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ÖSSZEFOGLALÁS

Jelen kutatás célja a zsírdepozícióban szerepet játszó leptin gén (LEP) T3468C mutációjának és a termelési tulajdonságok kapcsolatának

fel tárása nagy genetikai kapacitású sertéshibridben. A vizsgálat 397 vegyes ivarú, 2 mintavételből származó állat adatainak felhasználásával

tör tént. A leptin gén T3469C polimorfizmusát HinfI restrikciós enzim segítségével határoztuk meg, PCR-RFLP (Polimerase Chain Reaction-

Restriction Fragment Lenght Polymorphism) módszerrel. A T és a C allélok aránya 93% és 7% volt. A termelési paraméterek vizsgálata során

a leptin gén genotípusaihoz tartozó átlagértékek között nem találtunk szignifikáns (P≤0,05) eltérést. A két minta vizsgálata során a karaj -

keresztmetszet, a vágáskori élősúly és hízlalás alatti napi gyarapodás a C allélt hordozó egyedeknél nagyobb volt. A jelen adatok alapján a C

alléllal az adott populációban kedvezően hatott, hiszen az ezzel rendelkező egyedek nagyobb testméretet értek el a színhússzázalék jelentős vál-

to zása nélkül.
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SUMMARY

The aim of this study was to define the connection between the leptin (LEP) gene T3469C polymorphism and its potential association with

production traits in improved hybrid pigs. The study included data from 397 gilts and barrows from 2 different sample. The polymorphism was

identified by using the polymerase chain reaction-restriction fragment-length polymorphism (PCR–RFLP) method with HinfI restriction enzyme.

Two alleles of LEP gene were identified: T (0.93) an C (0.07). The analysis of values of production traits, depending on LEP genotype did not

reveal significant (P≤0.05) differences. In the examination the loin diameter (between the 2nd and 3rd ribs), the live weight at slaughter and the

averege daily gain during fattening were higher at pigs with C allele than pigs with TT genotipe. Accordingt to our data the effect of C allele

was favourable in this population, because these animals had bigger bodyweight without valuable change of lean meat percent.  
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BEVEZETÉS

Az utóbbi években a genetikai markerek segítsé gé -
vel végzett szelekciónak egyre jelentősebb a szerepe
az állattenyésztésben, mivel használatával nagyobb
sze lekciós előrehaladás érhető el (Tenke és Babinszky,
2012). A gazdaságilag fontos tulajdonságok genetikai
hát terének ismerete ugyanis lehetőséget adhat olyan tu-
laj donságok korai szelekciójára is, melyek csak az állat
ké sőbbi életszakaszában nyilvánulnak meg vagy csak
az egyik ivarban lennének vizsgálhatók.

A zsír- és fehérjedepozícióért felelős gének azo no -
sí tása kiemelt fontosságú lehet a tenyésztők számára,
hiszen ezen gének, illetve génváltozatok hatásának is-
me retében hatékonyabb szelekció végezhető az ideális
fehérje- és testzsírarányok kialakítására.

A leptin hormon génjét 1994-ben Zhang és mun ka -
társai írták le ún. ob/ob genotípusú egereken végzett
vizsgá lat során (Zhang et al., 1994). Ez a hormon tulaj -
donképpen egy kis molekulatömegű (16 kDa) fehérje,
melyet elsősorban a zsírszövet termel, de a csontvelő
zsír sejtjeiben (Laharrague et al., 1998) vagy a placen-
tá ban (Hoggard et al., 1997) is kimutatták az expresz-
szióját. A vérplazma magas leptin szintje jóllakottság
ér zést vált ki a hipotalamuszon keresztül, ezáltal csök -
ken a táplálékfelvétel, de – a tiroid hormonokon ke -
resz tül – fokozódik az energiafelhasználás és az
anyag csere (Campfield et al., 1995). A leptin – a bio -
ló giai funkciói alapján – az étvágy, az energia forga-

lom, a testösszetétel és a szaporodás potenciális sza -
bá lyzó hormonja lehet (Barb et al., 2001).

Sertésben a LEP gén a 18. kromoszóma 18q13-q21
ré giójában helyezkedik el (Neuenschwander et al.,
1996), 3 exonból és 2 intronból áll (Bidwell et al.,
1997). A kódoló szakasz kialakításában a 2. és 3. exon
vesz részt. 

1997-ben Stratil és munkatársai írták le a leptin gén
3. exonjában található – HinfI enzimmel detektálható –
polimorfizmust (GenBank: AY079082 T3469C)
(Stratil et al., 1997). A korábbi vizsgálatok arra enged-
nek következtetni, hogy a polimorfizmus hatással van
a vágáskori súlyra, a napi gyarapodásra és a takar-
mány konverzióra (Jiang és Gibson, 1999; Kennes et
al., 2001; Bauer et al., 2006; Oliveira Peixoto et al.,
2006; Villalba et al., 2009).

ANYAG ÉS MÓDSZER

Kísérleti állatok

A kísérletbe 500 nagy genetikai kapacitású (Close,
1994) F1 hibrid sertés került beállításra 2 istállóban,
273 ártány és 227 koca (emse) ivararányban. A kísér-
letbe vont állatok 3 vonalas (nagy fehér, lapály és
duroc) anyák és szintetikus stresszmentes pietrain apa -
állatok keresztezéséből származtak. A kísérleti állato -
kat átlagosan a 73. életnapjukon telepítették be kettő,
650 férőhelyes hízó istállóba. Minden istállóban kut ri -



cán ként 25 –30 vegyes ivarú egyed került elhelyezésre.
Az istállókban mélyalmos technológiát alkalmaztak,
az etetés nedves abrakkeverék etetésére alkalmas ön -
etetőkből történt, az ivóvíz szopókás önitatókból ad
libi tum állt az állatok rendelkezésére. Az etetett takar-
mány táplálóanyag tartalma megfelelt az idevonatkozó
ajánlásoknak (Magyar Takarmány Kódex, 2004).

A telepen alkalmazott technológiának megfelelően
az állatok átlagos betelepítési súlya a két istállóba 29,3,
illetve 30,7 kg volt. A kísérlet zárásakor (111 és 118 na -
pi hízlalás után) az állatok átlagos élősúlya 112±9,4 kg
(1. istálló), illetve 120,6±9,2 kg (2. istálló) volt. A híz -
la lás alatti napi gyarapodás 745,9±84,7 g (1. istálló),
illetve 761,8±77,6 g (2. istálló) volt.

Vágóhídi minősítés

A vizsgálat végén a vágott testek az SEurOP sze -
rint kerültek minősítésre. 

A vágott testek minősítése szúrószondás műszerrel
történt. A szonda a vágott testen a szalonnavastagságot
és a karajátmérőt a 2–3. borda között, a hasítás síkjától
6 cm távolságra méri, mely alapján megállapításra
kerül a színhússzázalék.

A minősítés során mindkét istálló állatainál meg -
ha tároztuk a hátszalonna-vastagságot, a karaj-kereszt-
metszetet, a hideg súlyt, és a színhús-százalékot. 

Mintavétel a genetikai vizsgálatokhoz

A genetikai vizsgálatokat a Debreceni Egyetem
Mezőgazdaság-, Élelmiszertudományi és Kör nye zet -
gazdálkodási Karának Állattudományi, Biotechnológiai
és Természetvédelmi Intézetének Állatgenetikai Labo -
r a tóriumában végeztük. A vérminta istállónként 250
ve gyes ivarú egyedtől steril tűvel (0,9×38 mm) a vena
cava cranialisból S-monovett (4,9 ml) vérvételi csö -
vekbe (Sarstedt AG&Co) került levételre. A vérminták
tárolása a vizsgálatokig -20 °C-on történt.

A vérminták előkészítése

A vérminták feldolgozása során a genomi DNS-t
Zsolnai és Orbán (1999) leírása alapján izoláltuk. Az
elő készített DNS mintákat -20 °C-on tároltuk a további
vizsgálatig.

Genotipizálás

A T3469C mutációt tartalmazó génszekvencia
(GenBank: u66254.1) az NCBI (http://www.ncbi.
nlm.nih.gov/) adatbázisban található. Ez alapján ter-
veztük meg a PCr konstrukciót. A primereket a Batch-
Primer3 v.1.0 nevű interneten elérhető szoftver
segítségével terveztük (http://probes.pw.usda.gov/
batchprimer3/overview.html). A primerek (forward
primer: 5'GGA GTT CGG GCC TAG ATA GGA TGG
TGT3' reverse primer: 5'GAT ATT TGG ATC ACA
TTT CTG GAA GGC AGA3') PCr kondícióinak op-
ti malizálását grádiens PCr-el végeztük. A PCr elegy
10 µl végtérfogatban tartalmazott kb. 100 ng ge no mi -
á lis DNS-t, 0,2 mM dNTP-t (Fermentas), 1 µl 10×
DreamTaq™ Green Buffer-t, 1 pmolt mindkét primer-
ből (Sigma-Aldrich Kft.) továbbá 2u DreamTaq™

Green polimeráz enzimet (Fermentas). A puffer mag-
né zium tartalmának (20 mM) kiegészítésére további
magnézium-klorid oldatot (25 mM) használtunk, így a
vég koncentrácó a reakcióelegyben 3,75 mM volt. 

A PCr reakció hőmérséklet-kondíciói a kö vet ke -
zők szerint váltakoztak: denaturáció 10 percig 95 °C-
on, majd 35× ismétlődtek a denaturáció (30 sec 95 °C)
– feltapadás (30 sec 70 °C) – lánchosszabítás (30 sec
72 °C) lépések, ezt követte még 5 perc 72 °C-on zárta
le a folymatot. A vizsgálatokat MJ PTC-200 PCr
(ESCO) készülékkel végeztük. 

A restrikciós analízist HinfI (Fermentas) enzimmel
végeztük. A T3469C mutáció az enzim felismerő
helyét hozta létre, így a T allélt tartalmazó szakaszok
302 bázispár hosszúak maradtak, míg a C allélt hordo -
zó szakaszok 225 és 77 bázis hosszúságúra hidro lizá -
lód tak szét.

A restrikciós analízishez 8 µl végtérfogatban 5 µl
PCr terméket, 2u enzimet és 10× Bufferr-t használ-
tunk. Az enzimatikus hidrolízist 3 órán keresztül 37 °C-
os hőmérsékleten vízfürdőben végeztük. 

Az allélok elkülönítését 2%-os agaróz (Lonza) gé -
len végeztük, a gélhez Gelred (Biotium Inc.) gél-fes-
té ket adtunk, a futtatás 1×-os TAE pufferben (Lonza)
100 V feszültségen 30 percen keresztül történt. 

Statisztikai analízis

Annak megállapítására, hogy az egyes genotípusok
eloszlása azonosnak tekinthető-e a két istállóban Chi2

próbát alkalmaztunk 
Annak meghatározására, hogy vizsgált allélok ha -

tás sal vannak-e valamelyik termelési tulajdonságra
SAS 9.1 szoftverrel variancia analízist végeztünk, azon
be lül a GLM eljárást – Tukey-Kremer korrekcióval –
hasz náltuk (SAS, 2007.). A modell a következő volt:

yij=µ+LEPi+Ij+eij,

ahol: yij–megfigyelt érték, µ–főátlag, LEPi–genotí-
pus okozta eltérés (i=TT, TC+CC), Ij–ivar okozta
eltérés (j=ártány, koca), eij–nem definiált tényező.

Fix hatásként figyelembe vettük az istállót és az
ivart. A vizsgált genotípus csoportokban az eltérő n
szám miatt, a megadott adatok, LS mean (a legkisebb
négyzetek átlaga) értékkel kerültek megadásra.

EREDMÉNYEK

Genotipizálás

A kísérlet során 500 vérmintából 489 egyed genotí-
pusát (1. ábra) sikerült meghatároznunk, ami alapján
megállapítottuk az allélgyakoriságokat (1. táblázat). A
táb lázat adatai azt mutatják, hogy a gyakoriságok meg-
egyeznek a két mintában (istállóban), illetve megfelel-
nek az irodalomban közölt adatoknak (Jiang és Gibson,
1999; Oliveira Peixoto et al., 2006; Silveira et al., 2008;
Stepien-Poleszak et al., 2009; Villalba et al., 2009).
Bauer et al. (2006) nagy genetikai kapacitású fehér
tenyészetben 71%-os T allél arányt mutatott ki. Jiang
és Gibson (1999) nagy fehér állományban a T allélt
80%-ban, míg szelektálatlan kínai fajtában (Erhualian)
vizsgálva egyáltalán nem tudta kimutatni. 
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Az állomány Hardy-Weinberg egyensúlyban volt
(P≤0,05), illetve a két minta sem tért el egymástól
(P≤0,05).

1. ábra: A HinfI enzimmel emésztett PCR termék

elektroforetikus képe

M: 50 bp-os molekula marker (Invitrogen); 3. minta: TC genotípus,
6. minta: CC genotípus, a maradék mintahelyek: TT genotípus.

Figure 1: Electroforetic picture of PCR product resctricted by

HinfI enzyme

M: 50-bp ladder of molecular weight markers (Invitrogen); lane 3:
TC genotype pattern sample; lane 6: CC genotype pattern sample;
the rest of lanes: TT genotype pattern sample.

1. táblázat

A genotipizált egyedek genotípus és allélmegoszlása

Table 1: Genotype and allel frequences of genotiped pigs

Freqences(1), Sample 1(2), Sample 2(3), Sample 1+2(4), Genotype(5),
Allel(6) 

A vizsgált termelési paraméterek és a genotípusok
közötti kapcsolat

A vágóhídon 494 állat adatait rögzítettük. 397 állat
esetében tudtuk egyértelműen beazonosítani a genotí-
pust és az állatokhoz tartozó vágóhídi minősítési ada-
tokat. A CC genotípus csekély létszáma miatt ezeket a
TC genotípusú egyedekkel összevonva elemeztük. A
két minta fenotípusos adatait a 2. táblázat tartalmazza.

A 2. táblázat adatai alapján megállapítható, hogy
az állomány nagyfokú heterogenitással bírt. A 2. istálló
egyedeinél nagyobb élősúly és tömeggyarapodás volt
megfigyelhető, aminek egyik oka a hízlalási időbeni
különbség illetve a két állomány betelepítési súlya kö -
zötti eltérés. A variancia analízist az egyértelműen
azonosított 397 adat alapján, a két mintában külön vé -
gez tük el. 

A varianciaanalízis eredményei azt mutatták, hogy
az ivar szignifikáns hatást gyakorolt az 1. mintában a
hát szalonna vastagság és a színhúskihozatal esetében.
A 2. mintában az ivarhatás tendenciájában megegyezett
az 1. mintában tapasztaltakkal, de ebben az esetben
nem tudtunk kimutatni szignifikáns különbséget. Az
át lagok közötti különbségek alapján kijelenthetjük,

hogy nincs lényeges különbség a két ivar között az ál-
ta lunk vizsgált termelési paraméterekben.

2. táblázat

A vizsgálatban felhasznált egyedek fenotípusos adatai (n=397)

Table 2: Fenotipical data of pigs which were used in analysis

(n=397)

Sample 1 (Stable 1)(1), Backfat thickness measured between the 2nd

and 3rd ribs(2), Diameter of loin measured between the 2nd and 3rd

ribs(3), Lean meat%(4), Live weight at slaughter(5), Average daily gain
during weaning6), Sample 2 (Stable 2)(7), Mean±SE(8) 

A leptin gén polimorfizmusa és a vizsgált termelési
pa raméterek közötti szignifikáns (P≤0,05) összefüg-
gést (3. táblázat) nem tudtuk igazolni. A genotípusok
át laga közötti eltérés csekély volt, de mindkét mintában
hasonlóan alakult.

A hátszalonna vastagság esetében nem találtunk
egy értelmű eltérést a genotípusok között. Bár a TC
egye dek szignifikánsan nagyobb hátszalonna vas tag -
ságát több szerző is leírta (Oliveira Peixoto et al., 2006;
Stepien-Poleszak et al., 2009), de Bauer et al. (2006)
ered ményei a mi adatainkkal mutatnak egyezőséget. 

A karajkeresztmetszet mindkét istálló állo má nyá -
ban a C allélt hordozó egyedek esetében volt nagyobb,
ami – az azonos színhús kihozatali százalékokat figye -
lem be véve – összhangban van a genotípusok között
meg lévő élősúlybeli különbségekkel. Stepien-Poleszak
et al. (2009) eredményei mind a színhússzázalék (~1%
különbség, P≤0,05), mind a karajkeresztmetszet tekin-
te tében megegyeznek a vizsgálatunkban kapott ada-
tokkal.

A vizsgált egyedek élősúlya és átlagos napi gyara-
po dása mindkét mintában a C allélt hordozó (TC+CC)
ál latoknál bizonyult nagyobbnak. A legtöbb irodalmi
adat ezzel megegyezik (Bauer et al., 2006– Stepien-
Poleszak et al., 2009– Szydlowski et al., 2004; Villalba
et al., 2009), de vannak ellentmondóak is (Kolodziej
et al., 2009; Krenková et al., 1999). Oliveira Peixoto
et al. (2006) vizsgálatában a TT egyedek szignifikán-
san nagyobb testtömeggel bírtak 21. és 77. életnapjuk
kö zött végzett 4 mérésben, míg 77. és 105. nap között
vizs gált testtömeggyarapodásban a TC egyedek bizo -
nyultak jobbnak, illetve magasabb vágási súlyt produ -
káltak. 

Szydlowski et al. (2004) nem tudták a genotípus
szignifikáns hatását az általuk vizsgált termelési para -
méterek (napi gyarapodás, takarmány konverzió, hasi
zsírmennyiség, intramuszkuláris zsírtartalom, színhús -
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Gyakoriságok(1) 
Genotípus (n)(5) Allél(6) 

TT TC CC T C 

1. minta(2) 0,861 (211) 0,139 (34) 0 0,931 0,069 

2. minta(3) 0,877 (214) 0,107 (26) 0,016 (4) 0,930 0,070 

1.+2. minta(4) 0,869 (425) 0,123 (60) 0,008 (4)  0,930 0,070 
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Minimum Maximum Átlag±s.e.(7) 

 
1. minta (istálló)(1) 

Hátszalonna vastagság (mm)(2)   10,00   30,00 16,95±0,28 

Karaj k. metszet (mm)(3) 39,00   79,00 61,22±0,44 

Színhús (%)(4) 46,00   63,00 57,13±0,23 
Él�súly (kg)(5)  81,95 135,56 112,06±0,66 
Hízlalás alatti átl. ttgy. (g)(6)   475,00 958,00 745,9±5,9 

 
2. minta (istálló)(7) 

Hátszalonna vastagság (mm)(2)   10,00   27,00 17±0,26 
Karaj k. metszet (mm)(3) 50,00   78,00 63,86±0,37 
Színhús (%)(4) 48,60   63,30 57,4±0,21 
Él�súly (kg)(5) 98,17 144,47 120,63±0,66 
Hízlalás alatti átl. ttgy. (g)(6)  571,00 964,00 761,8±5,61 
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százalék, karaj és sonka méret) egyikénél sem igazolni
3 fajtán (lengyel nagy fehér és lapály, és egy szintetikus
fajta: Line 990). Véleményük szerint a polimorfizmus
populációspecifikusan hat a termelési paraméterekre.
Fiatal, szintetikus vonalba tartozó (Line 990) kanokkal
vég zett kutatás alapján Kolodziej et al. (2009) nem ta -
lál tak összefüggést a genotípusok és a termelési pa ra -
méterek között, minimális eltérés mutatkozott a TT
egyedek javára az élősúly, a hátszalonna vastagság és
a karaj keresztmetszet tekintetében. 

A leptin gén T3469C polimorfizmusa nem okoz
aminosav cserét, illetve nem befolyásolja a vérplazma
leptin szintjét (Bauer et al., 2006), így közvetlen hatása
a vizsgált tulajdonságokra kevéssé valószínű. A poli -
mor fizmus egy másik, fenotipusosan is megnyilvánuló
polimorfizmussal öröklődhet kapcsoltan, amit a külön-
böző fajták vizsgálata során talált eltérő allélfrekven-
ciák is alátámasztanak (Jiang és Gibson, 1999).
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KÖVETKEZTETÉSEK

Az általunk vizsgált állomány nagyfokú heteroge -
ni tással bír, ami hátráltatja a vizsgált termelési para mé -
te rek genetikai hátterének feltárását. Ezt kikü szöbö-
lendő a polimorfizmust egy nagyobb elemszámú vagy
homogénebb állományon érdemes lenne vizsgálni. Az
iro dalmi adatok alapján nem tudtunk egyértelmű kö -
vet keztetést levonni a leptin gén vizsgált polimorfiz-
mu sának a termelési paraméterekre gyakorolt hatá sá-
ról. A polimorfizmus nem okoz változást az aminosav
sorrendben, egy másik – a fenotípusos változást okozó
– polimorfizmussal kapcsoltan öröklődhet. A vizsgált
faj ták között a két polimorfizmus kapcsoltsági viszo -

nyá ban eltérés lehet. Ezt a feltételezést a vizsgált allé -
lok frekvenciájának fajtánkénti eltérése igazolja. A
vizs gált polimorfizmus markerként való alkalmazása
po pulációnként eltérő hatékonyságú lehet. Az általunk
vizs gált állományban a C allél megjelenése kedvezően
ha tott, hiszen a TC+CC genotípusú állatok nagyobb
élő súlyt értek el a színhúskihozatal csökkenése nélkül. 
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IRODALOM

3. táblázat

Az ivar és a LEP gén T3469C polimorfizmusának hatása a vizsgált paraméterek átlagára

*Legkisebb négyzetek átlaga
a,bStatisztikailag igazolt eltérés a két csoport között (P<0,05)

Table 3: The effect of gender and T3469C polymorphism of LEP gene on average of examined traits

Sample 1 (Stable 1)(1), Backfat thickness measured between the 2nd and 3rd ribs(2), Diameter of loin measured between the 2nd and 3rd ribs(3), Lean
meat%(4), Live weight at slaughter(5), Average daily gain during weaning(6), Sample 2 (Stable 1)(7), Gender(8), Gilt(9), Barrow(10), *Least square
means, a,bDifference between groups at P<0.05 significance level

  �

 

Ivar(8) Leptin 
 

Ártány*(9) Koca(10) P TT TC+CC P RMSE 

 1. minta (istálló)(1) 

n      118       88       177        29   
Hátszalonna vastagság (mm)(2)   16,9a  18,2b 0,022  16,9  18,2 0,105   3,9 
Karaj k. metszet (mm)(3)  61,0 62,0 0,272  61,2  61,8 0,636   6,3 
Színhús (%)(4)  57,2a   56,3b 0,048  57,2  56,3 0,152   3,2 
Él�súly (kg)(5) 111,28 113,74 0,066 112,13 112,89 0,688   9,4 
Hízlalás alatti átlagos ttgy. (g)(6) 738,90 761,00 0,067 746,50 753,40 0,690 84,4 

 2. minta (istálló)(7) 

n        99        92       166        25   
Hátszalonna vastagság (mm)(2)  16,6  16,8 0,709  17,1  16,2 0,236   3,6 
Karaj k. metszet (mm)(3)  63,7  64,8 0,151  63,8  64,8 0,370   5,2 
Színhús (%)(4)  57,7  57,7 0,931  57,3  58,1 0,186   1,0 
Él�súly (kg)(5) 120,68 122,12 0,280 120,40 122,41 0,310   9,2 
Hízlalás alatti átlagos ttgy. (g)(6) 762,20 774,50 0,279 759,80 776,80 0,311 77,6 

 

 

 

�
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