t4jéki ideg, mandula, agy, in, fiil
porc, labfej porc, orr porc, orr nyalkahartya, farok zsir, nyaki zsir, hati zsir

100 napos magzatokbol a kévetkezo mintakat vettik:

hosszu hatizom, combizom, aorta, sziv, rekeszizom, Iép, csecsemOmirigy, vese,
petefészek, here, mellékhere, epésbél, éhbél, csipdbél, hasnyalmirigy, tido, bdr,

kismedence koriili ideg, agy, orr porc, labfej porc, fiil porc, koldokzsinor, méhlepény

A teljes RNS izolalasat QIAGEN EASY Lipid, Fibrous, Classical kitekkel (QIAGEN,
Franciaorszag) végeztik a szovet tipusa szerint. A kapott RNS mennyiségét ¢&s
minéségét minden esetben ellendriztiik. -80 °C-on taroltuk 6ket.

A primer tervezés soran a Primer Express €s Primer 3 primer tervezd programokkal €s
kézzel terveztiik a lehetséges primer parokat. Minden esetben a 2 exonba, a 2 és 3
exonok hatardra, és a 3 exonba terveztiink forward illetve reverz primereket. Minden
lehetséges primer par variacié megfeleld amplifikalasat, génspecifikussagat ellenérizve
valasztottunk ki 1 primer part génenként.

Az abszolut kvantifikacio soran meghataroztuk a legkedvezdbb primer koncentracidkat,

PCR hatékonysagokat, standard gorbéket minden vizsgalt génre és a legmegfeleldbb



cDNS koncentraciokat. A reakcidt ABI 7900 tipusu gépen végeztik el. Az
eredményeket az SDS 2.1. szoftwer segitségével kaptuk meg.

A relativ kvantifikacio soran a AACt mddszert alkalmaztuk.

A polimorfizmus vizsgalat

A genomialis DNS izolalds soran a Genisol Maxi Prep kit (ABgene, Egyesiilt Kirdlysag)
—et hasznaltuk, a gyartd utasitisait kovetve. A kapott DNS-t 4 °C-on taroltuk a
felhasznalasig.

Vizsgalatunkhoz kiilonb6z0 eurdpai és kinai sertésfajtakat hasznaltunk (2. tablazat).

2. tablazat: Az SLA Ib gének polimorfizmus vizsgalatdhoz hasznalt fajtak

Egyedi
Eredet Vizsgalt allomanyok  azonosité szam
Eurépa nagy fehér sertés E1
dd (HO04/H04) 369
Melim program (Melanoma hordoz¢ Libechov térpesertés)
1 keresztezés Melim 60143
duroc 51176
F1 (MelimXduroc) 81015
F1 (MelimXduroc) 81016
2. keresztezés Melim 310
duroc 270
F1 (MelimXduroc) 79
duroc 10831
BC (F1Xduroc) 31044
BC (F1Xduroc) 31045
Kina guizou 4
dawei 2
bama 3
meishan 1
erhua lian 2
xiang 1
laiwu 2
yimeng 1
min 1
lantang 2
wuzhi shan 2

A primer pdrok tervezése soran a teljes 2 exon amplifikdlasa volt a célunk.
Génspecifitasukat ehhez a vizsgélathoz is ellendriztik. A PCR termékek tisztitasa
szekvendlasa utan a kapott szekvencidkat a NovoSNP 2.0.3. program (WECKX és

mtsai., 2005) segitségével elemeztiik.



IV. AZ ERTEKEZES FOBB MEGALLAPITASAI

A becsiilt genetikai tavolsag vizsgalat eredményei a cigaja és zackel fajtakorbe

tartozo juhallomanyok kozott

A 8 orszagban talalhato, 41 cigaja és zackel fajtakorbe tartozo juhallomanyra kiterjedo
genetikai tavolsag vizsgalatunkat mikroszatellit markerek segitségével végeztiik el. A
vizsgalt 1okuszokon Osszesen 384 allélt hataroztunk meg. A legkevesebb allélt (11) a
MAF35 lokuszon, mig a legtobbet (35) a MAF70 lokuszon azonositottuk. Az atlagos
lokuszonkénti allélszam 4.1 (MAF35) és 10.4 (MAF70) kozott valtozik.(3. tablazat).

A beltenyésztés, a hosszll id6n at torténd vérfrissités nélkiili tenyésztés kiilondsen a kis
egyedszamu populaciokban jelentdsen csokkentheti a genetikai variabilitds szintjét, és
alacsony heterozigozitasi értéket ad.

Az atlagos vart heterozigozitasi érték a 16 10kuszon 0,716. A legalacsonyabb értéket
(0,614) a BM6506, mig a legmagasabb értéket (0,812) a BM 1314 lokusz esetén kaptuk.
Az Osszes marker esetén a vart heterozigozitdsi érték magasabb mint a kapott
heterozigozitasi €rték. A atlagos kapott heteozigozitasi érték az dsszes vizsgalt 10kuszra
0,525. A legalacsonyabb értéket a MAF65 (0,3190), mig a legmagasabb értéket a
BM1314 lokusz esetén kaptuk.

Az atlagos allomanyonkénti kapott heterozigozitasi érték 0,356-0,629 kozott, mig a vart
0,640-0,843 kozott valtozott. Az Gsszes vizsgalt populécid kevésbé heterozigdta mint
ahogy azt vartuk. A heterozigdtdk hidnya a legmagasabbnak a szerb zombori
allomanyban (SM-ZP-TS), mig legalacsonyabbnak az egyik magyar hagyomanyos
allomanyban (HU-SMA-AC) bizonyult. A becsiilt beltenyésztettség alapjan az Gsszes
vizsgalt populdcioban tartani lehet a beltenyésztéses leromlastol, de leginkabb a szerb
zombori alloméanyban (52,7%), mig legkevésbé a horvat cigaja allomanyban (12,8%).
Az étlagos alloméanyonkénti allélszam alapjan a legdiverzebb alloméany a magyar csokai
allomany, HU-DE-CSC (8.8), mig a legkevésbé diverz a szerb zombori, SM-ZP-TS
(2.3) (4. tablazat).
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3. tablazat: A vizsgalt 10kuszok f6bb jellemzoi

Azonositott Lokuszonkénti

Lokusz Hossz allélok atlagos

neve (bp) sZama allélszam Hops Heyxp Fis
MAF35 104-122 11 4,1 0,494 0,623 0,207
CSSM43 237-273 26 8,7 0,509 0,795 0,361
MCM527 150-185 20 7,1 0,540 0,750 0,281
TGLAS3 114-143 24 8,2 0,634 0,788 0,196
MCMA7 228-270 31 8,0 0,622 0,750 0,171
OarFCB20 92-118 22 6,6 0,407 0,687 0,408
TGLA357 113-154 27 7,9 0,584 0,767 0,238
INRA127 181-215 31 6,2 0,605 0,677 0,106
MAF70 128-175 35 10,4 0,423 0,794 0,468
MAF65 116-140 18 5,6 0,319 0,674 0,526
ILSTS11 180-296 23 6,1 0,600 0,713 0,158
OarCP20 88-195 17 5,1 0,500 0,677 0,262
OarCP49 88-140 28 5,6 0,619 0,681 0,092
BM1314 136-176 32 8,6 0,644 0,812 0,207
BM6506 184-212 21 5,0 0,554 0,614 0,097
OarAEI119 98-160 18 4,7 0,352 0,645 0,455
Atlag 24 6,8 0,525 0,716 0,264

4. tablazat: Az allomanyokban azonositott allélok szama, heterozigozitasi értékek és a

becsiilt beltenyésztettség értékei

Azonositott Populacionkénti
Populacio allélok szama atlagos allélszam Hps Hexp Fis
HU-DE-CS 140 8,8 0,518 0,746 0,305
HU-PG-ZC 130 8,1 0,500 0,759 0,341
HU-PG-TRC 130 8,1 0,594 0,766 0,225
HU-LB-TCZ 115 7,2 0,552 0,694 0,205
HU-SMA-AC 126 7,9 0,629 0,745 0,156
HU-OJ-TC 129 8,1 0,613 0,771 0,205
HU-KMKK-AC 129 8,1 0,597 0,770 0,225
HU-KMNP-AC 107 6,7 0,584 0,718 0,192
HU-SZIC-AC 118 7,4 0,542 0,767 0,291
HU-MRD-TAC 106 6,6 0,506 0,724 0,299
AL-TS 130 8,1 0,528 0,739 0,285
AL-RUDA 117 7,3 0,500 0,761 0,343
AL-BARDH 107 6,7 0,525 0,747 0,297
CR-TS 107 6,7 0,594 0,682 0,128
TR-SAKIZ 95 5,9 0,436 0,640 0,319
TR-KIV-MAR 100 6,3 0,486 0,678 0,282
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TR-KIV-TRA 130 8,1 0,483 0,772 0,374
TR-GOKCE 100 6,3 0,503 0,772 0,349
RO-RUST-TS 128 8,0 0,577 0,787 0,267
RO-RUDA 1138 7,4 0,504 0,768 0,343
SM-ZP-TS 36 2,3 0,356 0,753 0,527
SM-CS-TS 85 5,3 0,512 0,765 0,330
SM-SVR-PR 91 5,7 0,392 0,716 0,452
SM-KRI-PR 98 6,1 0,416 0,728 0,428
BU-STAR-TS 115 7,2 0,458 0,726 0,366
BU-ROD-TS 100 6,3 0,520 0,735 0,290
BU-PLBH 121 7,6 0,490 0,798 0,376
BU-PFMAR 124 7.8 0,577 0,769 0,246
BU-WFMAR 138 8,6 0,568 0,787 0,275
SL-OND-TS 112 7,0 0,574 0,835 0,313
SL-KAM-TS 104 6,5 0,552 0,806 0,315
SL-KAO-TS 110 6,9 0,461 0,751 0,386
SL-SIR-TS 127 7,9 0,487 0,805 0,395
SL-VAN-TS 79 49 0,513 0,780 0,342
SL-HAN-TS 123 7,7 0,537 0,812 0,339
SL-JUR-TS 110 6,9 0,561 0,761 0,263
SL-JUG 120 7,6 0,582 0,804 0,276
SL-OLYM-TS 50 3,1 0,439 0,843 0,480
SL-RYB-TS 84 53 0,560 0,741 0,244
SL-BREN-TS 90 5,6 0,583 0,781 0,253
SL-VOJN-TS 50 3,1 0,613 0,812 0,245
Atlag 108,02 6,75 0,525 0,759 0,308

Egy allomany amelyben a gén és genotipusok gyakorisaga nemzedékrdl nemzedékre
alland6 Hardy-Weinberg egyensulyban van. Minden vizsgélt populdcid minden
lokuszra nézve eltér a Hardy-Weinberg egyensulytél (HWE). Az eltérést harom
szignifikancia szinten hataroztuk meg (P<0,05; P<0,01 és P<0,001). Az 6sszes vizsgalt
l6kusz eltér a HWE-t6l a TR-KIV-TRA allomdnyban. A MAF35, MAF 65, MAF70,
CSSM43, TGLAS3, TGLA357, BM1314, OarCP20 és OarFCB20 lokuszok esetén
P<0,001; a MCMA7, INRAI127, OarCP49 és BM6506 P<0,01 mig a MCMS527,
ILSTS11 és OarAE119 P<0,05 szinten. A SL-OLYM-TS allomanyban a CSSM 43,
TGLAS3 és MCMS527 lokuszokon, mig a SL-VOIN.TS dallomanyban a MAF 70
16kuszon (P<0,05) allapitottunk meg eltérést a HWE-tdl.

A vizsgalt lokuszokon 50 allomanyspecifikus allélt hataroztunk meg 21 allomanyban.

Ezen allélok megdvasa, mivel csak bizonyos allomanyra jellemzdek kiilonésen nagy
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figyelmet kivan. A CSSM43 és MAF65 lokuszokon nem azonositottunk ilyen allélokat.
TGLA357 és OarCP49 markereket talaltuk leginformativabb, mivel azokban 8 illetve 7
allomanyspecifikus allélt hatdroztunk meg. A kovetkezd vizsgalt alloméanyokban
azonositottunk alloményspecifikus allélt, a zardjelben jelolve a specifikus allélok
szamat: HU-KMKK-AC (2), HU-PG-ZC (2), HU-LB, TCZ (1), HU-SZIC-AC (1), HU-
SMA-AC (5), HU-DE-CSC (3), HU-OJ-TC (1) BU-STAR-TS (4), BU-ROD-TS (1),
BU-PFMAR (1), BU-WFMAR (5), BU-PLBH (3), RO-RUST-TS (2), RO-RUDA (1),
AL-TS (1), AL-RUDA (1), AL-BARDH (2), SL-HAN-TS (1), SL-VAN-TS (1), SL-
JUR-TS (3), SL-RYB-TS (1), SL-SIR-TS (1), TR-KIV-TRA (3), SM-CS-TS (2), SM-
KRI-PR (1), SM-SVR-PR (1).

A vizsgalt dllomanyok kozotti genetikai kapcsolat meghatdrozasahoz genetikai tavolsag
matrixot készitettiink a Nei féle standard genetikai tdvolsag (Ds) €és minimum genetikai
tavolsag (Dv) értékek alapjan. A matrixot mérete miatt a tézisben nem mellékeljiik.

A legnagyobb tavolsagot a szerb zombori SM-ZP-TS és két szlovak illetve a torok sakiz
allomany kozott talaltuk (SL-VOIN-TS - 0.356, TR-SAKIZ - 0.315, SL-RYB-TS -
0.306).

A magyar allomanyok kozott azt taldltuk, hogy a HU-LB-TCZ és HU-KMKK-AC
(0.175), HU-KMNP-AC (0.194) illetve a HU-PG-TRC ¢és HU-KMKK-AC (0.148), HU-
KMNP-AC (0.166) allomanyok vannak a legtdvolabbi rokonsagban egymaéassal. A
Kéros-Maros Nemzeti parkhoz tartozé két allomany (HU-KMKK-AC, HU-KMNP-AC)
(0.028), illetve a HU-SMA-AC és a HU-OJ-TC allomanyok (0.034) kozotti genetikai
kiilonbség elhanyagolhatd eredményeink szerint. A makd-rékosi dlloméanyt (HU-MRD-
TAC) a tejel6 és a hagyomanyos valtozat kozotti atmeneti tipustnak tekintik. Vizsgalati
eredményeink alapjan a hagyomanyos HU-SZIC-AC éllomannyal (0.045) van csekély
mértékll genetikai kiillonbozosége és kozel azonos mértékben kiilonbozik az Osszes
tobbi vizsgalt allomanytol.

A vizsgalatba bevont bolgar allomanyok genetikailag kozel vannak egymadshoz.
Legszorosabb kapcsolatot a két cigaja valtozat (BU-STAR-TS és BU-ROD-TS (0.053)
illetve a két maritza valtozat (BU-PFMAR és BU-WFMAR (0.056)) kozott talaltunk. A
pleveni feketefejii juh (BU-PLBH) a foltos fejii maritza juhhoz (BU-PFMAR) all
legkozelebb (0.0618) és legtavolabb a rodopski cigajatél (BU-ROD-TS) van (0.087).

A szlovak SL-VOJN-TS allomany igen elkiiloniil az 6sszes tobbi vizsgalt szlovak

allomanytol. Véleménylink szerint ez az eredmény nem magyarazhatd az alacsony
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vizsgalt (5 db) egyedszdmmal, mivel mds allomanyokndl ahol hasonléan alacsony
elemszammal dolgoztunk, nem meglepd eredményt kaptunk. A vizsgalt 12 szlovak
allomany koziil elhanyagolhato a kiilonbég a SL-JUG és SL-HAN-TS (0.03) illetve a
SL-JUG és SL-JUR-TS (0.042) allomanyok k6zott.

A vizsgalt alban, torok és szerb allomanyok jelentdsen elkiiloniilnek egymastol. A
vizsgalatba vont két romén allomany (RO-RUDA, RO-RUST-TS) genetikailag hasonlo
(0.065), mig az alban ¢€s roman ruda (RO-RUDA ¢és AL-RUDA) allomanyok ko6zotti
kapcsolat sem sokkal nagyobb mértékii, de nem elhanyagolhaté (0.087). A két-két
régiobol szarmazd torok kivircik allomany (TR-KIV-MAR, TR-KIV-TRA) és szerb
pramenka allomany (SM-SVR-PR, SM-KRI-PR) kozotti genetikai kiillonbozdség is
kozepes mértékili (0.072 és 0.086). A horvat cigaja (CR-TS) és a szerb zombori (SM-
ZP-TS) allomany genetikailag igen elkiiloniil a tobbi 39 vizsgélatba bevont allomanytol.
A vizsgalt dlloméanyok genetikai kapcsolatat a genetikai kiillonbozdség (Dm) adatokbol
UPGMA algoritmussal szerkesztett filogenetikus fan mutatjuk be (1. ébra).

A fa jol szemlélteti az elézéekben leirtakat. Elesen elkiiloniil a szerb zombori és a
horvat cigdja az 6sszes tobbi vizsgalt allomanytol. A két bolgar cigdja allomany (BU-
STAR-TS és BU-ROD-TS) igen kozeli rokonsagban van és 0k egyiitt kozel allnak a
torok sakiz fajtahoz (TR-SAKIZ) amely a zackel tipusba tartozik. A két torok régidbol
szarmaz6 (Trakya és Marmara) kivircik allomany (TR-KIV-TRA és TR-KIV-MAR)
egyértelmiien kozeli rokonsagban allnak egymadssal €s a filogenetikai fan egy rokonsagi
csoportba tartoznak a bolgar feketefejli juhval (BU-PLBH), a két bolgar maritza juhval
(foltos fejti maritza (BU-PFMAR), fehér fejii maritza (BU-WFMAR)) és hdrom szlovak
cigdja tipussal (SL-KAO-TS, SL-KAM ¢és SL-OND-TS). A roman allomanyok
vizsgalata soran azt az eredményt kaptuk, hogy a roman ruda (RO-RUDA) a romén
rozsdas cigdjaval van legkozelebbi rokonsagban (rozsdas cigdja Tordarél — RO-RUST-
TS). A kiilonb6z6 magyar cigdja allomanyok két agon csoportosulnak. Az egyik agon
két alagat kiilonboztethetiink meg, ahol is a két Koros-Maros Nemzeti Parkbol
szarmazo 6shonos dllomanyok (HU-KMKK-AC és HU-KMNP-AC) és a HU-SZIC-AC
Oshonos torzstenyészet a mako-rakosi tenyészet (HU-MRD-TAC) talalhatd. Ez utobbi
eddigi feltételezés szerint atmenetet képez az Oshonos és a tejeld tipusok kozott
(Kukovics és mtsai., 2004). Ezekkel az alloméanyokkal kozeli rokonsdgban az alban
ciggja (AL-TS) all. A masik magyar tenyészeteket tartalmazd ag ugyancsak két-két
tenyészeteket tartlmazd aldgakra bonthatd. A soltszentimrei (HU-SMA-AC) és az

akasztoi (HU-OJ-TC) allomany all kozeli rokonsagban egymassal, holott az elébbi az

14



6shonos, mig az utdbbi a tejelok kozott szerepel a hivatalos nyilvantartas szerint. A
rozsdas cigajat (HU-PG-TRC) amely merindval volt keresztezve a ceglédi tejeld (HU-
LB-TCZ), a Csokarol importalt allomanyt (HU-DE-CSC) egy masik tejeld (HU-PG-
ZC) é4llomannyal talaltuk legkozelebbinek. Magyarorszdgon a ceglédi allomanyt (HU-
LB-TCZ) tekintik a legtipikusabb tejeld allomanyként, amelyet az utdbbi 15 évben
szerb (zombori €s csokai) kosokkal fejlesztettek. A szlovak alloméanyok koziil a fa egyik
agan az SL-JUR-TS és SL-VAN-TS allomanyok taldlhatdéak, amelyek genetikailag
kozel allnak a SL-OLYM-TS allomanyhoz. A fa masik agat alkotva az SL-JUG és SL-
HAN-TS illetve az SL-RYB-TS és SL-BREN-TS allomanyok vannak. Az SL-SIR-TS
pedig az SL-JUG és SL-HAN-TS allomanyokkal van legszorosabb kapcsolatban.
Ezekhez all kozel az alban bardhoke juh (AL-BARDH), amely a zackel tipusba tartozik.
Ezektdl tavolabb taldlhaté még egy szlovak allomanyokat tartalmazd csoport. Ebbe
tartozik a SL-KAO-TS, SL-KAM-TS és a SL-OND-TS allomanyok. A SL-VOIN-TS
allomany teljesen elkiiloniil nemcsak a tobbi vizsgalt szlovak hanem az 6sszes vizsgalt

allomanytol.

1. dbra: UPGMA algoritmus alapjan szerkesztett fa
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Az SLLA-6, -7 és -8 gének vizsgalatanak eredményei

A génexpresszio vizsgalat eredményei

A vizsgalat elokészitése

A tényleges génkifejezddés vizsgalat eldtt a kutatas idoigényes el6zményeit ismertetjiik.
A vizsgalat soran kvantitativ real-time PCR vizsgalatot végeztiink, amihez megfeleld
mindségli és mennyiségli cDNS -re és biztosan génspecifikus primerekre volt
sziikséglink. A teljes RNS izoldlasa utan ellendriztiik azok mindségét (1%-os agardz
g¢l, RNA 6000 Nano chip-Bioanalyzer Agilent), mennyiségét (NanoDrop).

Az MHC Ib gének esetén Primer Express €s Primer 3 primer tervezd programokkal és
kézzel terveztiik a lehetséges primer parokat. Azonban ez nem volt konnyti, mivel igen
nagyfoku a szekvencidk homoldgidja. A kézzel vald tervezés soran arra torekedtiink,
hogy a primerek kivalasztasanak alapvetd kritériumai mellett a primerek 3’-as végei
génspecifikusak legyenek. Az SLA- 1 gén esetén is a kritériumok hasonloak voltak, itt
azonban forward primert az 5 exonba és reverz primert az 5 €s 6 exon kozé terveztiink.
Az SLA Ib gének esetében a 2 exonba, a 2 ¢és 3 exonok hatarara, és a 3 exonba
terveztiink forward illetve reverz primereket. A génspecifitdsuk ellendrzése utan

valasztottunk egy primer part génenként.

A PCR reakcid hatékonysaganak, a standard gorbék és a legjobb cDNS koncentracid
meghatarozasahoz alkalmaztuk az abszolut kvantifikaciot.

A relativ kvantifikdcidé soran az adatok normalizalasahoz elengedhetelen a megfeleld
bels6 referencia gének kivalasztasa. Ez igen nehéz feladat mivel ezeknek a géneknek a
kifejezddése azonos minden tipusi szovetben ¢&s sejtben, mindenféle kisérleti
kortilmények kozott s kiilonbozd fizioldgiai allapotban is. 5 gént tesztelése (Béta —
aktin (ACTB); Béta - 2 mikroglobulin (B2M); 18S rRNA; Gliceraldehid — 3 - foszfat
dehidrogenaz (GAPDH); Hipoxantin guanin foszforibozil transzferaz (HPRT1)) utan
legmegfelelobbnek az ACTB-t és B2M-t talaltuk, azonban ténylegesen csak a B2M —t

hasznaltuk adataink normalizalasa soran koltség- €s idotakarékossagi szempontokbol.

A tényleges génexpresszio vizsgdlat eredmeénye
Mind a klasszikus SLA-1, mind a harom nem klasszikus MHC I gén (SLA-6, SLA-7,
SLA-8) minden vizsgalt szovetben kifejezodott. Az SLA-1 gén kifejezddése minden

szovetben tobbszordse volt a nem klasszikus génekének. A kifejez8dés mértékbeli
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kuilonbségében sok esetben szaz-, illetve ezerszeres kiilonbségeket talaltunk. Az SLA-1
gén kifejezddésének szintjét a csecsemémirigyben taldltuk a legalacsonyabbnak minden
esetben. A nem klasszikus gének kifejezddésének Gsszehasonlitasa céljabol készitettiik

az 2., 3., 4. dbrékat.

2. abra: SLA-6, SLA-7 és SLA-8 gének kifejezodésének szintje felndtt koca kiilonb6zo

szoveteiben
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3. dbra: SLA-6, SLA-7 és SLA-8 gének kifejezodésének szintje felnott kan kiilonbozo

szoveteiben

Felnétt kan

80 B SLA-6 O SLA7 B SLA-8
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4. dbra: SLA-6, SLA-7 és SLA-8 gének kifejezddésének szintje 100 napos magzatok
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Ahogy a fenti dbrdkon is lathatdo a nem klasszikus MHC I gének expresszalodtak
minden vizsgalt szovetben. Ez ellentétben volt CREW ¢€s mtsai (2004) eredményeivel
akik szerint az SLA-6 kifejez0dott a 11 altaluk vizsgalt minta mindegyikében, az SLA-8
az agy kivételével mindegyikben és az SLA-7 gén kifejezddése volt leginkabb
szovetspecifikus. Szinte minden mintdban legerdsebben az SLA-8 fejezddik ki a harom
gén koziil, majd az SLA-7, és leggyengébben az SLA-6, azonban az is kifejez6dott. A
csecsemOmirigyben legnagyobb mértékben az SLA-7 gén fejezddott ki a felndtt kanban
¢€s a magzati mintdban, mig feln6tt kocaban a harom gén expresszidja kozti kiilonbség
nagyon kicsi. A kocaban mas mintak (in, farok zsir, mellékvese) esetén is az SLA-7
kifejezodése volt erdsebb. A magzat esetében egyik elobb nevezett mintat sem tudtuk,
mig a kan esetében is csak a farok zsirt és a mellékvesét tudtuk megvizsgalni, azonban
ott az SLA-8 kifejezddése az erésebb. A kanbol szarmazo 1€p €s sziv mintdban az SLA-
7 fejez6dott ki legerdsebben.

Mindegyik nem klasszikus MHC 1 gén kifejezddott az Osszes altalunk vizsgalt

szovetben mRNS szinten kvantitativ — real time-PCR moddszert alkalmazva.
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A polimorfizmus vizsgalat eredményei

A vizsgalat elokészitése

A polimorfizmus vizsgalatunkat a génspecifikus primerek tervezésével és annak
bizonyitasaval kezdtiik. A primereket a Primer 3 programmal terveztiik mindharom gén
esetében. Célunk a teljes 2 exon amplifikalasa volt, mivel az a legpolimorfabb régio az

emberi fajban, ¢s ezt feltételeztiik sertés esetében is.

A polimorfizmus vizsgalat tényleges eredményei

Az SLA-6 gén esetében egy nem konzervativ mutaciot talaltunk a 2 exonban, az 529
pozicidban. A citozin helyett adenin nukleotid taldlhatd, ami aminodsav valtozast is
okoz, a prolin helyett glutamin kodolddik. Ez a pontmutacid azért is érdekes mert két a-
hélix lanc taldlkozasanal helyezkedik el. A mutacidt a kovetkezd kinai fajtakban
detektaltuk: guizou, lantang, min, yimeng, wuzhi shan, xiang, dawei.

Az SLA-7 gén esetében is detektaltunk egy uj allélt, azonban ez az 1 intronban
helyezkedik el, €s egy timin citozin cserélédés van, a 371 pozicidban.

Az SLA-8 gén 2 exonjdban, a 383 pozicioban egy citozin adenin valtozast
azonositottunk. Ez egy konzervativ mutacid, tehat nem okoz amindsav valtozast. Ezt a

kinai laiwu és meishan és az eurdpai nagy fehér sertésben detektaltuk.

Polimorfizmus vizsgalatunk eredményeként megerdsithetjiik, hogy az SLA-6,-7,-8
gének a nem klasszikus gének csoportjdba tartoznak, mivel csupan egy uj allélt
azonositottunk génenként, ami igen alacsony szintli polimorfizmust jelent, és ez a nem
klasszikus gének sajatossdga. Azonban hangstlyoznunk kell, hogy ezidaig egy egyedet
vizsgaltunk meg minden fajtaban, igy nem jelenthetjik még ki, hogy ezek az Gjonnan
azonositott allélok az adott fajtdkra jellemzdek. Ezen vizsgalati rész folytatasat

tervezziik, minél tobb egyed illetve 10 fajtak bevonasaval.
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V. AZ ERTEKEZES UJ, ILLETVE UJSZERU MEGALLAPITASAI

A dolgozat els6 felében cigaja és zackel fajtakorbe tartozd juhallomanyok kozotti
genetikai tavolsag becslést végeztiink 16 mikroszatellit marker haszndlataval. Mésik
részében a nem klasszikus MHC 1 gének polimorfizmusat vizsgaltuk DNS szinten és
expressziojat mRNS szinten kvantitativ real-time PCR mddszert alkalmazva kiilonb6z6

eurodpai €s kinai sertés fajtakban.

Dolgozatom genetikai tavolsag becslésének kovetkeztetései €s egyben 1j tudomanyos

eredményei a kovetkezok:

1. Megallapitottuk, hogy a kiilonb6zd szakirodalmi forrdsokbdl szarmazéd
ajanlasokkal az altalunk kivalasztott 20 kiillonb6zé kromoszéman elhelyezkedd
mikroszatellit markerbdl 16-ot hasznalva konnyen, gyorsan végezhetjikk el a
genetikai tdvolsdg vizsgdlatot a cigdja ¢és zackel fajtakorbe tartozd

juhallomanyokban.

2. Alatamasztottuk, a kordbban végzett fenotipusos €s vérbiokémiai polimorfizmus
vizsgalat eredményein alapuld genetikai kiilonbségeket a magyar cigaja

allomanyok kozott.

3. Megallapitottuk, hogy a genetikai kiillonbo6z0ség elhanyagolhato:

o a Koros-Maros Nemzeti Park tulajdondban 4ll6 két allomény (HU-
KMKK-AC, HU-KMNP-AC);

o az G6shonosként jegyzett soltszentimrei (HU-SMA-AC) és a tejeldként
nyilvéantartott akaszt6i (HU-OJ-TC) alloméanyok;

o az Oshonosként nyilvantartott csanadpalotai (HU-SZIC-AC) és a
hovatartozdsa tekintetében vitatott makd-rdkosi (HU-MRD-TAC)
allomanyok;

o a szlovék handel (SL-HAN-TS) és jugat (SL-JUG-TS); az jurbis (SL-
JUR-TS) és jugat (SL-JUG-TS) illetve az vancover (SL-VAN-TS) és
jurbis (SL-JUR-TS) allomanyok kozott.
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4. Megallapitottuk, hogy a genetikai kiilonbség nagyon kismértékii:

o akét szerb pramenka allomany (SM-SVR-PR, SM-KRI-PR),

o a két torok régiobol szarmazd kivircik allomény (TR-KIV-TRA, TR-
KIV-MAR);

o akétbolgar cigaja alloméany (BU-STAR-TS, BU-ROD-TY);

o akét bolgar maritza dllomany (BU-PFMAR, BU-WFMAR);

o aroman ¢€s alban ruda alloményok (RO-RUDA, AL-RUDA);

o az alban cigdja (AL-TS) és a csanadpalotai (HU-SZIC-AC) illetve a
mako-radkosi (HU-MRD-TAC) allomanyok kozott.

5. Megallapitottuk, hogy a genetikai kiilonb6z0ség igen nagy mértékii:

o a szerb zombori allomany (SM-ZP-TS) és az Osszes tobbi vizsgalt
allomany kozott. Ezzel megerdsitettiik Cinkulov (2003) eredményeit, aki
a szerb csokai és zombori allomany kiilonbozOségét vizsgalta, és
megallapitotta, hogy olyan nagymértéki a genetikai elkiiloniilés

kozottiik, hogy két 6nallo fajtanak tekinthetdek.

6. Eredményeink szerint nem erdsithetjiik meg Draganescu (2003) hatarozott
véleményét, miszerint a cigdja juhfajta a romédn ruda fajtdbdl alakult ki. Azt
azonban megallapitottuk, hogy néhany vizsgalt cigdja allomany genetikai
rokonsdgban van vele (RO-RUST-TS, TR-KIV-TRA, SL-HAN-TS, BU-
WFMAR, BU-PFMAR).
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Az SLA Ib gének kifejezddésének és polimorfizmus vizsgélatanak megallapitésai:
» A génexpresszid vizsgalat eredményei
1. Megallapitottuk, hogy az altalunk tervezett primerek génspecifikusak, és az
altalunk valasztott belsd referencia gének alkalmasak a kvantitativ RT PCR

vizsgalatra munkank soran.

2. Megallapitottuk, hogy az SLA-6, -7, -8 gének mRNS szinten expresszalodtak az

Osszes altalunk vizsgalt felndtt és magzati szovetmintakban.

3. Megallapitottuk, hogy a klasszikus SLA-1 gén termelddése a legmagasabb
minden vizsgalt szovetben, sok esetben tobb szaz ill. ezerszerese az SLA Ib

génekének.

4. Megallapitottuk, hogy a nem klasszikus gének kozott az SLA-8 gén kifejezddése
a legerdsebb, majd az SLA-7 és végiil leggyengébb az SLA-6 termelddése. Ezen
sorrend aldl a csecsemOmirigy kivétel, mivel abban legerdsebben az SLA-7 gén

fejezodott ki.
» A polimorfizmus vizsgalat eredményei
1. Megallapitottuk, hogy polimorfizmus vizsgalathoz tervezett primereink 1is

génspecifikusak és alkalmasak a munkankhoz.

2. Mindegyik SLA Ib gén esetébe egy-egy Uj allélt azonositottunk:

SLA-6 1 nem konzervativ mutacié a 2 exonban (¢529a), P99Q
SLA-7 1 mutécid az 1 intronban (c371t)
SLA-8 1 konzervativ mutacié a 2 exonban (c383a)

3. Megallapitottuk, hogy az SLA-6, -7, -8 gének nagyon alacsony szinti

polimorfizmussal rendelkeznek.

4. Megerositettiik ezen gének nem klasszikus gén besorolasat.
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V1. AZ EREDMENYEK GYAKORLATI HASZNOSITHATOSAGA

1.

A kiilonbozd cigdja illetve zackel fajtakorbe tartozéd allomanyok
megorzésének érdekében (a haziadllatok is védendd biologiai értékek)
ismerniink kell azok genetikai szerkezetét, kiilonbozdségiiket. A vizsgalt
populaciok genetikai tavolsag vizsgalata soran kapott eredményeinket
felhasznalva a tovabbi génveszteségeket elkeriilhetjiik, a genetikai variabilitas
szintjét novelhetjik. Az allomanyok beltenyésztettségi mértékének
ismeretében a tenyésztok eredményeinket kozvetleniil felhasznalhatjak a

gyakorlatban.

A nem klasszikus MHC I génekrdl nincs tul sok informacionk egyik fajban
sem. Vizsgalati eredményeinkkel hozzéjarultunk az SLA Ib gének pontosabb
megismeréséhez. A xenotranszplantacié nehézségeit célzd kutatatasokhoz az
SLA Ib gének kiilonbozo szovetekben torténd expresszidjanak ismerete
lényeges. A polimorfizmus molekularis sajatossagai pedig megszabjak, hogy
az antigénekkel szembeni immunreakcidé megindul-e. A polimorfizmus
vizsgalat soran azonositott mutacioknak hatasa lehet a fehérje szekvencidjara,

szerkezetére illetve funkcidjara is.
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