
1 
1 

 

DEBRECENI EGYETEM 
ÁLLATTENYÉSZTÉSI TUDOMÁNYOK DOKTORI ISKOLA 

 

 

 

Doktori Iskola vezető: 

 

Dr. Komlósi István 

egyetemi tanËr 

az MTA doktora 

 

 

Témavezetők: 

 

Dr. Rátky József 

egyetemi tanËr, DSc 

 
Dr. Anton István 

tudomËnyos tanËcsadó, PhD 

c. egyetemi tanËr 

 

 

 

 

HAZAI SERTÉSFAJTÁK TELJES GENOM- ÉS KOMPLEX 

ANDROLÓGIAI VIZSGÁLATA A SZAPORODÁSBIOLÓGIAI 

MUTATÓK JAVÍTÁSA ÉRDEKÉBEN 
 

 

 

 

Készítette: 

 

BALOGH ESZTER ERIKA 

doktorjelölt 
 

 

 

 

 

Debrecen 
 

2020. 

  



2 
 

HAZAI SERTÉSFAJTÁK TELJES GENOM- ÉS KOMPLEX 

ANDROLÓGIAI VIZSGÁLATA A SZAPORODÁSBIOLÓGIAI 

MUTATÓK JAVÍTÁSA ÉRDEKÉBEN 
 

 

Értekezés a doktori (PhD) fokozat megszerzése érdekében az 

állattenyésztési tudományok tudományágban 
 

Írta: Balogh Eszter Erika okleveles takarmËnyozËsi és takarmËnybiztonsËgi mérnök 

 

Készült a Debreceni Egyetem Állattenyésztési TudomËnyok Doktori Iskola 

(SzaporodËsbiológia doktori programja) keretében 

 

Témavezetők:    Prof. Dr. Rátky József, DSc 

     Dr. Anton István, PhD 

 

 

 

Az értekezés bírálói: 

név  fokozat  alËírËs 

     

     

     

 

A bírálóbizottság: 

 név  fokozat  alËírËs 

      

      

      

      

      

 

Az értekezés védésének időpontja: 2020. ……………. … . 

  



3 
 

TARTALOMJEGYZÇK 

 

RÉVIDÍTÇSEK ................................................................................................................ 5 

1. BEVEZETÇS ................................................................................................................ 9 

1. 1. Célkitűzés ............................................................................................................ 10 

2. IRODALMI ÁTTEKINTÇS ....................................................................................... 11 

2. 1. A sertés eredete és domesztikËciója .................................................................... 11 

2. 2. A sertés gazdasËgi jelentősége ............................................................................ 12 

2. 3. A sertés szaporodËsbiológiËja ............................................................................. 14 

2. 3. 1. A koca szaporodËsbiológiËja ....................................................................... 14 

2. 3. 2. A kan szaporodËsbiológiËja ......................................................................... 15 

2. 3. 3. A termékenyítőanyag motilitËs és morfológiai vizsgËlata .......................... 16 

2. 4. A sertések egyes - szaporasËggal összefüggő - értékmérő tulajdonsËgai ........... 20 

2. 5. A két vizsgËlt hazai sertésfajta ............................................................................ 21 

2. 5. 1. A magyar nagyfehér hússertés ..................................................................... 21 

2. 5. 2. A magyar lapËlysertés ................................................................................. 22 

2. 6. A molekulËris genetika kialakulËsa és fejlődése ................................................. 23 

2. 6. 1. Genetikai markerek .................................................................................. 26 

2. 6. 1. 1. SNP markerek ...................................................................................... 27 

2. 6. 1. 2. Markerek segítségével végzett szelekciós módszerek ......................... 29 

2. 6. 1. 3. Teljes genomasszociËciós vizsgËlatok ................................................. 30 

2. 6. 1. 3. 1. SNP array ..................................................................................... 31 

2. 7. A sertés géntérképezésének fejlődése ................................................................. 32 

3. SAJÁT VIZSGÁLATOK ........................................................................................... 42 

3. 1. Anyag és módszer ............................................................................................... 42 

3. 1. 1. Genetikai vizsgËlatok .................................................................................. 42 

3. 1. 1. 1. Mintagyűjtés ........................................................................................ 42 

3. 1. 1. 2. SNP-k azonosítËsa microarray (DNS-chip) technológiËval ................ 43 

3. 1. 2. GenotipizËlt adatok értékelése ..................................................................... 45 

3. 1. 3. Andrológiai, spermatológiai vizsgËlatok ..................................................... 46 

3. 1. 4. MotilitËs és morfológiai vizsgËlatok ........................................................... 47 

3. 1. 5. Hordozható motilitËsvizsgËló eszköz alkalmazhatósËgËnak ellenőrzése .... 50 

3. 2. Eredmények és azok értékelése ........................................................................... 52 



4 
 

3. 2. 1. SNP-k azonosítËsa ....................................................................................... 52 

3. 2. 1. 1. Ésszesen született malacok szËma ....................................................... 53 

3. 2. 1. 2. Születéskori alomtömeg ....................................................................... 55 

3. 2. 1. 3. Holtan született malacok szËma ........................................................... 57 

3. 2. 1. 4. 21 napos Ëtlagos alomtömeg ................................................................ 60 

3. 2. 1. 5. Két fialËs között eltelt idő .................................................................... 61 

3. 2. 2. Andrológiai és spermatológiai vizsgËlatok értékelése ................................ 63 

3. 2. 2. 1. A herék termogrËfiËs vizsgËlata .......................................................... 64 

3. 2. 2. 2. A herék ultrahangos vizsgËlata ............................................................ 65 

3. 2. 2. 3. Spermiumok motilitËsvizsgËlata .......................................................... 67 

3. 2. 2. 4. Spermiumok morfológiai vizsgËlata .................................................... 68 

3. 2. 3. Hordozható motilitËsvizsgËló eszköz alkalmazhatósËgËnak ellenőrzése .... 70 

4. KÉVETKEZTETÇSEK, JAVASLATOK .................................................................. 74 

4.1. SNP-k azonosítËsa a szaporodËsbiológiai tulajdonsËgokkal kapcsolatban .......... 74 

4.1. A kanok andrológiai és spermatológiai vizsgËlata ............................................... 75 

5. ÚJ TUDOMÁNYOS EREDMÇNYEK ...................................................................... 77 

6. AZ EREDMÇNYEK GYAKORLATI HASZNOSÍTHATÓSÁGA .......................... 78 

7. ÉSSZEFOGLALÁS ................................................................................................... 79 

8. SUMMARY ................................................................................................................ 81 

9. IRODALOMJEGYZÇK ............................................................................................. 83 

10. MEGJELENT SAJÁT TUDOMÁNYOS KÉZLEMÇNYEK ................................ 114 

11. NYILATKOZATOK .............................................................................................. 117 

12. KÉSZÉNETNYILVÁNÍTÁS ................................................................................ 118 

 

  



5 
 

RÖVIDÍTÉSEK 

 

ABHD12B –α/ß-hidrolËz domént tartalmazó12B (α/ß hydrolase domain containing 

12B) 

AFLP – amplifikËlt fragmenthossz polimorfizmus (amplified fragment lenght 

polymorphism) 

AMELX – amelogenin X-kapcsolt (amelogenin X-linked) 

ARF6 – ADP ribolizËciós faktor 6 (ADP ribosylation factor 6) 

ARHGAP8 – rho GTPËz aktivËló fehérje 8 (rho GTPase activating protein 8) 

BAC – bakteriËlis mesterséges kromoszómËk (bacterial artificial chromosome) 

BMP7 – csont morfogenetikus fehérje (bone morphogenic protein 7) 

BLUP – legjobb lineËris torzítatlan becslés (best linear unbiased prediction) 

BRAF – b-raf protoonkogén, szerin/treonin kinËz (b-raf protooncogene, 

serine/threonine kinase) 

CADM2 – sejtadhéziós molekula 2 (cell adhesion molecule 2) 

CASA – szËmítógépvezérelt spermaanalízis (computer-assisted sperm analysis) 

cDNS – komplementer DNS (complementary DNA) 

ChIP – kromatin immunoprecipitËcióra (chromatin immunoprecipitation) 

CI – konfidencia intervallum (confidence interval) 

CL – sËrgatest (corpus luteum) 

CLTC – clathrin nehéz lËnc (clathrin heavy chain) 

CYP19A1 – citokróm P450 19 csalËd A alcsalËd 1 (cytochrome P450 family 19 

subfamily A member 1) 

DamID – DNS adenin metiltranszferËz azonosítËsa (DNA adenine methyltransferase 

identification) 

EBF1 – korai B sejt faktor 1 (early B cell factor 1) 

EDTA – etilén-diamin-tetraecetsav (ethylenediaminetetraacetic acid) 

EGF – epidermËlis növekedési faktor (epidermal growth factor) 

ESR1 – ösztrogén receptor 1 (estrogen receptor 1)  

ESR2 – ösztrogén receptor 2 (estrogen receptor 2) 

EST – expresszËlt szekvencia darabok (expressed sequence tag) 

FBXO31 – f-box fehérje 31 (f-box protein 31) 

FDR – téves felderítési arËny (false discovery rate) 
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FGF12 – fibroblaszt növekedési faktor 12 (fibroblast growth factor 12) 

FOXL1 – forkhead box L1 

FSH – follikulus stimulËló hormon (follicle-stimulating hormone) 

FUT2 – fukoziltranszferËz 2 (fucosyltransferase 2) 

GIMP – GNU képmanipulËciós program (GNU image manipulation program) 

GR – felnevelési rËta (growth rate) 

GS – genom szelekció (genome selection) 

GWAS – teljes genomasszociËciós vizsgËlatok (genome wide association study) 

HGP – humËn genom projekt (human genome project) 

IBL – két fialËs között eltelt idő (interval between litters) 

LD – kapcsoltsËgi egyenlőtlenség (linkage disequilibrium) 

LH – luteinizËló hormon (luteinizing hormone) 

LIPI – lipËz I (lipase I) 

LWA – alomtömeg (litter weight of piglets born alive) 

MAF – minor allélgyakorisËg (minor allel frequency) 

MAPK10 – mitogén aktivËlt protein kinËz 10 (mitogen-activated protein kinase 10) 

MARCKS – myristoylated alanine-rich c-kinase substrate 

MAS – marker segítségével végzett szelekció (marker-assisted selection) 

MASDA – multiplex allél-specifikus diagnosztikai vizsgËlat (multiplex allele-specific 

diagnostic assay) 

MED13L – mediËtor komplex alegység 13 (mediator complex subunit 13) 

MEGF11 – többszörös epidermËlis növekedési faktor-szerű fehérje 11 (multiple 

epidermal growth factor-like domains protein 11) 

MFSE – Magyar Fajtatiszta Sertést Tenyésztők Egyesülete 

MKRN1 – makorin ring finger fehérje 1 (makorin ring finger protein 1) 

ML – magyar lapËlysertés 

MNBA – élve született malacok szËmËnak Ëtlaga (mean number of piglets born alive) 

MNBD – holtan született malacok szËmËnak Ëtlaga (mean number of piglets born dead) 

MNF – magyar nagyfehér hússertés 

MTHFSD – metilén-tetrahidrofolËt-dehidrogenËz (methenyltetrahydrofolate synthetase 

domain containing) 

MTNB – összesen született malacok szËmËnak Ëtlaga (mean total number of piglets 

born) 

M21D – 21 napos Ëtlagos alomtömeg (mean litter weight on the 21st day) 
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NBA – élve született malacok szËma (number of piglets born alive) 

NBD – holtan született malacok szËma (number of piglets born dead) 

NGS – új generËciós szekvenËlËs (next generation sequencing) 

NL – fialËsok szËma (number of litters) 

PADI2 – peptidyl-arginine-deiminËz 2 (peptidyl arginine deiminase 2) 

PAGs – terhességet befolyËsoló glikoprotein géncsalËd (pregnancy-associated 

glycoprotein gene family) 

PCR – polimerËz lËncreakció (polymerase chain reaction) 

PDGFRB – vérlemezkékből szËrmazó növekedési faktor receptor béta (platelet derived 

growth factor receptor beta) 

PKD2 – policisztin 2 (polycystin 2) 

PL – fialËsi szËzalék (percentage of litters) 

PPAR – peroxiszóma proliferËtorral aktivËlt receptor (peroxisome proliferator activated 

receptor) 

PRR5 – porlin gazdag 5 (proline rich 5) 

QTL – mennyiségi tulajdonsËgokat meghatËrozó lókusz (quantitative trait loci) 

RAPD – véletlenszerűen sokszorosított polimorf DNS (random amplified polymorphic 

DNA) 

RH – radiËciós hibrid panel (radiation hybrid panel) 

RFLP – restrikciós fragmenthossz-plimorfizmus (restriction fragment length 

polymorphism) 

RFPL4B – ret finger fehérje-szerű 4B (ret finger protein like 4B) 

RPL6 – riboszómËlis fehérje L6 (ribosomal protein L6) 

RPS6KB1 – (ribosomal protein S6 kinase beta-1) 

SCLY – szelenocisztein liËz (selenocysteine lyase) 

SDS – nËtrium-dodecil-szulfËt (sodium dodecyl sulfate) 

SGSC – sertés genom szekvenËlËsi konzorcium (Swine Genome Sequencing 

Consortium) 

SLITRK2 – SLIT és NTRK szerű csalËd 2 (SLIT and NTRK Like Family Member 2) 

SMRT – egymolekulËs valósidejű szekvenËlËs (single molecule real-time sequencing) 

SNORA70 – kis nukleËris RNS, H/ACA Box 70 (small nucleolar RNA, H/ACA Box 

70) 

SNP – egypontos nukleotid polimorfizmus (single nucleotid polymorphism) 

SPEF2 – spermium flagellËris fehérje 2 (sperm flagellar 2) 
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SPP1 – szekretËlt foszfoprotein 1 (secreted phosphoprotein 1) 

SSCP – egyszËlú konformËció-polimorfizmus (single-strand conformation 

polymorphism) 

SSR – rövid szekvenciaismétlés (simple sequence repeat) 

STR – rövid tandemismétlés (short tandem repeat) 

STS – szekvencia-cimkézett hely (sequence tagged sites) 

TBX3 - t-boksz transzkripciós faktor 3 (t-box transcription factor 3) 

TNB – összesen született malacok szËma (total number of piglets born) 

TRIS – tris-hidroximetil-aminometËn (tris hydroxymethyl aminomethane) 

TSMS – valós idejű egymolekulËs szekvenËlËs (true single molecule sequencing) 

UCHL1 – ubiquitin c-terminËlis hidrolËz L1 (ubiquitin c-terminal hydrolase L1) 

UTR – nem kódoló régió (untranslated region) 
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1. BEVEZETÉS 

  

A magyar Ëllattenyésztés egyik legfontosabb Ëgazata a sertéstenyésztés. A 2019 

decemberi adatok alapjËn 2.634.400 sertés alkotja MagyarorszËg sertésËllomËnyËt 

(KSH, 2020a). A magyarorszËgi egy főre jutó sertéshúsfogyasztËs a legfrissebb KSH 

adatok szerint 2004 és 2018 között eltelt időszakra vonatkozóan folyamatos növekedést 

mutatott. 2004-ben 25,9 kg volt az egy főre jutó sertéshúsfogyasztËs, amely 2018-ra 

32,9 kg-ra nőtt (KSH, 2020b). A vizsgËlt több, mint egy évtized tËvlatËból is lËtható, 

hogy a növekvő sertéshúsfogyasztËs több sertés tartËsËt, sertéshús előËllítËsËt teszi 

szükségessé, amely a termelés gazdasËgossËgËt is befolyËsolja. A jobb tenyésztési, 

termelési eredményekkel gazdasËgosabb tenyésztés érhető el hosszú tËvon. 

A hazËnkban tenyésztésben lévő fajtËk szËmos pozitív gazdasËgi tulajdonsËggal 

rendelkeznek, amely fajtËk közé tartoznak a magyar nagyfehér és magyar lapËly 

sertésfajtËink is. Jó alkalmazkodó- és stressztűrőképességgel, valamint jó termelési 

tulajdonsËgokkal rendelkeznek. Pozitív tulajdonsËgaikat mËr tenyésztésük kezdetén 

felismerték a szakemberek, ezËltal a magyar lapËly sertést Ërutermelő keresztezésekben 

apai partnerként, a magyar nagyfehér hússertést anyai partnerként a mai napig 

alkalmazzËk. MindazonËltal az eredményesebb termelés elérése érdekében tenyésztett 

nyugat-európai hibridek az elmúlt évtizedekben jobb eredményeket értek el a magyar 

nagyfehér és a magyar lapËly sertésfajtËkhoz viszonyítva, ezzel kiszorítva e két fajtËt az 

élvonalból. 

Hazai fajtËink megóvËsËt és versenyképességének növelését ezért nagyon fontos 

feladatnak tartjuk. Elsődlegesen szaporasËgi, szaporodËsbiológiai tulajdonsËgokban 

maradnak el a keresztezett fajtËktól, emiatt tetemes gazdasËgi kËr érheti a tenyésztőt. 

A célzott genetikai vizsgËlatok hosszú tËvú, következetes szelekciós munkËval 

kombinËlva hozzËjËrulhatnak hazai fajtËink szaporodËsbiológiai, termelési 

paramétereinek, illetve versenyképességének javítËsËhoz. 
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1. 1. Célkitűzés 

 

Dolgozatom fő célkitűzései a következők voltak: 

- a hímivarú egyedek (magyar nagyfehér és magyar lapËly) andrológiai, 

spermatológiai vizsgËlatainak elemzése: 

- motilitËs (Sperm Class Analyzer – SCA, Microptic S. L., 

SpanyolorszËg), ultrahang (Tringa Linear VET, Esaote, 

SpanyolorszËg), hőkamera (InfiRay IRAC200H, Yantai IRay 

Technology Co., Ltd., Kína), morfológia: KovËcs-Foote féle festési 

eljËrËs az ejakulËtum termékenyítésre való alkalmassËgËnak, 

valamint a hím nemi szervek egészségi ËllapotËnak felmérésére 

- a sertések (magyar nagyfehér, magyar lapËly, danbred × duroc, duroc × 

pietrain) termékenyítőanyagËnak motilitËsvizsgËlatËra szolgËló hordozható 

eszköz (Ongo Sperm Test®, Microfluidlabs, MagyarorszËg) 

alkalmazhatósËgËnak ellenőrzése 

- a nőivarú (magyar nagyfehér) egyedeknél az alËbbi szaporodËsbiológiai 

mutatókkal kapcsoltsËgot mutató egypontos nukleotid polimorfizmusok 

(SNP) feltËrËsa:  

- fialËsok szËma (NL) 

- fialËsi szËzalék (PL) 

- élve született malacok szËma (NBA) 

- összesen született malacok szËma (TNB) 

- holtan született malacok szËma (NBD) 

- születéskori alomtömeg (LWA) 

- 21 napos Ëtlagos alomtömeg (M21D) 

- két fialËs között eltelt idő (IBL) 

- élve született malacok szËmËnak Ëtlaga (MNBA) 

- holtan született malacok szËmËnak Ëtlaga (MNBD) 

- összesen született malacok szËmËnak Ëtlaga (MTNB) 

- felnevelési rËta (GR)  



11 
 

2. IRODALMI ÁTTEKINTÉS 

 

2. 1. A sertés eredete és domesztikációja 

 

A hËzi sertés (Sus scrofa domesticus) a Cetartiodactyla osztËlyËba, a pËrosujjú 

patËsok (Artiodactyla) rendjébe, a disznófélék (Suidae) csalËdjËba tartozó monofiletikus 

eredetű Ëllat (HORVAINÇ, 2015a), a vadsertés (Sus scrofa) leszËrmazottja. A Suidae 

csalËd megközelítőleg 20 millió évvel ezelőtt az oligocén földtörténeti korban jött létre. 

A csalËdon belül az évmilliók sorËn több alcsalËd alakult ki, illetve tűnt el. A 

fennmaradt ősmaradvËnyok alapjËn a miocénben legalËbb négy, a pliocén-pleisztocén 

kor hatËrËn azonban mËr csak két alcsalËd létezhetett EurËzsiËban. MËra egyetlen, az 

AfrikËban és EurËzsiËban élő 17 fajt magËba foglaló Suinae alcsalËd maradt fenn 

(FRANTZ és mtsai, 2015). A ma élő hËzi sertés két vad őstől, a Közép- és Çszak-

EurópËban, Kelet-ÁzsiËban és IndiËban honos európai vadsertéstől (Sus scrofa ferus) és 

a Közép- és Kelet-ÁzsiËban, IndiËban, Közép-KínËban és a Szunda-szigeteken 

előforduló Ëzsiai vadsertéstől (Sus vittatus) szËrmaztatható. FRANTZ és mtsai (2015) 

szerint a sertés hËziasítËsa a szarvasmarha, a juh és a kecske domesztikËciójËval egy 

időben, a holocén kor elején kezdődött. A sertés hËziasítËsËt HORN, (1955), valamint 

SCHANDL és mtsai (1961) az időszËmítËsunk előtti hatodik, míg GIUFFRA és mtsai 

(2000) az időszËmítËsunk előtti kilencedik évezredre teszik. 
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2. 2. A sertés gazdasági jelentősége 

 

A sertésËgazat napjainkban is a magyar mezőgazdasËg meghatËrozó Ëgazata. A 

sertéstenyésztés fő célja a hús- és zsírtermelés. MagyarorszËgot, folyóinak 

szabËlyozËsËt megelőzően, műveletlen, mocsaras-füves területek jellemezték, amelyek 

kedvező körülményeket biztosítottak a jó zsírtermelő bakonyi, valamint a kevesebb 

zsírt, de több húst szolgËltató szalontai sertések tartËsËhoz. Az 1800-as évek közepétől a 

megvËltozott igények miatt céltudatos kivËlogatËs, Ëtalakító keresztezés útjËn 

előËllítottËk a kiemelkedő zsírtermelő képességű mangalica fajtËt, amelynek tenyésztési 

alapjËt a bakonyi, szalontai és sumadia sertés adta. A hazai piacra történő zsírsertés 

tenyésztésen kívül a hízósertés export (Ausztria, NémetorszËg, CsehorszËg) is 

fellendült. A vilËgvËlsËgot (1929-1931) követően gyors fejlődésnek indult a 

sertéstenyésztés, egyre több termelő foglalkozott sertéstartËssal. Egyre nagyobb igény 

mutatkozott a kevésbé zsíros hentesËru előËllítËsËra alkalmas sertésfajtËk irËnt, ekkor 

kezdődött a jó hústermelő képességű fajtËk magyarorszËgi térhódítËsa. A sertést nagy 

genetikai vËltozékonysËg jellemzi, amit kedvezőbb hús és zsír arËnyú vËgósertések 

előËllítËsËnak céljËból a mangalica és hústípusú fajtËk (jellemzően berkshire) 

keresztezésével végzett szelekció is jól mutat (SCHANDL és mtsai, 1961). 

A II. vilËghËborút követően az addig működő törzstenyészetek szËma lecsökkent, a 

megmaradt sertéstartó gazdasËgok rossz Ëllapotban voltak (BALTAY, 1983). A 20. 

szËzad mËsodik felében a mezőgazdasËg, így a sertésËgazat is dinamikus fejlődésnek 

indult (VINKLERNÇ, 2017). A magyarorszËgi sertésËllomËny folyamatosan nőtt, az 

1967-ben indított központi sertéshústermelés-fejlesztési programnak köszönhetően több, 

mint kétszËzötven szakosított sertéstelep épült, emellett a kevésbé beruhËzËs igényes 

hËztËji-kistermelői sertéstartËs is kiemelkedően magas arËnyt képviselt. A 

szËzadfordulón a 3,2 milliós hazai sertésËllomËny a ’70-es évek végére elérte a 7,3 

milliót (CSIRE, 1976), amely 1990-re mËr 8 millióra emelkedett (KSH, 2020c). 

A rendszervËltËst követő magyarorszËgi sertésËllomËny jelentősen lecsökkent, 

amelynek alakulËsËt az 1. diagram mutatja be. Az Európai Unióhoz való 

csatlakozËsunkat (2004) követően a kistermelő gazdasËgok szËma tovËbb csökkent 

(KSH, 2020d), ami a közgazdasËgi környezet megvËltozËsa mellett vélhetően a még 

szigorúbb Ëllategészségügyi, tartËstechnológiai és Ëllatjóléti előírËsokkal is 

magyarËzható.  
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1. diagram: Sertésállomány alakulása 1995 és 2019 között 

 

 

A legfrissebb KSH adatok szerint 2018-ban az Európai Unió mezőgazdasËgi 

kibocsËtËsËnak (436 milliËrd euró) 2%-Ët MagyarorszËg termelte meg, a bruttó hazai 

termék (GDP) termeléséhez pedig 3,6%-kal jËrult hozzË a mezőgazdasËg, amely 

értékből 4,3%-ot az Ëllattenyésztés adott (KSH, 2020e). 

A sertéshús kivËló réz-, vas-, cink-, szelén-, B12 és A vitamin-, folsav-, valamint 

fehérjeforrËs (NOHR és BIESALKSKI, 2007). A húsrészek fehérjetartalma eltérő, 16-

20% között vËltozik. Koleszterintartalma közepes (50-62 mg/100g). A húsféleségek 

közül a legnagyobb mennyiségben tartalmaz B1 vitamint, amely a szénhidrËt-

anyagcsere működéséhez nélkülözhetetlen. CSIRE (1976) szerint a népélelmezésben 

jËtszott szerepe mellett az Ëgazat fontos gazdasËgi előnye a sertéstenyésztésbe 

befektetett pénz viszonylag gyors megtérülése volt. Az emberhez anatómiai és élettani 

hasonlósËgËnak köszönhetően a humËn gyógyszerkutatËsban és orvosi gyakorlatban 

szintén jelentős a szerepe. 
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2. 3. A sertés szaporodásbiológiája 

 

2. 3. 1. A koca szaporodËsbiológiËja 

 

A sertés multipara faj, a koca folyamatos ivari működése (poliösztrusz) lehetővé 

teszi az évszaktól független fialËst, termékenységben azonban eltérés mutatkozik egyes 

évszakok között. A sertés hőszabËlyozËsi tulajdonsËgai miatt érzékeny a magas 

hőmérsékletre, így a fogamzËsi mutatók ËltalËban gyengébbek a nyËri melegben, mint 

hűvösebb időszakokban (BECZE, 1981; HARASZTI, 1987). A sertés 5 hónapos kora 

körül mutathat ivari aktivitËst. Az ivarérettség és a tenyésztésbe vétel optimËlis idejét 

azonban a fajta, az ivar, a tartËsi- és a takarmËnyozËsi körülmények, valamint genetikai 

tényezők befolyËsoljËk. Az ivarérettség elérésével még nem vonható tenyésztésbe az 

Ëllat, kifejlett kori testtömegének megközelítőleg a felét elérve vËlik tenyészéretté. 

KorËn érőnek tartjuk a 7-8 hónapos korra, későn érőnek a 9-10 hónapos korra 

tenyészérett fajtËkat (SZABÓ, 2015). 

A kocËk ivari ciklusa Ëtlagosan 21 napig tart (18-24 nap; süldők esetében rövidebb, 

kocËknËl hosszabb). A ciklus tüsző vagy follikulus fËzisa 6-7 nap, amely a tüszőérés 

kezdetétől az ovulËcióig tart. Az elsődleges tüszők kialakulËsËt követően a laphËm 

többrétegű köb-, majd hengerhËmmË alakul (mËsodlagos tüsző), ezt követően 

harmadlagos érett, folyadékkal teli tüszővé vËlik. A sËrgatest (CL) vagy luteális fËzis 

14-16 nap. A folyamat az érett Graaf-féle tüszők megrepedésével kezdődik és a 

luteolízisig tart. A felrepedt tüszők lumenében új szövet, a sËrgatest keletkezik, amely 

sertéseknél halvËny rózsavörös, a fËzis végére vilËgosabb színű. A sËrgatest Ëltal termelt 

progeszteron tartja fent termékenyülés esetén a vemhességet. Sikertelen termékenyülés 

esetén, Ëtlagosan a ciklus 16. napjËn megindul a sËrgatest regressziója. Az ivarzËs 

ËltalËban 2-3 napig tart, a tüszőrepedés az ivarzËs kezdetét követően Ëtlagosan 36 óra 

múlva indul meg. Az ivarzËs kezdetén (előivarzËs, 1-2 nap) a nőivarú Ëllat nyugtalan, 

élénk, étvËgya csökken, érdeklődő, különösen a kan irËnt. A teljes ivarzËst (1-2 nap) a 

tűrési reflex (a koca a keresztcsonti tËjékra kifejtett nyomËs elől nem tér ki) kialakulËsa 

mutatja, lËthatóvË vËlnak a receptivitËs jelei (HORN és mtsai, 2011). A genitËlis 

traktusban külső és belső vËltozËsok tapasztalhatók (a péraajkak duzzadtak, kipirultak, a 

pérarésből ivari nyËlka és feromonok ürülnek, a méhszËj megnyílik, a petefészekben 
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bekövetkezik a tüszőrepedés). A posztösztruszban fokozatosan megszűnnek az ivarzËsi 

tünetek (SENGER, 2005). 

A keresőkanok bevonËsa és a tűrési reflex megfigyelése nagyban hozzËjËrulhat a 

kocËk sikeres, optimËlis időben történő inszeminËlËsËhoz vagy fedeztetéséhez. A tűrési 

reflex megjelenését követően 36-40 órËval következik be az ovulËció, amelytől 

szËmítva körülbelül 12 órËn keresztül termékenyülőképesek a petesejtek. A 

hímivarsejteknek (18-24 órËig termékenyítőképesek) az ovulËció előtt a termékenyülés 

helyén, a petevezetőben kell lenniük, így a tűrési reflex megjelenését követően 10-24 

órËval később célszerű inszeminËlni a kocËt (kétszer). A kocËk vemhességi ideje 114 

nap. A termékenyülést követően a 16-32 sejtes morula stËdiummË alakuló zigóta a 3. 

napon a méhbe érkezik, a 6-10. napon kialakul a blastociszta, a 13-17. napon az embrió 

implantËlódik a méhben (HARASZTI, 1987). FajtËtól függően 6-18 utódot hoznak a 

vilËgra, a malacok Ëtlagos születéskori tömege 1,2-1,8 kg. A malacok a fialËst követő 

21-28. napos korban vËlaszthatók és hízóba Ëllíthatók, a növendékek a nagy növekedési 

erélynek köszönhetően 6-8 hónapos korra elérik a 90-110 kg-os vËgósúlyt. 

 

2. 3. 2. A kan szaporodËsbiológiËja 

 

A hímivarú sertés belső nemi szervei a mellékhere (fej és farok), az ondóvezető, a 

jËrulékos nemi mirigyek és a herék, külső nemi szervei a hímvessző és a tasak. A sertés 

esetében az ondóhólyag kivezető csöve független az ondóvezetőtől és nincs ampullËris 

mirigye (BECZE és mtsai, 1983). 

A kansüldők 5-8 hónapos korban érik el az ivarérettséget, tenyészéretté viszont 

csak 1-2 éves korukra vËlnak. Termékenyítőanyaguk a herében termelődik, majd 9-11 

nap alatt vËlik éretté, mire eljut a mellékhere farki végébe. A jËrulékos nemi mirigyek 

vËladékËval keveredve vËlnak mozgËsképessé, majd az ejakulËció alkalmËval jutnak a 

női nemi utakba. Az ejakulËtum mennyisége 250-400 ml (szélsőséges esetben 150 ml 

vagy 500 ml is lehet). A mennyiséghez képest a spermiumkoncentrËció kevésnek 

mondható: 2-300 x 10
6
/ml vagy 150.000 db/µl (SARLÓS, 1996). A normËl, egészséges 

sperma színe fehér, kékes beütéssel, ez azonban vËltozhat attól függően, hogy milyen 

sűrűn ugratjËk a kant (FRUNZĂ és mtsai, 2008). A spermiogenezist az 

adenohipofízisben termelődő FSH és LH szabËlyozza, amelyek termelését pedig a 

hipotalamuszban termelődő GnRH serkenti a vérËrammal az adenohipofízisbe eljutva. 
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Mindkét hormon (FSH, LH) stimulËlja a tesztoszteron szekréciójËt a Leydig-féle 

sejtekből és az ösztradiol szekréciójËt a Sertoli sejtekből. E szteroid hormonok felelősek 

a libidó kialakulËsËért (CLOSE, 2006). 

 

2. 3. 3. A termékenyítőanyag motilitËs és morfológiai vizsgËlata 

 

A gazdasËgos termelés, a kielégítő szaporasËgi mutatók elérése - különösen a 

mesterséges termékenyítés térhódítËsa óta - az anyai tulajdonsËgok mellett a hímivarú 

Ëllatok szaporodËsbiológiai tulajdonsËgain, ËllapotËn is múlik. 

A kanok fertilitËsËt többek között a sperma sűrűsége, motilitËsa, a spermium 

anomËliËk előfordulËsi arËnya nagymértékben befolyËsolja (SARLÓS, 1996). A sikeres 

mesterséges termékenyítéshez a spermavizsgËlat, az ejakulËtum mennyiségi és minőségi 

paramétereinek ismerete elengedhetetlenül fontos. A spermavizsgËlat célja az 

ejakulËtum termékenyítésre való alkalmassËgËnak, valamint a hím nemi szervek 

egészségi ËllapotËnak felmérése. A mindennapi diagnosztikËban a sperma minőségének 

vizsgËlatËra leggyakrabban motilitËsvizsgËlatot alkalmaznak egyszerűsége, gyorsasËga 

és hatékonysËga miatt. A vizsgËlat értékelési módszereinek fejlődése (fénymikroszkóp, 

multiexpozíciós fényképezés, spektrofotométer, szËmítógépvezérelt spermaanalizËtorok 

– CASA alkalmazËsa), nagymértékben megkönnyítette a mindennapi terepmunkËt a 

gyakorlati szakemberek és a kutatók szËmËra egyarËnt (HORVÁTH és mtsai, 2006). 

A 16. szËzadban feltalËlt, Zacharias Janssen nevéhez fűződő, ma is széles körben 

alkalmazott hagyomËnyos fénymikroszkóp vagy mËs néven optikai mikroszkóp fény 

segítségével szabad szemmel nem lËtható szervek, szövetek, tËrgyak kimutatËsËra 

alkalmas (CAPRETTE, 2012). A spermiumok motilitËsËnak vizsgËlatËra a sötét 

lËtóteres mikroszkóp, illetve a fËziskontraszt-mikroszkóp (ZERNIKE, 1942) terjedt el a 

legszélesebb körben. A sötét lËtóteres mikroszkópból kilépő fénysugarak a vizsgËlt 

tËrgyra, részecskére ferdén érkeznek, a részecskével ütközve törést szenvednek, ezËltal 

csak egy részük jut be a tËrgylencsébe, a sejtek fehér színnel lËthatók a sötét lËtótérben. 

A fËziskontraszt-mikroszkóp optikai rendszerei megfelelő mértékű fËziseltolËst hoznak 

létre a fénysugarak között (MEDVECZKY és mtsai, 1999; HORVÁTH és mtsai, 2006; 

ROHDE, 2011). Mikroszkópos vizsgËlat sorËn a spermiumok mozgËsËnak kiértékelését 

a nagyítËs mértéke befolyËsolja.  Kis nagyítËssal (50-100×) a tömegmozgËs 
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(spermiumok együttes ËramlËsa) értékelésére, nagy nagyítËssal (200-400×) a 

spermiumok felépítésének, egyedi mozgËsËnak vizsgËlatËra van lehetőség. A 

mozgËsvizsgËlat sorËn képet kaphatunk a spermiumok termékenyítési képességének 

feltérképezéséhez elengedhetetlen tulajdonsËgokról, így többek között a mozgó és 

mozdulatlan sejtek arËnyËról, a spermiumok progresszív motilitËsËról (gyors 

előrehaladó mozgËs), a mozgËs sebességéről a különféle morfológiai 

rendellenességekről, a sejtmembrËn integritËsËról, az akroszóma ËllapotËról 

(HARASZTI, 1987; DONADEU, 2004; HORVÁTH és mtsai, 2006). A vizsgËlat 

szubjektív, nagymértékben függ az elemzést végző szakember szakmai tapasztalatËtól 

(DAVIS és mtsai, 1992; VYT és mtsai, 2004; BUSS és mtsai, 2019). 

A mikroszkóppal történő vizsgËlati módszerek fejlődésével lehetőség nyílt egyre 

pontosabb motilitËsvizsgËlatra is. A digitalizËlt műszerek (CASA) szËmítógép Ëltal 

vezérelt értékelő rendszerekbe kapcsolt optikai vizsgËlóegységgel együtt objektív 

eredményt biztosítanak. A rendszer a hímivarsejtek mozgËsËt és mozgËsi útvonalËt 

adott időegységen belül megfigyeli és kiértékeli (HORVÁTH és mtsai, 2006). A CASA 

az emberi szubjektivitËst kiküszöbölve nyújt részletes informËciót a spermiumok 

mozgËsËról, a mozgó sejtek arËnyËról és egyes mozgËsi paraméterekről (KEEL és 

WEBSTER, 1990; VERSTEGEN és mtsai, 2002; AMANN és KATZ, 2004; BOE-

HANSEN és SATAKE, 2019). 

Az első megjelent CASA rendszerek a Cellsoft
TM

 (Cryo Resources, Montgomery, 

New York) és az Expert Vision
TM

 (később CellTrak
TM

, Motion Analysis Corporation, 

Santa Rosa, Kalifornia) voltak (DAVIS és KATZ, 1993). A Cellsoft
TM

 megjelenését 

(1985) követően az SMQ (Sperm Motility Quantifier) 1992-ben került piacra 

(MORTIMER és mtsai, 2015). Az egyre növekvő technológiai fejlődésnek 

köszönhetően 2014-ben mËr több mint 12 különböző CASA rendszert hasznËltak a 

vilËgon (AMANN és WABERSKI, 2014). A hagyomËnyos CASA (asztali CASA) 

alkalmazËsa sorËn a sperma kiértékelését laboratóriumi körülmények között végzik, 

asztali szËmítógéphez csatlakoztatott mikroszkóp segítségével. AMANN és 

WABERSKI (2014) kiemelték egy esetleges hordozható CASA rendszer előnyeit. A 

közelmúltban kifejlesztettek egy hordozható CASA készüléket (ONGO), kifejezetten a 

terepi gyakorlati munka segítését szem előtt tartva. A hordozható eszközzel gyorsan 

kiértékelhető a termékenyítőanyag közvetlenül az ejakulËció utËn, illetve 

alkalmazËsËval a termékenyítést megelőzően minőség-ellenőrzés végezhető. 
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A gyakorlatban a sperma minőségének becslésére ËltalËban csak szubjektív 

motilitËsvizsgËlatot végeznek az ejakulËtum termékenyítőképességének pontosabb 

megismerése céljËból, azonban a motilitËsvizsgËlat mellett a morfológiai vizsgËlatok 

elvégzése is nagy jelentőséggel bír.  A kanspermium feje fiziológiËs körülmények 

között ovËlis, szimmetrikus. A farki rész a tengelytől eltérően, abaxiËlisan illeszkedik a 

fejhez. SpermiumanomËliËk, spermiumdefektek a sertésnél is előfordulnak (BECZE és 

mtsai, 1983). A fej alakjËnak eltérései szerint megkülönböztetünk mikro, kerek, körte, 

megnyúlt, óriËs, többes fejet. Az akroszóma alakjËnak elvËltozËsa esetén akroszóma 

részleges és teljes hiËnyËról, fallazult akroszómËról, knobbed defektről és ferde 

akroszómËról beszélünk. A középrész gyakori elvËltozËsai közé tartozik a kettős 

illeszkedés, retroaxiËlis illeszkedés. Farok anomËliËk esetében pedig egyszerűen hajlott, 

hajtűszerűen hajlott, tekeredett és Dag defektet, valamint a farkakon megjelenő 

proximËlis és disztËlis protoplazmacseppet különböztetünk meg (BECZE és mtsai, 

1983; SARLÓS, 1996). A kanelőËllító tenyészetekben különösen fontos a 

spermiumanomËliËk vizsgËlata, hiszen minden egyes anomËlia valamilyen problémËra 

enged következtetni. Minél magasabb a rendellenes spermiumok arËnya az 

ejakulËtumban, annËl nagyobb az eredménytelen termékenyítés valószínűsége. Egyes 

defektusok példËul csökkentik a sperma termékenyítőképességét és öröklődnek is 

(GADEA, 2002). 

A morfológiai vizsgËlatok sorËn olyan speciËlis spermium-festési eljËrËst 

alkalmaznak, amelynek eredményével pontos képet kaphatunk az ejakulËtum 

termékenyítőképességét illetően (WEKERLE, 1987; SARLÓS, 1996). A spermiumok 

morfológiai tulajdonsËgainak értékelését szËmos festési eljËrËs segíti (SARLÓS és 

WEKERLE, 1990). LASLEY és mtsai (1942) élő és elhalt spermiumok 

megkülönböztethetősége érdekében eozin, illetve opËlkék festékeket alkalmaztak. 

CROOKE és MANDL (1947) revector soluble blue-neutrËlvörös, SHAFFER és 

ALMQUIST (1948) eozin-anilinkék, BLOM (1950), SWANSON és BEARDEN (1951) 

eozin-nigrozin, CEROVSKY (1976) kongóvörös-kristËlyibolya (Cerovsky-festés), 

HANCOCK (1952) Giemsa törzsoldal és bidesztillËlt víz (Giemsa-festés), WELLS és 

AWA (1970) eozin B-oldat és Fast Green FCF-oldatból készült (Wells-Awa-festés) 

festékekkel végeztek morfológiai vizsgËlatokat (SARLÓS és WEKERLE, 1990; 

NAGY, 2001). NAGY és mtsai (2003) flow citométerrel értékelhető - az élő és ép 

akroszómËjú spermiumok arËnyËnak becslésére alkalmas - SYBR 14/PE-PNA/PI 

festékkombinËciót dolgozott ki. A flow citometria (ËramlËsi sejtanalízis) egyszerre 
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nagyszËmú sejt objektív értékelését, a sejtek fizikai jellemzőinek vizsgËlatËt, emellett a 

fluoreszcensen jelölt sejtek vizsgËlatËt teszi lehetővé. Flow citométer segítségével több 

spermafestési módszer is értékelhető egyszerre (HOSSAIN és mtsai, 2011). 

Minden festési eljËrËs ugyanazon elv alapjËn működik, a kontrasztfesték a festetlen 

sejteket mutatja, a vitËlis festék pedig az elhalt sejteket festi. Az említett festési 

eljËrËsok eltérő mértékben adnak informËciót a spermiumok rendellenességeiről, 

beleértve az akroszóma rendellenességeket is. Az akroszóma épségének vizsgËlata 

elsődleges a sperma minőségének megËllapítËsËhoz, kivËltképp mélyhűtött, majd 

felolvasztott mintËknËl, mivel e folyamatok a kapacitËcióhoz hasonló élettani 

vËltozËsokat idéznek elő (WATSON, 1995). 

KOVÁCS és FOOTE (1992) tripËnkék, neutrËlvörös és Giemsa kombinËciójËnak 

együttes alkalmazËsËval dolgoztak ki egy festési módszert, amely megmutatja az élő és 

elhalt spermiumokat, az akroszóma ËllapotËt és a sejtek rendellenességeit. Az említett 

szerzők a különböző akroszómastËtuszoknak (élő vagy elhalt spermiumok ép-, laza-, 

vagy sérült akroszómËval, akroszóma nélkül, akroszóma nélkül és posztakroszomËlis 

gyűrű nélkül) megfelelően 10 kategóriËt különböztettek meg. 

A kanok termékenyítőképessége nem invazív kiegészítő módszerekkel is 

jellemezhető, példËul a herék parenchyma echogenitËsú mintËzatËnak ultrahangos 

vizsgËlatËval, valamint hőkamerËs képalkotó technológia alkalmazËsËval. Az ultrahang 

(UH) vizsgËlat ultrahanghatËson (20 kHz feletti mechanikai hullËm) alapszik és 

lehetőséget ad a test belső részeinek (pl. inak, izmok, erek, szervek) megjelenítésére, ily 

módon a tapasztalt szakemberek megtalËlhatjËk a szubklinikai rendellenességeket is. A 

technológia bevezetése a humËn és ËllatgyógyËszati gyakorlatba az 1980-as évek elejére 

tehető (GOLDBERG, 1988). SzËmos megjelenítési módszere van (A-mód (Amplitude 

mode), M-mód (Time-Motion mode), Doppler technikËk (Color Doppler, Power 

Doppler), B-mód (Brightness mode, 2D UH), 3D, 4D (SZABO, 2004; COBBOLD, 

2007). A hőkamerËs képalkotËs sorËn a kamera a kibocsËtott infravörös sugËrzËst 

érzékeli és a vizsgËlt objektumot hőfényképként jeleníti meg. Az ultrahangos eljËrËst 

PASCHOAL és mtsai (2019) a herék parenchyma hetoerogenitËsa és a spermiumok 

morfológiËja közötti összefüggés vizsgËlatËra alkalmaztËk. A termogrËfia többek között 

gyulladËsos folyamatok, fËjdalom és betegségek diagnosztizËlËsËra alkalmas 

(MCMANUS és mtsai, 2016). 
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2. 4. A sertések egyes - szaporasággal összefüggő - értékmérő tulajdonságai 

 

A sertéstenyésztésben a termelés gazdasËgossËgËt befolyËsoló értékmérő 

tulajdonsËgokat egyéb tényezők mellett az ËllatËllomËny genetikai képességei, a 

takarmËnyozËsi, tartËsi körülmények, a piaci igények hatËrozzËk meg. Hosszú ideig 

elsősorban az Ëllatok küllemét tekintették a legfontosabb értékmérőnek. A 18. 

szËzadban, elsősorban EurópËban a zsírsertések tenyésztése került előtérbe, így 

tenyésztés sorËn a zsírtermeléssel összefüggő tulajdonsËgokra fektettek nagyobb 

hangsúlyt. Az ezt követő időszakban egyre inkËbb a hústermelés és annak 

hatékonysËgËval összefüggő tulajdonsËgok fejlesztése került előtérbe. 

A sertések egyik legfontosabb mËsodlagos értékmérő tulajdonsËga a szaporasËg és 

a vele szorosan összefüggő termékenység, hiszen malac nélkül hústermelés (elsődleges 

értékmérő tulajdonsËg) sincs. A termékenység kifejezhető egy tenyésztési évre eső 

sikeres pËroztatËsok szËzalékos arËnyËval, vagyis a vemhesülési szËzalékkal, tovËbbË a 

fialËsi szËzalékkal, a felnevelési szËzalékkal és a fialËstól a vemhesülésig eltelt napok 

szËmËval. A szaporasËg öröklődhetősége kicsi (h
2
-érték 0,1-0,2), amelynek 

megjelenését legnagyobb mértékben a környezeti tényezők befolyËsoljËk (HOLLÓ és 

mtsai, 2015). A szaporasËg kifejezi a kocËk fialËsonkénti összes született malacszËmËn 

belüli élve és holtan született malacszËmot. Megkülönböztetünk potenciËlis és realizËlt 

szaporasËgot. A potenciËlis szaporodóképességet az ovulËciós rËta mutatja. A 

potenciËlis szaporasËg mindig magasabb a realizËlt szaporasËgnËl, mert élettani 

szempontból normËlisnak tekinthetjük a multipara sertéseknél a vËltozó arËnyú zigóta 

és korai-embrió mortalitËst. A szaporasËgot szËmos tényező befolyËsolja, mint példËul a 

koca kora, a fajtËra jellemző Ëtlagos fialt malacszËm, a fialËsi gyakorisËg, a kanok 

termékenyítőképessége (ondó minősége) és az ovulËciós rËta (KOKETSU, 2002). 

TËgabb értelmezésben tovËbbi, a nőivarhoz köthető fontos értékmérő tulajdonsËg a 

vehem-, illetve a malacnevelő képesség. A vehemnevelő képességet az alom egynapos 

súlya mutatja, amely függ a született malacok szËmËtól és az egyedi súlytól. A 

malacnevelő képességben összegződik a koca produktivitËsa (KOVÁCS, 1976a). A 

sertés szaporodËsbiológiai tulajdonsËgainak vizsgËlata sorËn az említett összes (élve és 

holtan) született malacszËmon kívül fontos tulajdonsËg a kocËk élete sorËn fialt almok 

szËma (életteljesítménye), az almonkénti malacszËm, a vËlasztott malacok szËma, az 



21 
 

ivarérettség bekövetkezésének ideje és a vËlasztËstól az ivarzËsig eltelt idő 

(ROTHSCHILD, 1996). 

2. 5. A két vizsgált hazai sertésfajta 

 

Az 1900-as évek elejétől egyre nagyobb kereslet alakult ki a jó minőségű hentesËru 

irËnt, ennek hatËsËra egyre több hússertést előËllító tenyészet létesült az orszËgban. A 

hatËron túli szakmai ismeretségek, szoros kapcsolatok révén esély nyílt arra, hogy 

tenyészËllat és spermaimporton keresztül vilËgfajtËk hatËrozzËk meg a magyar 

sertésËllomËnyt (SCHANDL és mtsai, 1961). A sertésfajtËk nemesítése sorËn a 

tenyészcélt a gazdasËgos és hatékony vËgósertés előËllítËs szempontjai és a fajtËk 

keresztezési programban betöltött szerepe hatËroztËk és hatËrozzËk meg. A nemesítés az 

értékmérő tulajdonsËgok alapjËn történik, amelyek közül MagyarorszËgon az 

Ërutermelés az egyik legfontosabb, amely alapjËn HORN és mtsai, (2011) négy 

fajtacsoportot különböztetnek meg:  

• I. fajtacsoport: a magyar nagyfehér hússertés és keresztezett kocËk  

• II. fajtacsoport: a magyar lapálysertés  

• III. fajtacsoport: a duroc és a hampshire sertés 

• IV. fajtacsoport: a pietrain sertés és keresztezett kanok. 

Jelen munkËban az I. és II. fajtacsoportokra koncentrËltam, ezeket az alËbbiakban 

részletesen ismertetem. 

 

2. 5. 1. A magyar nagyfehér hússertés 

 

Az I-es fajtacsoporthoz tartozó fajtËkra jó hízékonysËg és szervezeti szilËrdsËg, 

nagy reprodukciós és jó felnevelési teljesítmény, valamint jó stressztűrőképesség 

jellemző. Keresztezési programokban anyai partnerként szerepelnek, Ërutermelő telepek 

esetében a koca alapanyagot biztosítjËk. 

Az 1900-as évek elején a hústípusú tenyészËllatok külföldről történő importËlËsa 

idején létesítettek MagyarorszËgon közép nagy fehér (Middle White), angol nagy fehér 

(Large White), német nemes (Deutsches Edelschwein), német nemesített (Deutsches 
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veredeltes Landschwein) hússertések tenyésztésére alkalmas telepeket. 1923-ban 

megalapítottËk a Hússertéstenyésztők OrszËgos Egyesületét, amelynek nagyon nagy 

szerepe volt a mai magyar nagyfehér hússertés kialakítËsËban. Az egyesület célkitűzései 

között kiemelt szerepe volt a céltudatos, szakszerű, a kiemelkedő tulajdonsËgok 

megfigyelésén és felhasznËlËsËn alapuló tenyésztési munkËnak. 

 

A magyar nagyfehér hússertés (1. kép) az 1920-

1960-as évek között alakult ki a svéd-, a német és 

az angol nagyfehér fajtËk segítségével. A tenyésztők 

a fajta nemesítése sorËn a szilËrd szervezet, 

a jó alkalmazkodóképesség, a szaporasËg, 

a növekedési erély, a takarmËnyértékesítés, 

valamint a stressztűrőképesség és a jó húsminőség megőrzését, illetve javítËsËt tartottËk 

szem előtt. 

IdeËlis esetben a fajtËra a feszes hËt, a hosszú rËmËs törzs, a nagyméretű comb, a 

közepes farszélesség, valamint a jó lËbszerkezet és a jó konstitúció jellemző. A kocËk 

7-7 egészséges csecsbimbóval rendelkeznek. A szőrzete fényes, hosszú szËlú, fehér 

színű. A bőr ËltalËban halvËnyrózsaszín, rËnc-, és pigmentmentes, néha azonban 

pigmentËlt egyed is előfordul. A körmök viaszsËrga színűek. A fej arËnyos a törzzsel, 

középhosszú, a homlok rËncmentes, Ëtlagosan széles. A fülek felfelé és előre Ëllnak. A 

magyar nagyfehér hússertés ËllomËnyban időközönként vérfrissítés, valamint a 

szaporasËg és a felnevelési képesség javítËsa céljËból, külföldi tenyészetből (Anglia, 

FinnorszËg, DËnia, Hollandia, NémetorszËg) szËrmazó kanokat is hasznËlnak 

(KOVÁCS, 1976b). 

 

2. 5. 2. A magyar lapËlysertés 

 

A II. fajtacsoport egyetlen képviselője a magyar 

lapËlysertés (2. kép), amelynek kialakulËsa az 1900-as 

évek mËsodik felére tehető, a holland-, svéd és német 

lapËlyfajtËk segítségével. Nemesítésekor a felnevelési 

1. kép: Magyar nagyfehér hússertés 

forrËs: I1 
 

2. kép: Magyar lapálysertés 

forrËs: I2 
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teljesítmény és a szaporasËg javítËsa, jó húsminőség volt a fő cél. 

A fajtËra a jó alkalmazkodó-, a stressztűrőképesség, a nagy növekedési erély, Ëm a 

tartËstechnológiËval szembeni érzékenység jellemző. Későn érő és későn zsírosodó 

típus. KocaelőËllító programokban anyai, illetve apai keresztezési partnerként 

alkalmazzËk. 

A fajtËval szembeni küllemi elvËrËs a hosszú és feszes hËt, a rËmËs törzs, a mély 

mellkas, a megfelelően izmolt comb és lapocka, a jó konstitúció, a szilËrd csontozat és 

lËbszerkezet. A fej középhosszú, a törzzsel arËnyos. Szőrzete fehér, egyenletes lefutËsú 

és finom szËlú. A körmök viaszsËrga színűek. A bőr halvËnyrózsaszín, pigmentmentes. 

A fej profilvonala enyhén tört, a fül előrelógó. A kocËk ideËlis csecsszËma 7-7, 

szabËlyos eloszlËsban. A magyar lapËlysertés tenyésztése sorËn is alkalmaznak időnként 

vérfrissítést, de csak olyan fajtËval érdemes keresztezni, amely javítja az anyai 

tulajdonsËgokat, a szervezeti szilËrdsËgot, a vËgóértéket, a stressztűrőképességet (finn, 

svéd, norvég vagy dËn lapËly) (HORN és mtsai, 2011). 

 

2. 6. A molekuláris genetika kialakulása és fejlődése 

 

Az Ëllattenyésztés egyik legfontosabb feladata a mesterséges kivËlasztËs, vagyis a 

szelekció, amely sorËn a tenyésztési cél elérése érdekében olyan egyedeket vËlasztanak 

ki tovËbbtenyésztésre, amelyek több kedvező hatËsú génnel rendelkeznek az adott 

tulajdonsËgra nézve (PIRCHNER, 1968). A tenyészcél megfogalmazËsa sorËn 

elsődleges szempont az ËllomËnyszintű termelési eredmények javítËsa, az ËllomËny 

genetikai színvonalËnak generËcióról generËcióra való növelése (BODÓ és mtsai, 

2004). A tenyészcél a piaci és a fogyasztói igények vËltozËsainak megfelelően időről 

időre módosul (PIRCHNER, 1968; BABINSZKY és mtsai, 2000). 

A sertéstenyésztésben a 20. szËzad végéig globËlisan a fajtËk szËmos értékmérő 

tulajdonsËgËnak egyidejű javítËsËt tűzték ki célul. Az 1900-as évek közepén, a 

fajtatiszta tenyésztésre alapozott tömeges sertéshústermelés sorËn egyre inkËbb 

megmutatkoztak a konstitúcióra, a vËgott Ëru minőségére és a szaporasËgra hatËst 

gyakorló tulajdonsËgok közötti negatív genetikai korrelËciók kËros következményei. Az 

1960-as évek végétől a különböző keresztezési programokban egyre nagyobb figyelmet 

fordítottak az anyai, illetve apai vonalak kialakítËsËra. Az anyai vonalaknËl 

elsődlegesen a szaporasËggal és a konstitúcióval összefüggő értékmérő tulajdonsËgokat, 
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az apai vonalaknËl pedig a vËgóértéket vették figyelembe (BABINSZKY és mtsai, 

2000). 

A szaporasËggal összefüggő értékmérő tulajdonsËgok mennyiségi tulajdonsËgok, 

amelyekre a poligénes öröklődés jellemző, vagyis több gén hatËroz meg egy 

tulajdonsËgot (additív génhatËsok). A mennyiségi tulajdonsËgokat polifaktoriËlis, vagy 

multifaktoriËlis tulajdonsËgoknak is nevezzük (HORVAINÇ, 2015b). 

Az 1900-as évek elején gyors fejlődés jellemezte e tudomËnyËgat, szËmtalan tudós 

foglalkozott a sejtek molekulËris szintű vizsgËlataival. A hirtelen fejlődés magËval 

hozta a biológia szegmensekre tagolódËsËt, amelyet elsők között jelzett a molekulËris 

biológia (1938) megfogalmazËsa és leírËsa (WEAVER, 1938). A molekulËris biológia 

olyan tudomËnyterület, amely elsősorban az élet szubcellulËris alkotóelemeinek, azon 

belül is legfőképp az élethez nélkülözhetetlen szerves makromolekulËk (elsősorban 

fehérjék és nukleinsavak) tulajdonsËgainak megfigyelését és transzformËlËsËt biztosító 

technikËk összessége (WUNDERLICH, 2014). 

A tulajdonsËgok Ëtörökítésében sokËig a fehérjének tulajdonítottak örökítő 

szerepet. GRIFFITH (1928) patogén (III-as típusú) és nem patogén (II-es típusú) 

pneumococcus (Streptococcus pneumonia) baktériumokkal fertőzött egereket, amelyek 

esetében élő, II-es típusú baktériumhoz előzőleg hővel elölt III-as típusú virulens 

baktériumtörzset adott. Tapasztalata szerint a II-es típusú, nem patogén baktériumok 

virulenssé vËltak (transzformËció). Az Ëtörökítésért felelős anyag felfedezését végül 

AVERY és mtsai (1944) munkËssËgËnak köszönhetjük. Kísérletük sorËn 

bebizonyítottËk, hogy a DNS a transzformËcióhoz szükséges aktív molekula. 

Az 1950-es évek elején felfedezték, hogy különböző bakteriofËgok eltérő 

mértékben képesek növekedni egyes Escherichia coli baktériumtörzseken (LURIA és 

HUMAN, 1952; BERTANI és WEIGLE, 1953; ARBER és DUSSOIX, 1962). Később 

kimutattËk (ARBER, 1965; MESELSON és YUAN, 1968), hogy a fent említett 

baktériumtörzsek olyan enzimeket termelnek, amelyek meghatËrozott szekvenciËknËl 

kivËgjËk a fËg DNS-ét. Ezeket az enzimeket restrikciós enzimeknek vagy restrikciós 

endonukleËzoknak nevezzük. SMITH és WILCOX (1970) írtËk le az első enzimet, az R 

endonukleËzt, amely képes volt a T7 bakteriofËg DNS-ét hasítani. Nathans készítette el 

az első restrikciós térképet (simian virus 40) (LAI és NATHANS, 1975). JACKSON és 

mtsai (1972) a LOBBAN és KAISER módszert (1973) Ëtalakítva (λ bakteriofËg helyett 

poli-A farkot adtak az SV40 vektorhoz és poli-T farkot a fragmenshez) elsőként 

kísérleteztek restrikciós endonukleËzzal hasított DNS-darabok ligËlËsËval, ezËltal 



25 
 

létrehozva az első rekombinËns DNS-t. COHEN és mtsai (1973) sikeresen juttattak 

Escherichia coli-ba rekombinËns DNS-t, amely képes volt replikËlódni és 

tovËbbörökítődni (ROBERTS, 2005). A rekombinËns DNS technológia (BERG és 

mtsai, 1974) felfedezésével robbanËsszerűen fejlődött a molekulËris biológia 

(WUNDERLICH, 2014). 

SOUTHERN (1975) dolgozta ki a Southern-blot módszert, amely a DNS-szakaszok 

azonosítËsËra szolgËló hibridizËción alapuló technika. A hibridizËciós technikËkkal a 

nukleinsavak méretét, mennyiségét, elhelyezkedését lehet meghatËrozni 

(WUNDERLICH, 2014). 

A restrikciós endonukleËzokkal történő kísérletek segítették elő a molekulËris 

biológia fontos módszerének kidolgozËsËt, amely a fehérjék és a nukleinsavak 

bËzissorrendjének meghatËrozËsËra, mËs néven a DNS szekvenËlËsËra szolgËló technika 

(ROBERTS, 2005). HËrom, eltérő technikËn alapuló módszert fejlesztettek ki, a Sanger 

és Coulson-ról elnevezett „plusz-mínusz” szekvenËlËst (SANGER és COULSON, 

1975), a Maxam- és Gilbert-féle kémiai hasítËsi módszert (MAXAM és GILBERT, 

1977), a Sanger-féle lËncterminËciós módszert, mËs néven didezoxi-, enzimatikus-

szekvenËlËs (SANGER és mtsai, 1977). Széles körben a Sanger-féle módszer terjedt el 

(ADAMS, 2008; WUNDERLICH, 2014). MULLIS és FALOONA (1987) fejlesztették 

ki a polimerËz lËncreakción alapuló technikËt (PCR), amelynek segítségével kis 

mennyiségű DNS mintËból ideËlis feltételek biztosítËsa mellett DNS szekvenciËk 

sokszorosíthatók. Ez a technika segítette szËmos tovËbbi módszer létrejöttét is 

(WUNDERLICH, 2014; CSIKÓS, 2015). 

Az úgynevezett automata fluoreszcens szekvenËlËs (SMITH és mtsai, 1986) 

megjelenése nagymértékben felgyorsította a Sanger-féle lËncterminËciós szekvenËlËst, 

ezzel pedig hozzËjËrult a genomprojektek megszületésének lehetőségéhez (GARAI, 

2013). 

1985-ben kezdték el az emberi genom teljes bËzissorrendjének meghatËrozËsËt, a 

HumËn Genom Projekt (HGP) előkészületeivel. A program 1990-2003-ig tartott 

(INTERNATIONAL HUMAN GENOME SEQUENCING CONSORTIUM, 2004). Az 

első élő organizmus, amelynek genomjËt szekvenËltËk a Haemophilus influenzae 

baktérium volt (FLEISCHMANN és mtsai, 1995). A gazdasËgi Ëllataink közül a 

bankivatyúk (Gallus gallus) (INTERNATIONAL CHICKEN GENOME 

SEQUENCING CONSORTIUM, 2004) a ló (WADE és mtsai, 2009), a szarvasmarha 
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(THE BOVINE GENOME SEQUENCING AND ANALYSIS CONSORTIUM, 2009) 

genomjËnak szekvenËlËsËt publikËltËk. 

SzËmos úgynevezett új generËciós szekvenËlËsi technikËkat (NGS) ismerünk, mint 

példËul a piroszekvenËlËs, Illumina/Solexa szekvenËlËs, SOLiD, egymolekulËs 

valósidejű szekvenËlËs (SMRT), valódi egymolekulËs szekvenËlËs (TSMS). Az új 

generËciós szekvenËlËsokra jellemző, hogy rövid (néhËny 100 bËzis) DNS darabokat 

szekvenËlnak, Ëm pËrhuzamosan egyszerre akËr 1 milliót, nagy Ëteresztő képességűek, 

fejlett robottechnika és nagy szËmítógép-kapacitËs igényűek, sokkal gyorsabban, akËr 

pËr óra vagy pËr hét alatt elkészül egy teljes genom a Sanger-féle technikËhoz képest 

(GARAI, 2013). Közös tulajdonsËguk tovËbbË, hogy mindegyik módszer alkalmazËsa 

sorËn PCR reakció segítségével szekvenËlható a kívËnt DNS szakasz (SZEBERÇNYI, 

2014). GazdasËgosabb technológiËk az elődeikhez képest, hiszen a Sanger-féle 

módszerrel az emberi genom közel 3 milliËrd bËzispËrjËt 300 millió dollËrért 

térképezték fel, ezzel szemben a teljes emberi genom George Church Ëltal elvégzett 

szekvenËlËsa 350.000 dollËrba került (INTERNATIONAL HUMAN GENOME 

SEQUENCING CONSORTIUM, 2001; VENTER és mtsai, 2001; SHENDURE és 

mtsai, 2004; BUBNOFF, 2008). 

 

2. 6. 1. Genetikai markerek 

 

A genetikai markerek alkalmasak kvantitatív és kvalitatív fenotípusos 

tulajdonsËgok jelzésére, így hatékonyabbË tehetik a szelekciós munkËt (SZABÓ, 2015). 

A genetikai markerek között klasszikus (morfológiai, citológiai és biokémiai/fehérje) és 

molekulËris markereket (DNS-) különböztetünk meg. 

A jelenleg leggyakrabban alkalmazott DNS-markerek nagy szËmban rendelkezésre 

Ëlló és kiterjedt polimorfizmust mutató szekvenciËk, amelyek jól detektËlhatók és 

felhasznËlhatók egyedek, populËciók, fajok, illetve betegségekben szerepet jËtszó gének 

azonosítËsËra (THE EDITORS OF ENCYCLOPAEDIA BRITANNICA, 2018). A PCR 

eljËrËs megjelenését követően szËmos DNS markerkutatËs vette kezdetét (ANTON, 

2015). A DNS markerek közül a vilËgon széles körben alkalmazzËk a restrikciós 

fragmenthossz- polimorfizmust (RFLP), véletlenszerűen sokszorosított polimorf DNS-t 

(RAPD), egyszËlú konformËciós polimorfizmust (SSCP), sokszorosítható 

fragmenthossz- polimorfizmust (AFLP), mikroszatelliteket (STR, SSR) és az egypontos 
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nukleotid polimorfizmust (SNP) (XU, 2010). Az RFLP és a RAPD markereket 

kisszËmú lókusz (<1000), az AFLP markert megközelítőleg 1000, az SSR és az SNP 

markereket nagyobb szËmú (1000-100.000, illetve 100.000 vagy annËl több) lókusz 

vizsgËlatËnËl alkalmazzËk (JIANG, 2013). Nagyobb szËmú, (szËz, de inkËbb több ezer) 

lókusz alléljainak azonosítËsËra szekvenËlËst, piroszekvenËlËst, új-generËciós 

szekvenËlËst (NGS), vagy chip-technológiËt alkalmaznak (ANTON, 2015). A genetikai 

markereknek a következő kritériumoknak kell megfelelniük: nagy mennyiségben 

Ëlljanak rendelkezésre, legyenek polimorfok, nem folytonos genetikai variËciót 

mutassanak (FÇSÊS és mtsai, 2000). TovËbbi feltétel a heterozigótËk és a homozigótËk 

megkülönböztethetősége, az egyenletes eloszlËs a teljes genomban, a semleges 

szelekció (pleiotropikus hatËs nélkül), az alacsony költség, a markerfejlődés és 

genotipizËlËs, valamint a magas duplikËlhatósËg (XU, 2010). A rekombinËns DNS 

technológiËk alkalmazËsËnak köszönhetően nagyszËmú, markerként hasznËlható DNS-

polimorfizmust fedeztek fel (ANTON, 2015). A molekulËris markerek szËmos 

vizsgËlatra alkalmazhatók egyebek mellett genetikai térképezésre, génazonosítËsra, 

polimorfizmus vizsgËlatra, transzgének kimutatËsËra, extrakromoszómËlis jellegek 

vizsgËlatËra (BISZTRAY és VELICH, 1999). 

 

2. 6. 1. 1. SNP markerek 

 

Az Ëllattenyésztésben a folyamatos fejlődés érdekében történő szelekció sorËn 

elengedhetetlenül fontos a genetikai variËció kihasznËlËsa. A genetikai variËció új 

allélok megjelenésével, a rekombinËció Ëltali allélkombinËciók révén alakul ki (XU, 

2010). 

A gént kódoló bËrmilyen DNS szekvenciavËltozËst, amely az örökítő anyag 

vËltozËsËt eredményezi a replikËció sorËn, mutËciónak nevezzük (XU, 2010). A 

mutËció fogalmËt tovËbböröklődő morfológiai vËltozËsként definiËlva először DE 

VRIES (1901) írta le. A mutËció típusa szerint lehet pontmutËció, kisebb szakaszok 

beépülése vagy kiesése, illetve kromoszómamutËció. Eredete szerint lehet spontËn, 

illetve környezeti hatËs következtében létrejövő, indukËlt mutËció (TÓTH, 2014). A 

mutËciók gyakorisËgËt az időegység alatt bekövetkező mutËciók szËma, azaz a mutËciós 

rËta fejezi ki (HORVAINÇ, 2015b). Ha egy populËcióban a DNS-szekvenciavËltozËs 

gyakorisËga 1% alatt van, mutËcióról, ha meghaladja az 1%-ot polimorfizmusról 
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beszélünk (TÓTH, 2014). Adott populËció génËllomËnyËban monomorf és polimorf 

lókuszokat különböztetünk meg. A monomorf lókusz esetében adott lókuszon csak 

egyfajta, polimorf lókuszon többfajta allél fordul elő, illetve egyetlen alléljËnak 

gyakorisËga sem haladja meg a 99% vagy 95%-ot (GRAUER és LI, 2000; PÁSZTOR 

és mtsai, 2013). 

SzekvenciavariabilitËs a pontmutËció vagy SNP (snip, single nucleotide 

polymorphism, egypontos nukleotid polimorfizmus), amely egyetlen nukleotidra 

kiterjedő polimorfizmus, ahol egyedi nukleotidbËzis-különbség mutatkozik két DNS 

szekvencia között (PÁSZTOR és mtsai, 2013; XU, 2010). Az elmúlt időszakban 

minden variËciót, amely egy nukleotidot érint, SNP-nek neveznek, - függetlenül a 

populËció szËzalékos érintettségétől - kibővítve a minor allélgyakorisËgËnak (MAF) 

értékével - (gyakori: MAF > 5%, alacsony: MAF 0,5-5% között van, ritka: MAF < 0,3-

0,5%). Az emberi genomban megközelítőleg 4-5 millió SNP talËlható (GENETICS 

HOME REFERENCE, 2020), amelyek felhasznËlhatók géntérképezéshez, betegségek 

vizsgËlatËhoz, illetve szËrmazËsellenőrzéshez (JOHNSON és TODD, 2000; RISCH, 

2000). A pontmutËciók létrejöhetnek kicserélődéssel (szubsztitúció), kieséssel (deléció), 

beékelődéssel (inzerció) és beépüléssel (addíció). A jelenleg ismert SNP-k szËma több 

mint hetven millió, amelyeknek legnagyobb része semmilyen kËros hatËssal nincs az 

élőlényekre, csupËn a genetikai vËltozatossËg fenntartËsËhoz, növeléséhez jËrul hozzË 

(ANTAL és mtsai, 2014). COLLINS és mtsai (1998) szerint az emberi DNS 

polimorfizmusok 90%-a a genetikai variabilitËs leggyakoribb formËjËt képező 

egypontos nukleotid polimorfizmus. 

Jelenleg az Ëllattenyésztésben egyre gyakrabban alkalmazzËk a genetikai markerek 

segítségével végzett szelekciót. A genetikai markereken belül különösképpen az SNP 

markerek jËtszanak fontos szerepet, mivel a nukleotid szekvenciËkra fókuszËló módszer 

csökkenti az értékelési időt és költségeket, javítja a hatékonysËgot. A hagyomËnyos 

eljËrËsokhoz képest az SNP genotipizËlËsi technikËk megfelelő genetikai informËciós 

hËttérrel rendelkeznek és javítjËk a tenyésztés előrejelzés pontossËgËt (HUANG és 

mtsai, 2015). 

A multiallélikus mikroszatellitekkel szemben az SNP-k biallélikus markerek. 

Ugyanannyi informËció megszerzéséhez a mikroszatellitekhez képest ötszörös 

mennyiségű SNP szükséges (BEUZEN és mtsai, 2000). KRUGLYAK (1997) szerint 

egy teljes genom térképezéshez 300-400 mikroszatellit elegendő, míg SNP-ből 700-900, 

tovËbbi informËció begyűjtéséhez még 2000-3000 szükséges. Az SNP-ket a 
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vizsgËlatokhoz szükséges nagy mennyiség ellenére széles körben alkalmazzËk 

molekulËris genetikai markerként, mivel a genomban nagy szËmban megtalËlhatók, 

genetikailag stabilak, alkalmasak az eltérő allélok hatékony megkülönböztetésére és 

automatizËlt nagy Ëteresztőképességű vizsgËlatokra (YANG és mtsai, 2013; VIGNAL 

és mtsai, 2002). 

2002-ben indult a HapMap projekt azzal a céllal, hogy megalkossËk az emberi 

genom haplotípus térképét. A projekt keretében négy geogrËfiailag eltérő populËcióból 

270 embert vontak be a vizsgËlatokba, több mint 3,1 millió SNP-t írt le körülbelül 3 

milliËrd bËzispËrból (THE INTERNATIONAL HAPMAP CONSORTIUM, 2007). A 

HapMap adatait is figyelembe véve 2008-ban indult a nemzetközi 1000 genom projekt, 

amely az emberi genetikai variËciók részletes katalógusËnak elkészítését tűzte ki célul. 

A projektet 2010-ben fejezték be, a két év alatt 26 etnikumhoz tartozó 2054 ember teljes 

genom szekvenciËjËt készítették el alacsony lefedettségű teljes genom szekvenËlËs (low 

coverage whole genome sequencing), mély exome szekvenËlËs (deep exome sequencing 

vagy whole exome sequencing, WES) és mikroarray genotipizËlËs kombinËcióinak 

felhasznËlËsËval (high-density genotyping microarray). A projekt végére 84,7 millió 

SNP-t azonosítottak a kutatók (THE 1000 GENOMES PROJECT CONSORTIUM, 

2015). Amennyiben az SNP-k megfelelő mennyiségben vannak jelen a szekvenciËban, 

informatívabbak lehetnek egy DNS szakaszon a mikroszatellitekhez képest 

(LANDEGREN és mtsai, 1998). Minden hËromszËzadik bËzispËr polimorfizmust mutat, 

a MAF pedig 1%-nËl nagyobb (KRUGLYAK és NICKERSON, 2001; STEPHENS és 

mtsai, 2001; REICH és mtsai, 2003). Az SNP-k vizsgËlatËra leggyakrabban alkalmazott 

módszerek a Whitehead–Affymetrix SNP microarray, a TaqMan, MASDA (multiplex 

allél-specifikus diagnosztikai vizsgËlat, multiplex allele-specific diagnostic assay), 

allélspecifikus PCR, pirominiszekvenËlËs (LANDEGREN és mtsai, 1998). 

 

2. 6. 1. 2. Markerek segítségével végzett szelekciós módszerek 

 

Az utóbbi években a haszonËllatok tenyésztési programjai nagy fejlődésen mentek 

keresztül, a szubjektív megítélésen alapuló vizuËlis és fenotípusos értékelésektől 

eljutottunk a kvantitatív szelekciókig. A fenotípusos szelekció lassú és gyakran nem 

lehet teljes pontossËggal megËllapítani a mennyiségi tulajdonsËgokat (HUANG és 

mtsai, 2015). A haszonËllat-tenyésztésben DNS-markerek alkalmazËsËval hatékonyabb 
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genetikai előrehaladËs érhető el a hagyomËnyos szelekciós eljËrËsokhoz képest, mivel a 

genetikai markerek bËrmely életkorban és ivarban azonosíthatók és környezeti hatËstól 

függetlenek. A markerek segítségével végzett szelekció (MAS) sorËn a marker 

közelsége a teljesítményt meghatËrozó génhez (QTL) befolyËsolja rekombinËció 

esélyét, vagyis a gének kapcsolódËsi viszonyait, a crossing over-t. A marker és QTL 

kapcsolat feltËrËsËhoz genomkapcsoltsËgi térképek (STURTEVANT, 1913), mËs néven 

géntérképek adjËk az alapot (ANTON, 2015). A kapcsoltsËgi térképek egy adott 

kromoszómËn a gének közötti relatív tËvolsËg kifejezésére szolgËlnak, a gének 

rekombinËciós gyakorisËguk alapjËn vannak feltüntetve (SZABÓ, 2015). A kvantitatív 

tulajdonsËgok poligénes öröklődésűek, tehËt több kishatËsú gén együtt alakítja ki 

azokat. Ezen tulajdonsËgok kialakítËsËban szerepet jËtszó gének kromoszómËn belüli 

helyét nevezzük QTL-eknek. A marker-QTL vizsgËlatokban a termelési tulajdonsËgra 

ható géneket tartalmazó DNS szakasz markerének feltérképezése folyik annak 

érdekében, hogy az együtt öröklődő tulajdonsËgok gyakorisËgËnak ismeretével 

következtetni tudjunk a gének egymËstól való tËvolsËgËra a kromoszómËn (ANTON, 

2015). 

 

2. 6. 1. 3. Teljes genomasszociËciós vizsgËlatok 

 

A markerekkel végzett szelekció fokozatosan hËttérbe szorult a genomra kiterjedő 

szelekciós eljËrËs elterjedésével. A genomiËlis szelekció (GS) alapjËt sűrű 

markerhËlózat adja, így minden QTL régió minimum egy markerrel kapcsoltsËgi 

egyenlőtlenségben (LD) van (ANTON, 2015), az allélok kapcsoltan öröklődnek, így a 

populËciós eloszlËsuk nem véletlenszerű, nincsenek egyensúlyban (SZALAI, 2014a). 

A genomiËlis szelekció alapjËt a teljes genomasszociËciós vizsgËlatok (GWAS) 

adjËk, alkalmazËsukkal nagy mennyiségű SNP automatizËlt kimutatËsËra van lehetőség. 

A GWAS vizsgËlatok sorËn fenotípusos jellel rendelkező, illetve kontrollpopulËciót 

genotipizËlnak (pl.: chipek segítségével), majd megkeresik, hogy melyik marker (SNP) 

gyakorisËga különbözött a vizsgËlt populËciók között, a genetikai régiók és a 

tulajdonsËgok közötti összefüggések azonosítËsËra szolgËl. A GWAS a hipotézismentes 

módszerek közé tartozik, végrehajtËsËhoz nem szükségesek a vizsgËlt tulajdonsËggal 

kapcsolatos előzetes genetikai ismeretek (SZALAI, 2014b). 
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2. 6. 1. 3. 1. SNP array 

 

A GWAS vizsgËlatok sorËn leggyakrabban a microarray eljËrËsok közé tartozó 

SNP chipet (DNS chip), mËs néven SNP array-t hasznËljËk. Ez a hibridizËciós 

technikËk egyik fajtËja, amelyet 2005 óta széles körben alkalmaznak a funkcionËlis 

genomikai kutatËsok keretében.  

Az SNP-chipek többnyire kétdimenziós miniatürizËlt eszközök, amelyek 

oligonukleotidok meghatËrozott sorozatËból (próbËk) Ëllnak. A próbËk kovalensen 

kötődnek a microarray szilËrd fËzisËhoz, amely lehet üveg, szilikon, mikroszkópikus 

gyöngy. A microarray vizsgËlatok alkalmazËsËval a hagyomËnyos hibridizËciós 

technológiËkkal ellentétben egy próba helyett akËr 10.000-1.000.000 próba is 

vizsgËlható egyszerre egyetlen chipen (LAMPEL és WILSON, 2016). 

SzËmos microarray eljËrËst alkalmaznak a genomikai vizsgËlatok sorËn, amelyek 

közül az egyik leggyakrabban hasznËlt a DNS microarray, amely magËba foglalja a 

cDNS microarrayt, az oligo DNS microarrayt, a BAC microarrayt és az SNP 

microarrayt (MEŠTROVIĆ, 2019). 

A DNS microarray egy miniatürizËlt (1-2 cm
2
, ËltalËban tËrgylemez méretű) 

eszköz, szilËrd hordozó (üveglap, szilikon, mikroszkópikus gyöngy), amelynek akËr 

több tízezer cellËra osztott felületére különböző, ismert szekvenciËjú DNS próbËkat 

rögzítenek szabËlyos elrendezésben (NAGY és mtsai, 2011). Az összes cellËban 

egyazon organizmusnak a génjét reprezentËló 25 vagy 60 bËzis hosszúsËgú 

mesterségesen szintetizËlt oligonukleotidok helyezkednek el (WUNDERLICH, 2014). 

A technológia fejlődésének köszönhetően jelenleg akËr több millió, eltérő próbËt 

tartalmazó pont (spot) megjelenítésére nyílik lehetőség egy chip 1-2 cm
2
-es felületén 

(ANTAL és mtsai, 2014). 

A fluroeszcensen megjelölt nukleinsavËllomËny hibridizËciójËval (cDNS 

segítségével) lehetőség van a nukleinsavak relatív koncentrËciójËnak elemzésére 

(BRYANT és mtsai, 2004). 

Az eredeti DNS array GRUNSTEIN és HOGNESS (1975) kolónia hibridizËció 

módszerével került kidolgozËsra. A módszert alkalmazva GERGEN és mtsai (1979) egy 

mechanikus szerszËm és 144 rozsdamentes acéltűvel ellËtott eszköz segítségével több 

mikrotiter lemezt replikËltak agaron, majd előËllítottak 1728 különböző kolóniËból Ëlló 

arrayt (BUMGARNER, 2013). Az 1990-es évek elején a Lehrach csoport automatizËlta 
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az array klónozËsËt a mikrotiter lemezről filterre robotizËlt rendszer alkalmazËsËval 

(LENNON és LEHRACH, 1991). FODOR és MAZZOLA (1994) a chiptechnológia 

(Affymetrix array) úttörőinek szËmítanak módszerükkel, amelynek alapja a 

fotolitogrËfia és kombinatórikus kémia. Az automatizËlt eljËrËsnak köszönhetően, 

illetve a fluoreszcens detektËlËs együttes alkalmazËsËval a 2000-es évek elejére a DNS 

array technológia fejlődése hihetetlenül felgyorsult. Egyre pontosabb informËciót 

kaphatunk a gének elhelyezkedéséről a genomban arrayok segítségével 

(BUMGARNER, 2013). 

Az SNP tesztek nagy Ëteresztőképességgel rendelkeznek, amelyek jól 

alkalmazhatók teljes genomanalízis sorËn. Az eredeti chip kidolgozËsËt az Affymetrix 

(Santa Clara, CA) cég végezte, amely üveg vagy szilikon fËzisra immobilizËlja az SNP-

ket, ezzel szemben a konkurens cégek közül az Illumina (San Diego, CA) 

mikroszkópikus gyöngyöket alkalmaz szilËrd fËzis helyett (LAM és mtsai, 2010). 

Megkülönböztetünk alacsony, közepes (standard) és nagy sűrűségű chipeket. Az 

alacsony sűrűségű chip kevesebb, mint 10.000 SNP-t, a közepes sűrűségű több, mint 

50.000 SNP-t, a nagy sűrűségű pedig megközelítőleg 800.000 SNP-t tartalmaz 

(WELLER, 2016). Az alacsony sűrűségű chipek populËciók szűrésére, a közepes 

sűrűségű chipek értékes tenyészËllatok kivËlogatËsËra, egyedi pËrosítËsi tervek 

készítésére, a nagy sűrűségű chipek fajtËk közötti különbségek megfigyelésére 

alkalmazhatók eredményesen (ANTON, 2015). 

A technika az egy nukleotidra kiterjedő polimorfizmusok vizsgËlatËn kívül a teljes 

genomra kiterjedő genetikai különbségek, génexpresszió relatív mérésére (mRNS-

mennyiségek), genomok összehasonlítËsËra, chipen történő kromatin 

immunoprecipitËcióra (ChIP), eukariótËkban DNS- és kromatin-kötő fehérjék 

kötőhelyeinek feltérképezésére (DamID) is alkalmazható (MOROZOVA és MARRA, 

2008; WUNDERLICH, 2014). A nagy kiterjedésű genetikai vizsgËlatokra az SNP-k a 

legalkalmasabbak, ezért terjedt el nagyon gyorsan a szakmËban az SNP chipek 

hasznËlata. 

 

2. 7. A sertés géntérképezésének fejlődése 

 

A HUGO (Human Genome Organization) ösztönző erővel hatott a tovËbbi 

kutatËsokra. E tudomËnyterületen a gazdasËgi Ëllatfajok közül elsőként a sertés esetében 
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Ëllt össze egy tudósokból Ëlló tËrsasËg (HALEY és mtsai, 1990). A tËrsasËg célja a 

PiGMap (Pig Gene Mapping Project) keretein belül a sertés kapcsoltsËgi térkép 

megalkotËsa (ARCHIBALD és mtsai, 1995), genetikai markerek feltérképezése 

(DAVIES és mtsai, 1994; COPPIETERS és mtsai, 1995; GROENEN és mtsai, 1995), a 

citogenetikai térkép megalkotËsa (ECHARD és mtsai, 1992; YERLE és mtsai, 1995) 

volt. A sertés kromoszómaszËma 2n=38, amelyből 36 autoszomËlis (testi) és 2 ivari 

kromoszóma. Genetikai térképek esetén megkülönböztetünk fizikai (citogenetikai) 

térképet, amely a gének kromoszómËn való elhelyezkedését hatËrozza meg és 

kapcsoltsËgi térképet, amely a gének egymËstól való tËvolsËgËt adja meg. Az 1980-as 

évek végén mËr 50 gén és marker helye ismert volt (ROTHSCHILD, 2000; GAJDÓCSI 

és BALI PAPP, 2009), ennek ellenére az 1990-es években vette igazËn kezdetét a sertés 

genetikai ËllomËnyËnak feltËrËsa. Elindult az Európai Unió Ëltal finanszírozott PiGMaP 

program, tizenöt európai (tizennyolc labor) és hét EurópËn kívüli orszËg részvételével 

(ROTHSCHILD, 2003). A sertés géntérképezésében tovËbbi két program keretein belül 

folytak munkËlatok. Az egyik az USDA-ARSPig Genome Coordination program (US 

Department of Agriculture -Agricultural Research Service) a mËsik a NAGRP (National 

Animal Genome Research Program), mindkettő az Amerikai Egyesült Államok 

tËmogatËsËval indult el (FÇSÊS és mtsai, 2000; ROTHSCHILD, 2003). 1996-ra 1042 

kapcsoltsËgi lókuszt térképeztek fel (ROHRER és mtsai, 1996). A funkcionËlis 

genomika és a genomszekvenËlËs területén fontos eszközzé vËlt az expresszËlt 

szekvenciËk (EST) részleges szekvenËlËsa: a cDNS részleges szekvenËlËsËval nyert 

STS szekvencia rövid időn belül ad informËciót a szervezetek génjeiről (ADAMS és 

mtsai, 1991). A Midwest EST Consortium a nőivarú reproduktív szövetekben 

kifejeződő gének többségét tartalmazó cDNS könyvtËrat hozott létre, ezzel 

megközelítőleg 15.000 génszekvenciËval (8900 gén) jËrult hozzË a nyilvËnos EST 

adatbËzishoz. Az emberi génekkel közel 1500 gén mutatott hasonlósËgot (TUGGLE és 

mtsai, 2001). ROHRER és mtsai 2002-es publikËciójukban mËr 2900 lókusz, 1700 

mikroszatellit marker és 1200 SNP markert tartalmazó kapcsoltsËgi térképről szËmoltak 

be. A fizikai térképezés elősegítése érdekében 2003-ban létrejött az SGSC (Swine 

Genome Sequencing Consortium) (HUMPHRAY és mtsai, 2007; SCHOOK és mtsai, 

2005). A baktériumok mesterséges kromoszómËin (BAC) alapuló fizikai térképek 

biztosítjËk az alapvető keretet többek között a sertések genomszekvenËlËsËhoz jelenleg 

is (GREEN, 2001). Nagy stabilitËsuk miatt a genomi könyvtËrak hordozóiként BAC-ot 

alkalmaztak a Human Genom Projekt folyamËn is (WUNDERLICH, 2014). A sertés 
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genomszekvenËlËsËnak folyamatos fejlődését jelzi, hogy 1993-ban még csak körülbelül 

600 szekvenciËt, 2006 végére mËr több, mint 1,3 millió sertés szekvenciËt tartalmazott a 

nyilvËnos adatbËzis, amelynek több mint a fele 250 cDNS könyvtËrból szËrmazó EST 

volt (TUGGLE és mtsai, 2007).  

2007-re a sertés teljes genomjËnak 15%-Ët (393.756.515 bËzispËrt) meghatËroztËk 

(HUMPHRAY és mtsai, 2007). SCHOOK és mtsai (2005) több, mint 3000 lókuszról 

írtak a sertés genomban, amely több 100 gént foglal magËba. CHEN és mtsai (2007) 

cikkükben mËr 4000 lókusz feltérképezéséről szËmolnak be, amely 1588 gént, illetve 

2493 markert foglal magËba. RAUDSEPP és CHOWDHARY (2011) 5000 ismert 

lókuszt említ több 100 gént tartalmazva különböző térképeken. A sertés korai teljes 

genomkapcsoltsËgi térképe főleg mikroszatellit markereket és néhËny gént tartalmazott 

(JIANG és ROTHSCHILD, 2007), Ëm a fizikai térképezés fejlődésével, mint példËul a 

radiËciós hibrid panel (RH) megjelenése (YERLE és mtsai, 1998, 2002; HAWKEN és 

mtsai, 1999), szËmos tovËbbi genetikai marker felfedezésére volt lehetőség. A radiËciós 

hibrid panel és a szomatikussejt-hibrid panel segítségével közel 10.000 marker 

kromoszómËn elfoglalt helyét hatËroztËk meg (MILAN és mtsai, 2006). A CSREES-

USDA (Cooperative State Research, Education, and Extension Service - United States 

Department of Agriculture) Ëltal finanszírozott Welcome Trust Sanger Intézet 

elsődleges szereplőnek szËmít a sertés teljes genomszekvenËlËsËban, hiszen a szükséges 

informËció 75%-a az intézettől szËrmazik (CHEN és mtsai, 2007). 

A sertéstenyésztésben a gazdasËgi szempontok miatt az allélok és a környezet Ëltal 

egyarËnt befolyËsolt kvantitatív tulajdonsËgokra fektetik a nagyobb hangsúlyt. A 

kvantitatív tulajdonsËgokra ható gének helyének (QTL) ismerete így elengedhetetlenül 

fontos. Az első QTL (ANDERSSON és mtsai, 1994) felfedezésével - amely a 4. 

kromoszómËn talËlható és a zsír beépülésre hat - gyorsütemű fejlődésnek indult a 

tovËbbi QTL-ek feltérképezése (ROTHSCHILD és mtsai, 2007). A jelenlegi ËllËs 

szerint (2020. Ëprilisi adatok) 687 publikËcióban 688 különböző tulajdonsËgra 30.170 

QTL-t írtak le. Ezek közül 2412 db szaporodËsbiológiai tulajdonsËgokkal Ëll 

kapcsolatban (ANIMAL QTLDB, 2020). Az utóbbi évek kutatËsai a szaporasËg 

genetikai alapjainak jobb megismerése érdekében nagyhatËsú szaporasËgi géneket, 

valamint sokgénes QTL-eket tËrtak fel hËziËllatokban, amelyek segítségével végzett 

szelekció sorËn gyorsabb genetikai előrehaladËs biztosítható (ZÉLDÁG, 2008). A 

mennyiségi tulajdonsËgokra ható gének, azokon belül is a pontosan tesztelhető 

szignifikËns gének meghatËrozËsa az egyik legnehezebb feladat a genetika területén. Az 
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Animal Genome Group 6000 sertést genotipizËlt megközelítőleg 4500 autoszomËlis 

SNP-t alkalmazva a kapcsoltsËgi egyenlőtlenség (LD) mértékének megismerése, 

valamint a genomasszociËciós vizsgËlatok elvégzéséhez és a mennyiségi 

tulajdonsËgokra ható kandidËns gének megismeréséhez szükséges hasznos informËciók 

kidolgozËsa céljËból (DU és mtsai, 2007). A mËsik nehezítő tényező a génhatËsok 

azonosítËsa terén, hogy a gazdasËgi szempontból fontos mennyiségi tulajdonsËgokért 

felelős gének és markerek többségét szabadalmi védelem alË helyezték, ami a 

tesztelések szËmËnak visszaszorítËsËval jËrt. A 2000-es évek elején a transzkriptom 

(RNS készlet) vizsgËlat fejlődésével lehetőség nyílt a kvantitatív tulajdonsËgokra ható 

gének azonosítËsËhoz szükséges vizsgËlatok leegyszerűsítésére (JIANG és 

ROTHSCHILD, 2007).  

A 2000-es évek elejére elkészült a sertés és az ember (GOUREAU és mtsai, 1996), 

valamint a sertés és a kutya (BILTUEVA és mtsai, 2004) összehasonlító térképe. A 

teljes sertésgenom vËzlatos térképe is összeËllt, azonban az összes gén, marker, QTL 

feltËrËsa tovËbbra is folyamatosan zajlik (GROENEN és mtsai, 2012). Az eredmények 

alapjËn a sertésgenom, hasonlóan a többi emlőséhez, beleértve az embert is, körülbelül 

2,8 milliËrd bËzispËrból épül fel (WALTERS, 2013). A mËr feltérképezett gének 

tovËbbi vizsgËlatËval, valamint célirËnyos szelekcióval a sertés termelési mutatói 

javíthatók (KISS és mtsai, 2014). A sertés SNP-k felfedezése érdekében szËmos nagy 

projektet zËrtak le és szËmos projekt jelenleg is folyamatban van. Egy kínai-dËn projekt 

keretén belül öt különböző fajtËban (duroc, erhuanlian, hampshire, lapËly, yorkshire) 

3,84 millió szekvenciËt azonosítottak. Az INRA-Genescope az SGSC sertésgenom 

szekvenËlËsi projektjével összefüggésben egymillió szekvenciËt írt le ibériai, lapËly, 

meishan, minipig, pietrain, vaddisznó, yorkshire fajtËkban (WERNERSSON és mtsai, 

2005). Az elmúlt évtizedben az SNP markerek alkalmazËsËt részesítik előnyben 

stabilitËsuk, sűrűségük, valamint az SNP-k detektËlËsËhoz szükséges vizsgËlatok 

automatizËlhatósËga miatt. A sertésben azonban csak korlËtozott szËmú SNP-t 

azonosítottak, annak ellenére, hogy a sertés gazdasËgilag és humËn orvosi szempontból 

is igen jelentős faj (KERSTENS és mtsai, 2009). A genomra kiterjedő, nagy sűrűségű 

SNP-chipek megjelenésével a genetikai térképek egyre több markert tartalmazhatnak. 

Az Illumina sertés SNP60 megjelenésével lehetőség nyílt a sertés genomjËnak nagy 

sűrűségű rekombinËciós térképének elkészítésére (RAMOS és mtsai, 2009). Az új 

generËciós szekvenËlËsi technológiËk közé tartozó chip egyszerre több SNP vizsgËlatËt 
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is lehetővé teszi, ezért gyorsabban és olcsóbban juthatunk megbízható adatokhoz 

(RAMOS és mtsai, 2009). 

Az International Nucleotide Sequence Database Collaboration keretében a 

GenBank (USA, National Center for Biotechnology Information), az EMBL-EBI (The 

European Bioinformatics Institute) és a DDBJ (DNA Data Base of Japan, National 

Institute of Genetics) úgynevezett DNS szekvencia-adatbËzisokat hozott létre. Az 

adatbËzisokban szakirodalmakból, szabadalmakból, a szekvenËlËst végző kutatóktól, 

illetve a genomszekvenËlËsi projektekből gyűjtött szekvencia adatokat rögzítenek 

(BÁLINT, 2009). A The Pig Variations and Positive Selection (PigVar) adatbËzis az 

SNP, SVs variËciókkal kapcsolatos informËciókat tartalmazza. Jelenleg az adatbËzis 

280 Ëzsiai és európai sertésben azonosított 64,6 millió SNP-t, 7 egyéb sertésfajtËban 

36,8 millió SNP-t, valamint Ëzsiai sertésben 7,2 millió azonosított SVs-t tartalmaz. A 

PigVar szabadon hozzËférhető, fontos informËciókat biztosít a sertés mesterséges és 

természetes szelekciójËnak, valamint a fenotípusos sokféleség tanulmËnyozËsËhoz 

(ZHOU és mtsai, 2017b). A jelenlegi (2020. Ëprilis) adatok szerint több, mint 67 millió 

variËciót (SNP és indel (deléció és/vagy inszerció)) tartalmaz az Ensembl (NCBI 

dbSNP-ból nyert adatok) adatbËzisa (ENSEMBL, 2020). A genomasszociËciós 

vizsgËlatokban egyre nagyobb figyelmet fordítanak az SNP-k funkcionËlis hatËsËnak 

vizsgËlatËra a sertéstenyésztés területén, a gyorsabb genetikai előrehaladËs lehetőségét 

kínËlva ezËltal (KEEL és mtsai, 2018). A sertésgenom genetikai variËcióinak alaposabb 

megismerése céljËból KEEL és mtsai (2018) publikËciójukban 240 sertés teljes 

genomszekvenËlËsËról szËmolnak be: 26.850.263 SNP-t azonosítottak, ezekből 

19.015.267 SNP azonosítËsËt korËbban (KEEL és mtsai, 2017) mËr publikËltËk. Az 

azonosított SNP-k közül 5.793.049 újonnan azonosított SNP-nek minősült (nem 

tartalmazta a NCBI sertés dbSNP adatbËzisa (Build 150) és 45.411 közülük Ëtfedést 

mutatott a PorcineSNP60 v2 BeadChip-el (Illumina Inc., San Diego, CA) vizsgËlt 

61.596 SNP-vel. A legtöbb variËnst az intergenikus területen, illetve az intronban 

talËltËk. Az SNP-k funkcionËlis hatËsËnak vizsgËlatakor elsősorban génexpressziós 

kutatËst végeznek. Az előbb említett két tanulmËnyban azonosított polimorfizmusok 

közül 316.000 SNP nagy vagy közepes hatËsú. 1162 fehérjekódoló gén esetében 1729 

funkcióvesztést okozó nagyhatËsú SNP-t, 12.686 génben 64.232 nem szinonim 

(aminosavcserét okozó) közepes hatËsú SNP-t, 90.939 szinonim (aminosavcserét nem 

okozó) kishatËsú SNP-t, 250.403 szabËlyozËsban szerepet jËtszó SNP-t azonosítottak, 

amelyek közül 15.739 a nem kódoló régióban (UTR) talËlható. 
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A kvantitatív genetika és a BLUP módszer alapjËn végzett szelekcióval sikeres 

genetikai előrehaladËs érhető el a nőivar reprodukciós tulajdonsËgaiban (UIMARI és 

mtsai, 2011). E tulajdonsËgok genetikai hËtterének pontosabb megismerése érdekében a 

genetikai variËciók azonosítËsa elengedhetetlenül fontos (LANDE és THOMSON, 

1990). A mikroszatellitekkel végzett kísérletek eredményeként szËmos, a 

szaporodËsbiológiai tulajdonsËgokat befolyËsoló QTL felfedezésére került sor. 

Az elmúlt néhËny évben a molekulËris genetika fejlődése lehetővé tette az Ëllatok 

genomiËlis szintű vizsgËlatËt is. Az egypontos nukleotid polimorfizmusok tipizËlËsËn 

alapuló, teljes genomra kiterjedő asszociËciós vizsgËlatok alkalmasak sertésfajtËkban a 

különböző reprodukciós tulajdonsËgokkal kapcsolatban lévő lókuszok feltérképezésére. 

MUÈOZ és mtsai (2007) az ESR1 és az ESR2 hatËsËt vizsgËltËk az összes született 

malacszËm (TNB) és az élve született malacszËm (NBA) tekintetében kínai-európai 

sertésekben. Eredményeik szerint az ESR1 c1227T allél kapcsoltsËgot mutat az összesen 

született malacszËmmal. Az additív hatËs becsült értéke 0,40 született malac almonként 

(P <0,03). 

ONTERU és mtsai (2011) GWAS kísérletük sorËn szËmos informatív QTL-régiót 

és gént (SLC22A18, FUT9, P2RY6, KCNC2, FGF2, TRAFD1) talËltak, amelyek 

kapcsolatban Ëllnak a teljes életteljesítményt tekintve az összesen született malacok 

szËmËval (LTNB), az élve született malacok szËmËval (LNBA), a fialËsi 

életteljesítménnyel a selejtezésig és az üresen Ëlló napok szËmËval. A tulajdonsËgokkal 

kapcsolatos gének hatËsai az egyed élete sorËn a reprodukciós életteljesítményére 

vonatkozóan magas genetikai korrelËciót mutatnak a tulajdonsËgok között. 

LEI és mtsai (2011) nagyfehér kocËk alomméretével kapcsoltsËgot mutató SNP-t 

azonosítottak az miR-27a génben. 

BERGFELDER-DRÊING és mtsai (2015) nagyfehér és lapËlysertések vizsgËlata 

sorËn 17, az élve született malacszËmot befolyËsoló jelentős markert talËltak olyan 

régiókban, amelyeknek ismert hatËsa van a nőivar egyes reprodukciós tulajdonsËgaira. 

A markerek környezetében lévő gének: PPARα, Fbln1, VEZT, FLRT2, PTGS2, 

PLA2G4A, AHCTF1, ITGB1, CTSL, FLT1. A két vizsgËlt fajta között nem észleltek 

Ëtfedő szignifikËns kromoszóma területeket vagy QTL-t. 

ONTERU és mtsai (2012) teljes genomvizsgËlatot végeztek sertések egyes 

szaporodËsbiológiai tulajdonsËgai (született malacok szËma, élve született malacok 

szËma, felnevelt malacok szËma, magzati fejlődés, vemhességi idő) tekintetében. 

Minden vizsgËlt gén (MEF2C, RASA1, HTR1A, PLSCR4, PLSCR5, PTX3, SEC23B, 
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BCL7B, NIPAL2, IGFBPL1, ATGR1, TBX3, ROR1, EYA3, RPLPO, HNRNPD, CDH20, 

SS18, TAF4B, KCTD1, FGGY, RELL1, ACCN1, ESR1, AHR, AQP7, EEA1, ACAD11, 

CCRL1, USBS, ECDHE2, CD96, ZEBD2, FSHB, CRSP2, CALCA, PTH, MATN3, 

VEGFA, CHGA, EPS15, MAFB) hatËsËt kimutattËk az említett tulajdonsËgok esetében. 

A gének 48%-Ënak a placentËra kifejtett hatËsËt bizonyítottËk, a genomi régiókat 

tartalmazó gének a méh működésével, a magzati fejlődéssel, a született-, élve született-, 

illetve felnevelt malacok szËmËval mutatnak kapcsoltsËgot. 

HAN és mtsai (2012) keresztezett lapËly és koreai fekete sertés F2 populËcióban az 

SPP1 gén polimorfizmusËt vizsgËltËk a növekedési és vËgËsi mutatókkal kapcsolatban. 

Az SPP1 A/B heterozigóta sertések születéskor és a 21. és 70. napon jelentősen 

nagyobb testtömeget mutattak, valamint a korai fejlődési időszakban nagyobb Ëtlagos 

napi testtömeggyarapodËs volt jellemző, mint az A/A és B/B homozigóta sertések 

esetében (P <0,05). 

XIAO-LEI és mtsai (2012) 820 sertés esetében olyan SNP-ket azonosítottak az 1., 

3., 13. és 16. kromoszómËn, amelyek az összesen született és az élve született malacok 

szËmËval kapcsoltsËgot mutatnak. REMPEL és mtsai (2010) az IGFBP1, IGFBP3, 

CPT1A, PPARGC1A, SLC22A5 géneken olyan SNP-ket talËltak lapËly x duroc x 

yorkshire keresztezett koca és kocasüldő ËllomËnyokban, amelyek kapcsoltsËgot 

mutatnak az összesen született, illetve az élve és holtan született malacok szËmËval, 

tovËbbË a mumifikËlódott magzatszËmmal és az ivarérettséggel. Egy 2011-es 

tanulmËnyban olyan SNP-ket azonosítottak, amelyek a reprodukciós tulajdonsËgokkal 

kapcsoltsËgot mutatnak finn lapËlysertésekben. A vizsgËlat sorËn Illumina Porcine 

SNP60 BeadChip-et alkalmaztak. A 9. kromoszóma 3 eltérő régiójËban detektËltak 

olyan SNP-ket, amelyek befolyËsoljËk az alomméret és a malacmortalitËs alakulËsËt 

(UIMARI és mtsai, 2011). CHEN és mtsai (2016) SPEF2 génnel végzett 

polimorfizmus-vizsgËlat eredményeként két SNP-t azonosítottak kínai nagyfehér és 

lapËly kanoknËl, amelyek kapcsolatba hozhatók a hereméret alakulËsËval, illetve 

szaporodËsbiológiai teljesítményükkel. 

SCHNEIDER és mtsai (2015) szËmos QTL-t azonosítottak az összesen született 

malacok szËmËval (TNB), az élve született malacok szËmËval (NBA), a holtan született 

malacok szËmËval, a születéskori alomtömeggel és a születéskori Ëtlagos alomtömeggel 

kapcsolatban. SzËmos gén a TNB és a NBA tulajdonsËgokkal kapcsolódó régiókban 

talËlható (CRH, SNX7, ACSL3, CAPZB, GALT, DNAJ, CWC22, AURKA, RAB22A, 
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DACH1). A születéskori Ëtlagos alomtömegre hatËssal lévő gének: LOC100737638, 

ESR1, PEBP4, GIGYF2, INSIG1, MYH15, MYO18B, BIN1.  

BAGINÇ HUNYADI és mtsai (2016) hét gén hatËsËt vizsgËltËk reprodukciós 

tulajdonsËgokra magyar nagyfehér kocËkban. Az EGF gén AA genotípushoz 

kapcsolódtak az élve született, illetve az összesen született malacok szËmËnak és a 

fialËsok szËmËnak legmagasabb értékei. SATO és mtsai (2016) nagyfehér kocËkkal 

végzett vizsgËlatban olyan SNP-ket azonosítottak az MBL2, CFB, ACE, EGF, KCNC2, 

SLC22A5, PRKAG3 géneken, amelyek kapcsoltsËgot mutattak egyes szaporasËgi 

tulajdonsËgokkal (összesen-, illetve élve született malacok szËma, vËlasztott malacok 

Ëtlagos tömege). 

HE és mtsai (2016) nagy fenotípusos eltéréseket talËltak alomméret tekintetében 

kínai fajtËkban. SzignifikËns különbségeket figyeltek meg az összes született 

malacszËm és a corpora lutea szËmËban a kocËk összehasonlítËsakor. Negyven 

azonosított gén közül az UCHL1, RPS6KB1 és CLTC gének befolyËsoltËk a sertés 

ovulËciós rËtËjËt. 

KANG és mtsai (2017) öt SNP markert azonosítottak, amelyek a teljes 

életteljesítményt tekintve az összes született malacszËmmal kapcsoltsËgot mutattak. Az 

azonosított markerek a MEGF11 génben, vagy annak közelében, az 1. kromoszómËn 

helyezkedtek el. 

WANG és mtsai (2017) összefüggést kerestek a FUT2 gén és nagyfehér kocËk 

termelési, valamint a szaporasËgi tulajdonsËgaik között (életkor 100 kg-osan, 

hËtszalonna-vastagsËg 100 kg-osan, szemizom vastagsËg, újszülött és vËlasztott 

malacok szËma, születéskori tömeg). Egy SNP, a FUT2 gén intronjËban mutatott 

kapcsoltsËgot az újszülött malacok és a vËlasztott malacok szËmËval. 

PANASIEWICZ és mtsai (2017) olyan SNP-ket azonosítottak JSR Hirschmann 

hibrid kocËknËl, amelyek kapcsoltsËgot mutattak az élve született- és a vËlasztott 

malacok szËmËval. ZHOU és mtsai (2017a) 14 SNP-t azonosítottak a CYP19A1 gén 

exonjËban és intronjËban, amelyek kapcsoltsËgot mutattak az alommérettel és a született 

malacok alomtömegével, egy SNP pedig nagyon szoros kapcsoltsËgot mutatott a 

született malacok alomtömegével. WU és mtsai (2018b) 167.355 SNP-t azonosítottak, 

amelyek közül 8 kapcsoltsËgot mutatott az összesen született malacok szËmËval, 23 az 

élve született malacok szËmËval és 20 az élve született malacok alomtömegével. Az 

AIM1, a FOXO3 gének az összesen született malacok szËmËval, az SLC36A4 és az 

INTU gének az élve született malacok alomtömegével mutattak kapcsoltsËgot.  
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UZZAMAN és mtsai (2018) genomasszociËciós vizsgËlatot végeztek Illumina 

PorcineSNP60 BeadChip-el yorkshire kocËkon az összes született-, élve született-, kis 

tömegű-, vËlasztott- és az összes szopós malac szËmËval kapcsolatban. Két SNP 

(rs81465399; rs80991683) mutatott szorosabb kapcsoltsËgot a kis tömegű, gyenge 

életképességű malacok szËmËval, egy SNP (rs81356596) a szopós malacok szËmËval, 

két SNP (rs81454514; rs81454465) az élve született malacok szËmËval. Az azonosított 

SNP-k közül szËmos a LOC102165882 lókuszhoz, mËsok a ACSL3, CD59 génekhez 

tartoznak. 

WANG és mtsai (2018) genomasszociËciós vizsgËlatot végeztek lapËlysertéseknél 

PorcineSNP80 BeadChip alkalmazËsËval. SzËmos olyan SNP-t detektËltak, amelyek 

kapcsoltsËgot mutattak az összes született-, illetve az élve született malacok szËmËval, 

az Ëtlagos születéskori alomtömeggel, a vemhesség hosszËval, az első termékenyítéskori 

és az első fialËskori korral összefüggésben. VizsgËlatuk sorËn 376 funkcionËlis gént 

azonosítottak, amelyek tartalmazzËk a detektËlt SNP-ket, vagy a közelükben talËlhatók. 

Ezen gének közül 14 (BHLHA15, OCM2, IL1B2, GCK, SMAD2, HABP2, PAQR5, 

GRB10, PRELID2, DMKN, GPI, GPIHBP1, ADCY2, ACVR2B) hat a 

szaporodËsbiológiai tulajdonsËgokra. 

SUWANNASING és mtsai (2018) ssGWAS vizsgËlattal azonosítottak genomiËlis 

régiókat, amelyek kapcsoltsËgot mutattak az egy évre jutó kocËnkénti vËlasztott 

malacszËmmal és az almok szËmËval, az almonként vËlasztott malacok szËmËval, az 

almonként élve született malacok szËmËval, az üresen Ëlló napok szËmËval és a 

vËlasztËstól a fogamzËsig eltelt idő hosszËval (almok között) nagyfehér és lapËly 

kocËknËl. Huszonöt (lapËly) és huszonkettő (nagyfehér) SNP-t azonosítottak a vizsgËlt 

reproduktív tulajdonsËgokkal összefüggésben. Két gént (RBP7, UBE4B) azonosítottak 

lapËly sertésben a vËlasztott malacszËmmal, az almonként élve született malacok 

szËmËval, a vËlasztËstól a fogamzËsig eltelt idő hosszËval és az egy évre jutó kocËnkénti 

vËlasztott malacszËmmal kapcsolatban. Egy gént (SLCO6A1) azonosítottak az egy évre 

jutó kocËnkénti almok szËmËval és az üresen Ëlló napok szËmËval kapcsolatban. Ét 

tovËbbi gént azonosítottak nagyfehér sertésben, amelyek közül kettő (ALDH1A3, 

LRRK1) hatËssal van a viszgËlt szaporodËsbiológiai tuljdonsËgokra, tovËbbi hËrom 

(RTL4, TRPM5, LHFPL1), pedig a vËlasztËstól a fogamzËsig eltelt idő hosszËra. Az 

alomjellemzők genetikai hËtterének feltËrËsa érdekében WU és mtsai (2018a) több 

ssGWAS-t végeztek lapËly és nagyfehér kocËknËl. Hat paritËst követve huszonkét 

SNP-t és négy - az embrionËlis fejlődéssel kapcsoltsËgot mutató - kandidËns gént 
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(FBXL7, ALDH1A2, LEPR, and DDX1) azonosítottak az összesen született-, illetve az 

élve született malacszËm és a születéskori alomtömeg tekintetében. 

LI és mtsai (2020) 5 magas és 5 alacsony szaporasËgú yorkshire kocËnËl teljes 

genomújraszekvenËlËst végeztek. Ésszesen 13.955.609 SNP-t és 2.666.366 indelt 

detektËltak a genomban. SzËmos SNP kapcsolatban Ëll az alommérettel. 14 kandidËns 

gént (BMP5, BMP6, BMP7, ACVR1, INHBA, ZFYVE9, TGFBR2, DCN, ID4, BAMBI, 

ACVR2ANEDD9, SLC39A11, SNCA, UNC5D) azonosítottak a kocËk egyes 

szaporodËsbiológiai tulajdonsËgaival (aloméret, összesen született malacok szËma, élve 

született malacok szËma) kapcsolatban. 

A fajtËk elkülönítésekor gyakran alkalmaznak chip technikËt. ZSOLNAI és mtsai 

(2013) chip vizsgËlatok eredményei alapjËn megËllapítottËk, hogy genetikai tËvolsËg 

szempontjËból a hËrom mangalica vËltozat külön fajtËnak is tekinthető. 
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3. SAJÁT VIZSGÁLATOK 

 

3. 1. Anyag és módszer 

 

3. 1. 1. Genetikai vizsgËlatok 

 

3. 1. 1. 1. Mintagyűjtés 

 

Tizenegy törzstenyészet 300 egyedétől gyűjtöttem vérmintËkat, amelyeket a DNS 

kivonËsËig -20°C-on tËroltam a NAIK-ÁTHK genetikai laboratóriumËban. A mintavétel 

sorËn egyszer hasznËlatos injekciós tűt, valamint EDTA véralvadËsgËtlót és stabilizËtort 

tartalmazó műanyag csövet hasznËltam. 

A vizsgËlat sorËn alËbbiakban felsorolt szaporodËsbiológiai tulajdonsËgok genetikai 

hËtterének feltérképezését tűztem ki célul: 

 

- fialËsok szËma (NL) 

- fialËsi szËzalék (PL) 

- élve született malacok szËma (NBA) 

- összesen született malacok szËma (TNB) 

- holtan született malacok szËma (NBD) 

- születéskori alomtömeg (LWA) 

- 21 napos Ëtlagos alomtömeg (M21D) 

- két fialËs között eltelt idő (IBL) 

- élve született malacok szËmËnak Ëtlaga (MNBA) 

- holtan született malacok szËmËnak Ëtlaga (MNBD) 

- összesen született malacok szËmËnak Ëtlaga (MTNB) 

- felnevelési rËta (GR) 

 

A mintËk kivËlasztËsa a következő kritériumok alapjËn történt: 

 jó és gyengébb szaporodËsbiológiai tulajdonsËgokkal is rendelkező egyedektől 

szËrmazzanak  

 a mintËk az egész populËcióra vonatkozóan reprezentatívak legyenek  

 a kivËlasztott egyedek között rokonsËgi kapcsolat ne Ëlljon fenn 
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3. 1. 1. 2. SNP-k azonosítËsa microarray (DNS-chip) technológiËval 

 

A genotipizËlËst a Neogen Europe Ltd. (Skócia, Egyesült KirËlysËg) végezte 

Illumina Porcine SNP 60K BeadChip (GeneSeek® Genomic Profiler™ High-Density) 

alkalmazËsËval, amely 61.177 SNP-t tartalmazott. 

Az Illumina cég Ëltal alkalmazott microarray 65.000 próbËs, nagy felbontËsú 

sertésre specializËlt tipizËló eszköz (3. kép), amely megfelelő SNP sűrűséget biztosít 

genomvizsgËlatok elvégzéséhez. Az eszköz lehetőséget kínËl több ezer SNP egyidejű 

lefuttatËsËra genetikai variËciók vizsgËlata sorËn. 

 

 

 

 

3. kép: Porcine SNP60K BeadChip Kit v2 

(forrËs: ILLUMINA, 2020) 
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A vizsgËlathoz szükséges adatok a Magyar Fajtatiszta Sertést Tenyésztők 

Egyesületének (MFSE) szaporodËsbiológiai és tenyésztési tulajdonsËgok adatait 

tartalmazó adatbËzisËból szËrmaznak. 

A magyar nagyfehér kocËk esetében vizsgËlt szaporodËsbiológiai tulajdonsËgok 

Ëtlag és szórËs értékei a 1. tËblËzatban lËthatók. 

 

1. táblázat 

A magyar nagyfehér kocák esetében vizsgált szaporodásbiológiai tulajdonságok 

átlag és szórás értékei 

 Ëtlag szórËs 

fialËsok szËma 3,05 1,73 

élve született malacok szËma 12,65 3,38 

holtan született malacok szËma 2,72 3,42 

születéskori alomtömeg 14,27 4,81 

vËlasztËskori alomtömeg 79,39 31,27 

két fialËs között eltelt idő 165,41 35,48 

felnevelési rËta (%) 87,20 34,60 

vemhesülési szËzalék (%) 94,30 16,71 
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3. 1. 2. GenotipizËlt adatok értékelése 

 

A genotipizËlËs sorËn a 95% feletti sikeres tipizËlËsi arËnnyal rendelkező SNP-ket 

vettem figyelembe (call rate > 95%), az ezen érték alatti polimorfizmusokat, a duplikËlt 

mintËkat (Identity By Descent, IBD > 0,95), az egy allélos lókuszokat, valamint a 0,05-

ös MAF-val rendelkező lókuszokat kizËrtam az adatËllomËnyból. Az adattisztítËst 

követően az adatbËzis 290 Ëllatot és 56.592 SNP-t foglalt magËba. A vizsgËlatba vont 

szaporodËsbiológiai paraméterekkel kapcsoltsËgot mutató lókuszok feltËrËsËhoz és az 

adatok szűréséhez multi-lókusz vegyes modellt alkalmaztam. A fenotípusos értékek 

maradtak, mint folyamatos vËltozók. A genomiËlis inflËciós tényezőt (λ) a khí-négyzet 

(χ²) statisztika eloszlËsËnak középértéke és a megfelelő χ
2
 eloszlËs mediËnjËnak 

hËnyadosaként írtam le (ARMITAGE, 1955). A populËció szerkezeti korrekciójËhoz 

genomiËlis rokonsËgi mËtrixot hasznËltam, multi-lókusz vegyes modellben (SEGURA 

és mtsai, 2012), amelynek képlete: 

y = Xβ + Zu + e 

ahol y: a fenotípusos érték 

X: az SNP-k és kovarianciËkból (gazdasËg és kor) Ëlló fix hatËsok mËtrixa 

Z: a véletlen Ëllati hatËs mËtrixa 

e: a maradék hatËsok 

β: a fix hatËsok vektora 

u: a véletlen hatËsok együtthatóit reprezentËló vektor. 

Az adatformËzËsokhoz, a statisztikai elemzésekhez és az adatszűrésekhez SVS 

szoftvert (GoldenHelix, USA) hasznËltam. A kromoszómËkon elhelyezkedő, 

szaporodËsbiológiai tulajdonsËgokkal kapcsoltsËgot mutató SNP-ket Manhattan 

tËvolsËgmËtrix alkalmazËsËval ËbrËzoltam, ahol az X tengely az SNP kromoszómËn 

elfoglalt helyét, az Y tengely pedig a kapcsolat szorossËgËt mutatja meg. 
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3. 1. 3. Andrológiai, spermatológiai vizsgËlatok 

 

A magyarorszËgi törzstenyészetek közül négy törzstenyészet összesen huszonegy 

kanjËtól gyűjtöttem vér- és spermamintËt. A mintavételeket a telepi Ëllatorvos, illetve a 

telepi inszeminËtor végezte. A vérvétel a nyaki vénËból (vena jugularis) történt, S-

Monovette EDTA KE/9ml vérvételi cső alkalmazËsËval. A spermavételnél gloved-hand 

(BASURTO-KUBA és EVANS 1981; ALTHOUSE és mtsai, 2015) módszert 

alkalmaztunk. A spermavétel közben ultrahang (Tringa Linear VET, Esaote, 

SpanyolorszËg), illetve termogrËfiËs (InfiRay IRAC200H, Yantai IRay Technology Co., 

Ltd., Kína) felvételeket (4. és 5. kép) készítettem a here morfológiai ËllapotËnak 

felmérése és a here hőszabËlyozËsËnak vizsgËlata céljËból. Az ultrahangos felvételek 

kiértékelését GIMP (GNU Image Manipulation Program, 2.10.10) pixelgrafikus 

képszerkesztő programmal, a termogrËfiËs felvételek elemzését pedig FLIR hőkamerËs 

képkiértékelő programmal végeztem el. 

 

2. táblázat 

A törzstenyészetekben begyűjtött minták és az elvégzett vizsgálatok száma 

 

törzstenyészetek 

A B C összes 

vérmintËk (n) 
MNF 3 3 

- 11 
ML 4 1 

 ejakulËtum (n) 
MNF 3 3 3 

16 
ML 4 1 2 

ultrahangos 
vizsgËlat 

MNF 3 
- 5 12 

ML 4 

CASA  
MNF 3 3 3 

16 
ML 4 1 2 

termogrËfiËs 
vizsgËlat 

MNF 3 
- 5 12 

ML 4 

 MNF (magyar nagyfehér) ML (magyar lapËly) 

 

Az 2. tËblËzatban a begyűjtött fajtËnkénti vér- és spermamintËk, valamint az 

elvégzett vizsgËlatok lËthatók. Egyes törzstenyészetek esetében nem volt lehetőségem 

minden vizsgËlatot elvégezni (vérvétel, ultrahang, hőkamera – üresen hagyott 
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négyzetek). Előzetesen vizsgËlatokat végeztem egyéb sertésfajtËkon a vizsgËlati 

technikËk begyakorlËsa érdekében. 

  

  4. kép: Here ultrahangos felvétele       5. kép: Here hőkamerás felvétele 

 

 

3. 1. 4. MotilitËs és morfológiai vizsgËlatok 

 

A laboratóriumi vizsgËlatokat Herceghalmon, a Nemzeti AgrËrkutatËsi és 

InnovËciós Központ Állattenyésztési, TakarmËnyozËsi és Húsipari Kutatóintézet 

(NAIK, ÁTHK) szaporodËsbiológiai laboratóriumËban végeztem. Az ejakulËtumokat a 

mintavételt követően 16°C-on tËrolva az intézetbe szËllítottam. A spermiumok ËllapotËt 

a KovËcs-Foote féle festési eljËrËssal (KOVÁCS és FOOTE, 1992) készített keneteken 

értékeltem ki (6. kép). Ez a módszer megmutatja az élő és elhalt spermiumokat, az 

akroszóma ËllapotËt és a sejtek morfológiai rendellenességeit. A festési eljËrËs sorËn az 

élő és elhalt spermiumok festésére Chicago sky blue 6B (CSB) oldatot (Sigma-Aldrich 

C8679, Sigma Aldrich Corporation, St. Louis, MO, United States), a minta fixËlËsËhoz 

0,2%-os neutrËlvöröst (Sigma Aldrich N-7005, Sigma Aldrich Corporation, St. Louis, 

MO, United States) és formaldehidet tartalmazó (37%-os formaldehid oldat) 1N HCL 

oldatot, az akroszóma festésre 7,5%-os Giemsa törzsoldatot (Sigma G S500, Sigma 

Aldrich Corporation, St. Louis, MO, United States) hasznËltam. A friss spermËt festést 

megelőzően pufferolt NaCl oldattal (0,06% K2HPO4 anhidrËt és 0,825% NaCl) és 

formalinos citrËttal (2,9% Na3-citrËt és 0,1% formalin) hígítottam. A hígítËst követően 

egy tËrgylemez közepére 17 µl CSB festéket, majd szintén 17 µl hígított spermËt 
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cseppentettem, egy mËsik lemez sarkËval homogenizËltam és pËrhuzamosan elhúzott 

lemezekkel, egymËs felületéhez teljesen nem érve – a sejtek sérülését elkerülve - két 

kenetet készítettem. A keneteket közel függőleges helyzetben szobahőmérsékleten 

szËradni hagytam. A minta fixËlËsËhoz neutrËlvörös festékből oldatot (86 ml 1 N HCl és 

14 ml 37% formaldehid oldat és 0,2 g neutrËl vörös (Sigma, N-7005) készítettem, 

amellyel 4 perc alatt fixËltam. Ezt követte a csapvizes, majd desztillËlt vizes öblítés. Az 

akroszóma megfestődése érdekében a tËrgylemezeket 7,5%-os Giemsa törzsoldattal és 

desztillËlt vízzel (4 ml+50 ml) feltöltött festőkËdakba Ëllítottam, amelyeket 3 órËra 35-

40°C-ra termosztËtba helyeztem (az akroszóma 20°C alatt nem festődik). A 3 óra 

leteltével csapvizes és desztillËlt vizes öblítést és 2 perces desztillËlt vizes ËztatËst 

végeztem. A levegőn megszËrított keneteket fedőlemezzel lefedtem, 1000x-es 

nagyítËssal immerziós rendszerű objektív (fedőlemez és az objektív között folyadék 

(Merck 1.07960, Darmstadt, Germany) a felbontóképesség növelése érdekében) alatt 

fénymikroszkóppal (Olympus BX51, Olympus Corporation, Tokyo, JapËn) vizsgËltam 

sËrga fényszűrőt alkalmazva a színËrnyalatok könnyebb megkülönböztetése érdekében. 

A spermiumok különböző részei, különböző színekben, Ërnyalatokban festődnek meg 

(1. Ëbra), amely képet ad a vizsgËlt sejt ËllapotËról (KOVÁCS és FOOTE, 1992; NAGY 

és mtsai, 1999; KÚTVÉLGYI és mtsai, 2006). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

6. kép: Kovács-Foote féle festési eljárással készített kenet képe 
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1. ábra 

A spermiumok állapotának kiértékelése Kovács-Foote festési eljárással készített 

keneteken (KOVÁCS és FOOTE, 1992 nyomán) 

 

akroszóma ép fellazult sérült hiËnyzó 

élő     

elhalt     

 

 

A spermiumok motilitËsvizsgËlatËt mozgËselemző programmal (CASA, 

AndroVision, Minitüb, NémetorszËg) a mintËk intézetbe történő szËllítËsËt követően 

azonnal megkezdtem. Az ejakulËtumból Eppendorf egycsatornËs mechanikus pipettËval 

mintËt vettem 2 ml-es Eppendorf csőbe. A motilitËsvizsgËlatokhoz szükséges 

koncentrËcióhoz (60 x10
6
spermium/ml) a mintËkat tovËbb hígítottam Beltsville 

Thawing Solution (BTS) hígítóval (PURSEL és JOHNSON, 1975) 1:15 (v/v) arËnyban. 

A mintËkat az Eppendorf cső falËra cseppentve-adagolËst, majd rËzatËst követően 

vízfürdőben inkubËltam (37°C, 20 perc). Ezt követően mértem a spermiumok 

motilitËsËt. Az elemzéshez szükséges, fűthető tËrgyasztallal felszerelt, valamint negatív 

fËziskontraszt-objektívvel ellËtott mikroszkóp (Olympus BX61, Olympus, JapËn) 

tËrgylemezére 10 µl hígított spermËt cseppentettem és a CASA segítségével 

kiértékeltem. A program 10 területről videó felvételeket készít, azokat elemzi és 

összegyűjti az adatokat. A sejteket hËrom kategóriËba soroltam (nem motilis: a 

spermiumok nem mozognak, nem progresszív mozgËs: a sperma egyhelyben mozog, 

progresszív mozgËs: a sperma előrehaladó mozgËst végez). A mozgËs típusainak 
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elemzéséhez a CASA hasznËlati útmutatójËban a sertésre vonatkozó beËllítËsi 

paramétereket alkalmaztam: nem mozgó: AOC (average orientation change) <2,5; 

TM%: AOC> 2,5 és DSL (distance straight line) <4,5 μm/s;  PM%: AOC > 2,5 és DSL 

>4,5 μm/s (HORVÁTH, 2015).  

 

3. 1. 5. Hordozható motilitËsvizsgËló eszköz alkalmazhatósËgËnak ellenőrzése 

 

Négy tenyészetből nyolc kan (két magyar lapËly, két magyar nagyfehér, két duroc × 

pietrain, két danbred × duroc) összesen 581 ejakulËtumËt gyűjtöttem be. A frissen 

begyűjtött ejakulËtumokat Beltsville Thawing Solution (BTS) (PURSEL és JOHNSON, 

1975) hígítóval hígítottam, majd a 16°C-on tËrolva szËllítottam a NAIK-ÁTHK 

szaporodËsbiológiai laboratóriumËba. A vizsgËlatba vont 581 ejakulËtumot a 

motilitËsvizsgËlatokhoz szükséges koncentrËciónak (50 x10
6 

spermium/ml) megfelelően 

hígítottam, ezt követően asztali CASA szoftverrel (Sperm Class Analyzer – SCA, 

Microptic S. L., SpanyolorszËg) és mobil CASA (Ongo) készülékkel egyarËnt (Ongo 

Sperm Test®, Microfluidlabs, MagyarorszËg) vizsgËlatot végeztem koncentrËció, 

motilitËs és progresszív motilitËs tekintetében. 

Az Ongo (7. kép) egy optikai rendszerrel, kijelzővel, beépített fűthető tËrgyasztallal 

(Ëllandó, 37°C-os hőmérséklet szükséges a sejtek életben maradËsËhoz) ellËtott 

hordozható eszköz. A készülék egyszerűsített billentyűzete a vizsgËlat elindítËsËt és 

mentését, az ejakulËtum vizsgËlata közben a fényerő és az élesség beËllítËsËt, valamint 

3 mËsodperces videó felvételek (30 képkocka/mËsodperc) készítését teszi lehetővé. Az 

adatok pdf formËtumú rögzítését, illetve a videók tËrolËsËt a géphez tartozó USB eszköz 

biztosítja. SzËmos különféle tËrgylemez, mint példËul Leja, Makler, Horwells, 

Neubauer (MAKLER, 1978; COETZEE és MENKVELD, 2009; IMADE és mtsai, 

1993) létezik a piacon a különböző CASA rendszerekhez. Az Ongo is rendelkezik egy 

sajËt 2 cellËs (A, B) tËrgylemezzel (8. kép). 
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7. kép: Ongo   8. kép: Ongo tárgylemez 

(forrËs: I3)          (BALOGH, 2020) 
 

 

A tËrgyasztal felett a LED megvilËgítËssal ellËtott optikai rendszer a tËrgylemezre 

cseppentett minta képét kétszËzötvenszeres nagyítËsban küldi az eszköz kijelzőjére. A 

videó rögzítését követően a kijelzőn a fő paraméterek lËthatók: a mérések szËma, a 

sejtszËm, a progresszív motilitËs (%), a teljes motilitËs (%), és a koncentrËció (M/ml). A 

kijelzett értékeket az eszköz az USB-kapcsolaton keresztül menti is. A minta 

vizsgËlatËról készült felvételek ismételhetők, amíg a vizsgËlni kívËnt sejtszËmot el nem 

érjük.   

A Microptic CASA szËmítógéphez csatlakoztatott fËzis-kontraszt mikroszkóppal 

(zöld filter, negatív fËzis-kontraszt kondenzËtor, tízszeres nagyítËsú lencse), fűthető 

tËrgyasztallal (amely tartja a megfelelő (37°C) hőmérsékletet), kamerËval (25-50 

képkocka/mËsodperc) felszerelt rendszer. Az ejakulËtumok vizsgËlata sorËn minden 

Ëllatfajra külön beËllítËsokat alkalmazhatunk. A tËrgylemezre cseppentett termékenyítő 

anyagról a mikroszkóp a szËmítógép képernyőjére tovËbbítja a képet, ahol a sejtek 

motilitËsuknak megfelelően különböző színű jelölésekkel (piros: nem motilis, zöld: 

progresszív mozgËst végző, sËrga: kevésbé motilis) lËthatók. A program különböző 

képeket készít, valamint adatokat rögzít, amelyek a lementést követően visszanézhetők. 

Az adatok tartalmazzËk többek között a motilitËst, koncentrËciót, az aktivËciós és a 

kinematikus tulajdonsËgokat is (MICROPTIC, 2015). 

A vizsgËlati módszer az asztali és a hordozható CASA-val végzett vizsgËlatoknËl 

mind az 581 ejakulËtum esetében azonos volt. A spermiumok osztËlyozËsa BUSS és 

mtsai (2019) javaslata szerint történt: immotilis spermiumok: Ëtlagos irËnyvËltoztatËsuk 
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<8 μm; folyamatos haladó mozgËst végző spermiumok: körkörös mozgËs ≥10 μm/s, 

egyenes vonalú mozgËs ≥ 6 μm és a sejtek motilitËsi sugara ≥15 μm. 

A mintËk vizsgËlatËhoz Ongo tËrgylemezt alkalmaztam. A felhígított mintËkból 

10 µl mennyiséget pipettËztam a cellËkba. A vizsgËlt területeket jelöltem a lemezen, a 

két eszközzel pedig azonos hőmérsékleten (37°C) vizsgËltam. Mindkét vizsgËló 

rendszer alkalmazËsËt különböző paraméterek beËllítËsa előzte meg, mint példËul 

Ëllatfaj, fókuszËlËs, hígító típusa. 

A statisztikai elemzést Bland-Altman módszerrel végeztem (BLAND és ALTMAN, 

1986). A módszer lehetővé teszi az asztali és a hordozható CASA mérési technikËi 

közötti Ëtlagkülönbségek leírËsËt és ËbrËzolËsËt: a koncentrËció, a motilitËs, a 

progresszív motilitËs összehasonlíthatók. A módszerek közötti ±20%-os eltérés 

elfogadhatónak tekinthető a klinikai andrológiai vizsgËlatokban. Ezt az összehasonlítËsi 

módszert vették figyelembe MORTIMER és mtsai (2015) arany standard 

spermaelemzési módszerként, ahol kiszËmítottËk a felső és alsó 95%-os megegyezés 

hatËrértékeket. 

 

 

3. 2. Eredmények és azok értékelése 

 

3. 2. 1. SNP-k azonosítËsa 

 

A genetikai vizsgËlat sorËn a minél szorosabb kapcsoltsËgot mutató SNP-k 

azonosítËsËt tűztem ki célul. 

A 12 vizsgËlt szaporodËsbiológiai paraméter (fialËsok szËma, fialËsi szËzalék, élve 

született malacok szËma, összesen született malacok szËma, holtan született malacok 

szËma, születéskori alomtömeg, 21 napos Ëtlagos alomtömeg, két fialËs között eltelt idő, 

élve született malacok szËmËnak Ëtlaga, holtan született malacok szËmËnak Ëtlaga, 

összesen született malacok szËmËnak Ëtlaga, felnevelési rËta) közül, az alËbbiakban 

részletesen bemutatott 5 tulajdonsËg esetében talËltam olyan SNP-ket, amelyekkel 

szoros kapcsoltsËgot mutatnak. Az azonosított SNP-k közelében lévő gének az Ensembl 

Sus scrofa 11.1 adatbËzisËból szËrmaznak. 
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3. 2. 1. 1. Ésszesen született malacok szËma 

 

VizsgËlatom sorËn az összesen született malacok szËmËval (TNB) kapcsolatban a 

vizsgËlt 290 magyar nagyfehér koca esetében hËrom SNP-t azonosítottam, amelyek az 

1., 6. és 13. kromoszómËn talËlhatók (3. tËblËzat, 2. Ëbra). 

 

3. táblázat 

Az összesen született malacok számával (TNB) kapcsoltságot mutató lókuszok, 

genomiális elhelyezkedésük és a szomszédos gének 

marker ss 

azonosító 

kromoszóma: 

pozíció 
-log10P 

markerhez 

közeli gén(ek) 
MAF FDR 

rs80878088 1:88143914 6,00 
RFPL4B, 

MARCKS, 
0,298 0,016 

rs336610321 6:2594634 7,86 

FBXO31 

FOXL1, 

MTHFSD 

0,299 6,88e-4 

rs326153933 13:139009753 6,22 FGF12 0,364 0,015 

MAF (minor allele frequency, minor allélgyakorisËg); FDR (false discovery rate, téves 

felderítési arËny) 

 

A hËrom SNP-hez közel lévő gének közül az 1. kromoszómËn (Sus scrofa 

chromosome 1, SSC1) lévő RFPL4B gén funkciója eddig még nem ismert, RNS 

formËja az emberi herében és placentËban fordul elő a legnagyobb arËnyban 

(FAGERBERG és mtsai, 2014). A MARCKS fehérje a sejtmotilitËsban, a 

fagocitózisban, a membrËn Ëteresztőképességének szabËlyozËsËban, valamint a 

mitogenezisben jËtszik szerepet (ARBUZOVA és mtsai, 2002). 

A 6. kromoszómËn talËlható FBXO31 fehérje az eddigi kutatËsi eredmények 

alapjËn feltételezhetően megköti és felveszi az ubiquitinËcióhoz és lebomlËshoz 

szükséges szubsztrËtot (ZHANG és mtsai, 2015). A FOXL1 kiemelt szereppel bír 

többek között az anyagcsere-folyamatok szabËlyozËsËban, a sejtproliferËcióban, 

valamint a gasztrointesztinËlis epithelium megfelelő proliferËciójËhoz és 

differenciËlódËsËhoz szükséges ontogenezis sorËn a génexpresszióban (GENECARDS 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/projects/SNP/snp_ref.cgi?rs=rs80878088
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/projects/SNP/snp_ref.cgi?rs=rs326153933
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DATABASE, 2020a). A szintén a 6. kromoszómËn talËlható MTHFSD génben, 

szekvencia-ismétlődések pozitív korrelËciót mutatnak a gén transzkripciós szintjével 

felnőtt nők petefészkeiben. TovËbbË RAN és mtsai (2018) jelentős vËltozËsokat 

említenek az alom méretét tekintve xiang sertéspopulËcióban. 

A 13. kromoszómËn (Sus scrofa chromosome 13, SSC13) lévő FGF12 gén részt 

vesz a DNS-metilËcióban, amely nagy szerepet jËtszik a szaporodËsbiológiai 

folyamatokban. AN és mtsai (2018) a DNS-metilËció mintËzatËnak vËltozËsËt fedezték 

fel guanzhongi tejelő kecskék petefészkeiben az ivarzËs idején és a sËrgatest fËzisban, 

ami gyakorlati szempontból fontos lehet a juhok ivarzËsszabËlyozËsËban. NADERI és 

mtsai (2018) szarvasmarha endometritiszre hatËst gyakorló funkciót vizsgËltak az 

FGF12 gén tekintetében. 

 

2. ábra: Manhattan távolságmátrix az összesen született malacok számával (TNB) 

kapcsoltságot mutató polimorfizmusokról (SNP) 

 

 

Az 1., 6., 13. kromoszómËn lévő lókuszoknËl a log10P ≥ 6 értékek mutatjËk a 

legszorosabb kapcsolatot a vizsgËlt szaporodËsbiológiai tulajdonsËggal, az összesen 

született malacok szËmËval. A vízszintes tengelyen a 19-es szËm az X kromoszómËt 

jelzi.  
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3. 2. 1. 2. Születéskori alomtömeg 

 

A születéskori alomtömeggel kapcsolatban a vizsgËlt 290 magyar nagyfehér koca 

esetében hét lókuszt azonosítottam, amelyek az 5., 6., 14., 16., 17. X. kromoszómËn 

helyezkednek el (4. tËblËzat, 3. Ëbra). 

 

4. táblázat 

A születéskori alomtömeggel (LWA) kapcsoltságot mutató lókuszok, genomiális 

elhelyezkedésük és a szomszédos gének 

marker ss 

azonosító 
kromoszóma:pozíció -log10P 

markerhez 

közeli 

gén(ek) 

MAF FDR 

rs81382693 5:1912703 10,35 
ARHGAP8, 

PRR5 
0,425 1,10e-06 

rs340060083 6:70048043 5,87 
PADI2, 

PADI1 
0,397 9,49e-03 

rs345681434 14:39399038 8,56 
MED13L, 

TBX3 
0,115 4,53e-05 

rs81459332 16:48711236 7,76 ERBB2IP 0,155 1,74e-04 

rs80882327 17: 57391800 8,47 BMP7 0,492 4,22e-05 

rs81473286 X:8718698 10,46 
AMELX, 

ARHGAP6 
0,446 1,73e-06 

rs319594780 X:135147279 7,72 
SLITRK 

klaszter 
0,348 1,59e-04 

MAF (minor allele frequency, minor allélgyakorisËg); FDR (false discovery rate, téves 

felderítési arËny) 

 

Az 5. kromoszómËn (Sus scrofa chromosome 5, SSC5) lévő ARHGAP8 gén 

befolyËsolja a maremmana szarvasmarhËk ikerellés előfordulËsËnak gyakorisËgËt 

(MOIOLI és mtsai, 2017). A PRR5 fontos szerepet jËtszik a PDGFRB gén 

expressziójËnak szabËlyozËsËban, amely hozzËjËrul az embriófejlődéshez, az 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/projects/SNP/snp_ref.cgi?rs=rs81382693
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/projects/SNP/snp_ref.cgi?rs=rs340060083
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/projects/SNP/snp_ref.cgi?rs=rs345681434
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angiogenezishez, a sejtproliferËcióhoz, a sejtdifferenciËlódËshoz, valamint a humËn 

tËplËlkozËsi szokËsok kialakulËsËhoz (MCELROY és mtsai, 2018). A PRR5-ARHGAP8 

fehérje a szomszédos PRR5 és ARHGAP8 gének ritka, de természetes körülmények 

között előforduló transzkriptuma, amely szekvenciaazonossËgot tartalmaz az egyes 

géntermékekkel, és magËba foglalja a RhoGAP fehérje doméneket. Funkciója még nem 

ismert (GENECARDS DATABASE, 2020b). 

A 6. kromoszómËn (Sus scrofa chromosome 6, SSC6) lévő PADI2 befolyËsolja az 

anyagcsere-folyamatokat, az angiogenezis szabËlyozËsËt, valamint gËtlËsa dózisfüggő 

hatËst mutatott a humËn mikrovaszkulËris endotél sejtekben (KHAJAVI és mtsai, 

2017). A PADI1 a peptidilarginin deiminËz génklaszterek komponense. 

Diethylstilbestrol (DES) hatËsËra egérnél a PADI génklaszterben nagy sűrűségű 

ösztrogénreceptor-alfa-függő szuper-fokozót azonosítottak. Az eredmények alapjËn arra 

következtethetünk, hogy a DES megvËltoztatja a méhfejlődést, ebből következően pedig 

a felnőtteknél a reproduktív funkciót, módosítva az ösztrogén Ëltal szabËlyozott gének 

közelében lévő ERα kötőhelyeken lévő területet (JEFFERSON és mtsai, 2018). 

ZHANG és mtsai (2016) kimutattËk, hogy a PADI1 katalizËlt hiszton-citrullinËció 

nélkülözhetetlen az egerek korai embriófejlődéséhez. 

A 14. kromoszómËn (Sus scrofa chromosome 14, SSC14) lévő MED13L 

szabËlyozza a zigóta genom aktivËlódËsËt, illetve egerekben a beËgyazódËst követően 

befolyËsolja az egér fejlődését (MIAO és mtsai, 2018). Emberben a veleszületett szív- 

és idegrendszeri problémËk, valamint az értelmi fogyatékossËg kialakulËsËra gyakorolt 

hatËsËt feltételezik (ADEGBOLA és mtsai, 2018). A TBX3 gén és a holtan született 

egyedek szËma között ONTERU és mtsai (2012) összefüggést talËltak. 

A 16. kromoszómËn (SSC16) lévő ERBB2IP vagy ERBIN gén német 

sertésËllomËnyokban (meishan, mangalica, duroc, pietrain, német lapËly, hampshire, 

husum red pied, német nagy fehér) a kocËk alomméretét befolyËsoló kandidËns gének 

egyike (SPÉTTER és mtsai, 2010). 

A 17. kromoszómËn (Sus scrofa chromosome 17, SSC17) lévő BMP7 fehérje 

kapcsolatban van egyes szaporodËsbiológiai paraméterekkel, mint az élve született 

malacok szËma, születéskori alomméret, 21 napos Ëtlagos alomtömeg (FENG és mtsai, 

2013). 

Sertéseknél az SSCX: AMELX (Amelogenin X-linked) a nemi meghatËrozËs mellett 

(FONTANESI és mtsai, 2008) részt vesz az oszteoklasztogenezisben is 
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(HATAKEYAMA és mtsai, 2006). Az ARHGAP6 egy helyen talËlható az 

elzsírosodËssal és növekedési tulajdonsËgokkal kapcsoltsËgot mutató QTL-ekkel 

(PUIG-OLIVERAS és mtsai, 2016). A SLITRK2 kapcsolatban van a szinaptogenezissel, 

és serkenti a szinapszis-differenciËlódËst (BEAUBIEN és mtsai, 2016). 

 

 

3. ábra: Manhattan távolságmátrix a születéskori alomtömeggel (LWA) 

kapcsoltságot mutató polimorfizmusokról (SNP) 

 

Az 5., 6., 14.,16.,17., X kromoszómËn lévő lókuszoknËl a -log10P > 5 értékek 

mutatjËk a legszorosabb kapcsolatot a vizsgËlt szaporodËsbiológiai tulajdonsËggal, a 

születéskori alomtömeggel. A vízszintes tengelyen a 19-es szËm az X kromoszómËt 

jelzi. 

 

3. 2. 1. 3. Holtan született malacok szËma 

 

A vizsgËlt 290 magyar nagyfehér koca esetében hét lókuszt azonosítottam, amelyek 

kapcsolatban Ëllnak a holtan született malacok szËmËval. Ezek a lókuszok az 5., 6., 13., 

14., 15., 16.,18. kromoszómËn talËlhatók (5. tËblËzat, 4. Ëbra). 
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5. táblázat 

Holtan született malacok számával (NBD) kapcsoltságot mutató lókuszok, 

genomiális elhelyezkedésük és a szomszédos gének 

marker ss 

azonosító 
kromoszóma:pozíció -log10P 

markerhez 

közeli gén(ek) 
MAF FDR 

rs81382693 5:1912703 10,95 ARHGAP8 0,425 5,56e-07 

rs340060083 6:70048043 5,43 PADI2, PADI1 0,397 3,03e-02 

rs80893810 13:183254699 8,29 
CADM2, LIPI 

SNORA70 
0,335 1,27e-04 

rs80845657 14:41396206 6,72 RPL6, TBX3 0,095 2,35e-03 

rs329723588 15:152057161 6,81 SCLY 0,090 2,58e-03 

rs338594773 16:70502947 5,90 EBF1 0,365 1,24e-02 

rs333328959 18:8927486 5,15 
BRAF, MKRN1, 

PPAR 
0,069 4,99e-02 

MAF (minor allele frequency, minor allélgyakorisËg); FDR (false discovery rate, téves 

felderítési arËny) 

 

Az 5. kromoszómËn lévő ARHGAP8 gén és a 6. kromoszómËn lévő PADI2, PADI1 

gének funkciói a 3. 2. 3. 2. Születéskori alomtömeg alfejezetben lévő ezekre a génekre 

vonatkozó leírËssal megegyezik. 

A 13. kromoszómËn (Sus scrofa chromosome 13, SSC13) lévő CADM2 

szabËlyozza egereknél a testtömeget, valamint az energia homeosztËzist (YAN és mtsai, 

2018). A SNORA70 gén a holstein, hanwoo és n'dama szarvasmarhafajtËknËl egyéb 

génekkel a tejfehérje és a pajzsmirigyhormon jelËtvitelében (holstein), a hiszton-acetil-

transzferËz aktivitËsban (hanwoo) és a renin szekrécióban (n'dama) jËtszik fontos 

szerepet (TAYE és mtsai, 2017). A LIPI valószínűsíthető funkciója a lizofoszfatidsav 

előËllítËsa, amely több biológiai funkció fontos közvetítője (AOKI és mtsai, 2007). 

A 14. kromoszómËn (Sus scrofa chromosome 14, SSC14) lévő RPL6 

kölcsönhatËsba lép a hisztonokkal és közreműködik a DNS-kËrosodËsra adott 

vËlaszreakcióban (YANG és mtsai, 2019). 

A 15. kromoszómËn (Sus scrofa chromosome 15, SSC15) lévő SCLY részt vesz az 

alanin és az elemi szelén szelenociszteinből történő előËllítËsËban, összefügg az 

expressziója az endometrium aminosav-transzportjËval és anyagcseréjével, tovËbbË 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/projects/SNP/snp_ref.cgi?rs=rs81382693
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/projects/SNP/snp_ref.cgi?rs=rs340060083
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/projects/SNP/snp_ref.cgi?rs=rs80893810
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/projects/SNP/snp_ref.cgi?rs=rs80845657
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/projects/SNP/snp_ref.cgi?rs=rs329723588
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/projects/SNP/snp_ref.cgi?rs=rs338594773
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/projects/SNP/snp_ref.cgi?rs=rs333328959
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hatËssal van a tehenek ivarzËsËra (FRANÆA és mtsai, 2017) és az egerek elhízËsi 

hajlamËnak kialakulËsËra (SEALE és mtsai, 2015). 

A 16. kromoszómËn (Sus scrofa chromosome 16, SSC16) lévő EBF1 egy mikro-

RNS-sel csendesített génexpressziós kaszkËd alkotórésze, amelynek különböző mértékű 

leszabËlyozËsËval kocËk tenyésztési teljesítményét befolyËsolja (TANIGUCHI és mtsai, 

2014). 

A 18. kromoszómËn (Sus scrofa chromosome 18, SSC18) lévő BRAF gént a 

berkshire és a koreai ősi fajtËk összehasonlító szelekciója sorËn fedezték fel (EDEA és 

KIM, 2014). Az MKRN1 fehérje (CASSAR és mtsai, 2015) hozzËjËrul az adipogenezis 

szabËlyozËsËhoz. A PPAR befolyËsolja az elhízËs és az anyagcsere-betegségek 

kialakulËsËt (KIM és mtsai, 2014). 

 

4. ábra: Manhattan távolságmátrix a holtan született malacok számával (NBD) 

kapcsoltságot mutató polimorfizmusokról (SNP) 

 

 

Az 5., 6., 13., 14., 15., 16., 18. kromoszómËn lévő lókuszoknËl a -log10P > 5 

értékek mutatjËk a legszorosabb kapcsolatot a vizsgËlt szaporodËsbiológiai 

tulajdonsËggal, a holtan született malacok szËmËval. A vízszintes tengelyen a 19-es 

szËm az X kromoszómËt jelzi. 
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3. 2. 1. 4. 21 napos Ëtlagos alomtömeg 

 

A vizsgËlt 290 magyar nagyfehér koca esetében az 1. kromoszómËn egy lókuszt 

azonosítottam, amely kapcsoltsËgot mutat a 21 napos Ëtlagos alomtömeggel (6. tËblËzat, 

5. Ëbra). 

 

6. táblázat 

A 21 napos átlagos alomtömeg (M21D) alakulásával kapcsoltságot mutató lókusz, 

genomiális elhelyezkedése és a szomszédos gének 

marker ss 

azonosító 
kromoszóma:pozíció -log10P 

markerhez 

közeli gén(ek) 
MAF FDR 

rs699316219 1:200350940 5,62 
ARF6, 

ABHD12B 
0,461 0,117 

MAF (minor allele frequency, minor allélgyakorisËg); FDR (false discovery rate, téves 

felderítési arËny) 

 

Az 1. kromoszómËn (SSC1) lévő ARF6 jelenléte megfigyelhető minden vizsgËlt 

sertésszövetben. Leggyakrabban a vesében és a gyomorban, legritkËbban az izomban és 

a szívben fordul elő (ZHANG és mtsai, 2010). ABHD12B a sertés elhízËsËval 

nagymértékben kapcsoltsËgot mutató gén (KOGELMAN és mtsai, 2015). 

  

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/projects/SNP/snp_ref.cgi?rs=rs699316219
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5. ábra: Manhattan távolságmátrix a 21 napos átlagos alomtömeggel (M21D) 

kapcsoltságot mutató polimorfizmusról (SNP) 

 

 

 

Az 1. kromoszómËn lévő lókusznËl a -log10P > 5 érték mutatja a legszorosabb 

kapcsolatot a vizsgËlt szaporodËsbiológiai tulajdonsËggal, a 21 napos Ëtlagos 

alomtömeggel. A vízszintes tengelyen a 19-es szËm az X kromoszómËt jelzi. 

 

3. 2. 1. 5. Két fialËs között eltelt idő 

 

Egy nagy hatËsú SNP-t azonosítottam a 8. kromoszómËn a vizsgËlt 290 magyar 

nagyfehér koca esetében a két fialËs között eltelt idővel (IBL) kapcsolatban (7. tËblËzat, 

6. Ëbra). 
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7. táblázat 

A két fialás között eltelt idő (IBL) alakulásával kapcsoltságot mutató lókusz, 

genomiális elhelyezkedése és a szomszédos gének 

marker ss 

azonosító 
kromoszóma:pozíció -log10P 

markerhez 

közeli gén(ek) 
MAF FDR 

rs81301813 8:140274549 7,56 
PKD2, SPP1, 

MAPK10 
0,001 1,35e-03 

MAF (minor allele frequency, minor allélgyakorisËg); FDR (false discovery rate, téves 

felderítési arËny) 

 

A 8. kromoszómËn (Sus scrofa chromosome 8, SSC8) lévő PKD2 részt vesz többek 

között a kalcium-Ëteresztő csatorna szabËlyozËsËban, a kalcium szËllítËsËban és a vese 

hËmsejtjei közötti jelËtvitelben, a placenta kialakulËsËban (GENECARDS 

DATABASE, 2020c). Az SPP1 befolyËsolja a születéskori, a 21 és a 70 napos 

testtömeg alakulËsËt, valamint az Ëtlagos napi tömeggyarapodËst a korai fejlődési 

időszakban (HAN és mtsai, 2012). MAPK10 egyike azon kandidËns géneknek, amelyek 

kapcsoltsËgot mutatnak német ËllomËnyokban a meishan, mangalica, duroc, pietrain, 

német lapËly, hampshire, husum red pied, német nagy fehér kocËk alomméretére 

(SPÉTTER és mtsai, 2010). 

  

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/projects/SNP/snp_ref.cgi?rs=rs81301813
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6. ábra: Manhattan távolságmátrix a két fialás között eltelt idővel (IBL) 

kapcsoltságot mutató polimorfizmusról (SNP) 

 

 

A 8. kromoszómËn lévő lókusznËl a -log10P > 5 érték mutatja a legszorosabb 

kapcsolatot a vizsgËlt szaporodËsbiológiai tulajdonsËggal, a két fialËs között eltelt 

idővel. A vízszintes tengelyen a 19-es szËm az X kromoszómËt jelzi. 

 

 

3. 2. 2. Andrológiai és spermatológiai vizsgËlatok értékelése 

 

Az ultrahangos-, a termogrËfiËs vizsgËlat és a KovËcs-Foote festési eljËrËs 

alkalmazËsËval az ejakulËtum termékenyítésre való alkalmassËgËnak, valamint a hím 

nemi szervek egészségi ËllapotËnak felmérését tűztem ki célul. A funkcionËlis 

vizsgËlattal (CASA), valamint a here szöveti felépítésnek és a sejtek épségének 

ellenőrzésével törekedtem a minél szélesebb körű, precíz, megbízható metodika 

alkalmazËsËra. 

Az eredményekre alapozva, az ismertetett metodika és a validËlt eszköz 

alkalmazËsËval, a későbbiekben a nőivarhoz hasonlóan a hímivar esetében is lehetőség 

nyílik molekulËris genetikai vizsgËlatok elvégzésére. 
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3. 2. 2. 1. A herék termogrËfiËs vizsgËlata 

 

 A termogrËfiËs képek elemzését FLIR termikus képalkotó programmal 

végeztem. A 9. képen hőkamerËval készült hőtérkép lËtható. A rózsaszín vonallal 

kijelölt terület (AR01) a kanhere hőmérsékleti adatait (minimum, maximum, Ëtlag) 

mutatja. 

 

 

 

Az infravörös kamera a vizsgËlt felületen különböző színekkel jelöli a 

hőmérsékletet, illetve a gyulladËsos területeket. A fehér szín a legmagasabb 

hőmérsékletű, a kék pedig a legalacsonyabb hőmérsékletű területeket mutatja. 

  

9. kép: A here FLIR infravörös hőkamerás felvétele 
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8. táblázat 

FLIR infravörös kamerával végzett here hőmérsékletelemzés az "A" telep 

esetében 

 hőmérséklet (°C) 

egyedek 

azonosítója 
fajta min. max. Ëtlag 

1 MNF 27,7 33,6 30,5 

2 MNF 27,1 33 20,1 

3 MNF 24,3 33,8 29,9 

201 ML 27,2 36,2 31,2 

204 ML 27,1 33,1 29,5 

205 ML 25,7 33,8 28,8 

206 ML 25 32,4 28,9 

MNF (magyar nagyfehér); ML (magyar lapËly) 

 

A 8. tËblËzat az „A” termelő telepen lévő kanok heréinek hőkamerËval vizsgËlt 

eredményeit tartalmazza. A hőkamera segítségével a herék és mellékherék 

hőszabËlyozËsËt vizsgËljuk. 23°C-os környezeti hőmérséklet esetén a kanok heréinek 

belső hőmérséklete 35-36,5°C. Ennél magasabb herehőmérséklet gyulladËsra utalhat, 

alacsonyabb hőmérséklet esetében - ami akËr egy régebbi gyulladËs szövődménye is 

lehet - a területeken kötőszövetes elvËltozËsokat talËlhatunk. A hőkamerËval végzett 

vizsgËlat sorËn a normËl hőmérsékleti értékeket figyelembe véve a here gyulladËsos 

folyamataira utaló, illetve a termékenyítő képességet befolyËsoló kiugró értéket nem 

tapasztaltam. 

 

3. 2. 2. 2. A herék ultrahangos vizsgËlata 

 

Az ultrahangos képeket GIMP pixel grafikus képszerkesztő program segítségével 

értékeltem. A szövetrétegek mintËjËt a morfológiai inhomogenitËs tükrében elemeztem. 

A 10. kép a herék normËl ultrahangos képét mutatja be, normËl szöveti szerkezettel, 

beleértve a mediastinum testis-t (M) is. A GIMP pixel grafikus képszerkesztő program 

létrehoz egy hisztogramot (10. kép jobb oldala), amely az ultrahang kép szürke 

Ërnyalatainak kiértékeléséhez szükséges. A 256 Ërnyalat mellett fontosak a különböző 

fehér (sűrű szövetek) és / vagy fekete (folyadék felhalmozódËs) foltok is. A nulla a 
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fekete, míg a 255 a legvilËgosabb Ërnyalat. A vizsgËlt területen az Ëtlag 181 (10. kép). A 

9. tËblËzat az ”A” telepen vizsgËlt Ëllatok GIMP pixel grafikus képszerkesztő 

programmal mért adatait mutatja be. 

 

 

 

9. táblázat 

Az “A” telep adatainak kiértékelése GIMP pixel grafikus kiértékelő programmal 

MNF (magyar nagyfehér); ML (magyar lapËly) 

 szürke Ërnyalata (GIMP) 

egyedek 

azonosítója 
fajta Ëtlag SD mediËn 

1   MNF 188,5 38,8 191 

2 MNF 182 39,1 183 

3 MNF 187,4 32,9 196 

201    ML 205,1 33,4 207 

204 ML 210,3 18,9 211 

205 ML 194 19,4 194 

206 ML 197,6 32,6 200 

10. kép: A here ultrahangos képének értékelése GIMP pixel grafikus 

képszerkesztő programmal 
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A kanok heréinek ultrahangos vizsgËlata sorËn nem tapasztaltam inhomogenitËst 

(sűrű szövetek, folyadék felhalmozódËs), a herék termogrËfiËs vizsgËlatËnak 

eredményéhez hasonlóan az ultrahangos vizsgËlat és annak kiértékelése sem mutatott 

betegségre, illetve gyulladËsra utaló jeleket. 

 

3. 2. 2. 3. Spermiumok motilitËsvizsgËlata 

 

A spermiumok mozgËsËt CASA mozgËselemző szoftverrel (AndroVision, Minitüb, 

NémetorszËg) elemeztem (11. kép). 

 

 

11. kép: Kansperma motilitásvizsgálata a CASA-szoftverrel 

 

A szoftver eltérő színekkel jelöli a sejteket. A zöld szín a mozgó sejteket, a piros 

szín a nem mozgó sejteket jelenti, a zöld „vonalak” pedig az adott sejt mozgËsËt 

ËbrËzoljËk (11. kép). 

A program egy mérési adatokat, paramétereket (többek között motilitËs, 

spermiumkoncentrËció, összes spermiumszËm, progresszív motilitËs, Ëtlagos sebesség, a 
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megtett út, helyben mozgó sejtek, nem mozgó sejtek) tartalmazó jelentést készít (10. 

tËblËzat). 

 

10. táblázat 

Kansperma motilitásvizsgálata (CASA) során mért fontosabb adatok eredményei 

egyed 

azonosító 
fajta 

vizsgËlt 

sejtszËm 

(db) 

koncentrËció 

(milliËrd/ml) 

motilitËs 

(%) 

előrehaladó 

mozgËst 

végző sejt 

(%) 

helyben 

mozgó 

sejt (%) 

nem 

mozgó 

sejt 

(%) 

1 MNF 315 0,823 74,3 20 55 25 

2 MNF 319 0,823 68,3 13 55 32 

3 MNF 571 1,880 93,2 56 37 7 

201 ML 552 0,077 94,9 77 18 5 

204 ML 343 0,903 81,3 61 21 18 

205 ML 553 1,830 94,4 75 19 6 

206 ML 414 1,090 87,7 57 31 12 

MNF (magyar nagyfehér); ML (magyar lapËly) 

 

MotilitËsvizsgËlat sorËn megfelelőnek tekinthetők a 60-70% közötti, kivËlónak 

pedig a 80% és feletti értékek. A CASA Ëltal mért adatok alapjËn, a mintËk motilitËst 

tekintve kivËló értékeket mutattak. Az előrehaladó mozgËst végző sejtek szËma 

megfelelő arËnyban volt jelen a mintËban, kivéve két magyar nagyfehér kan (1, 2) 

esetében, ahol több volt a helyben mozgó sejt és a nem mozgó sejt az előrehaladó 

mozgËst végző sejtekkel szemben. 

 

3. 2. 2. 4. Spermiumok morfológiai vizsgËlata 

 

A kiértékelés sorËn az élő sejtek morfológiai rendellenességeit vizsgËltam 

DIDION (2018) ËllËspontjËt követve. Véleménye szerint az elhalt sejteken belül 

nagyobb a morfológiailag abnormËlis sejtek arËnya, mivel ezek mËr a 

herében/mellékherében kËrosodnak (minőségellenőrzés), így csak az élő sejt-populËción 

belül érdemes értékelni a morfológiËt. 
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A KovËcs-Foote eljËrËssal megfestett spermium-preparËtumok morfológia 

elemzése sorËn a következő kategóriËkat különböztettem meg: 

membrËnintegritËs esetében: 

- ép feji és flagellËris plazmamembrËn és ép akroszóma 

- egyéb 

morfológia tekintetében: 

- élő normËlis 

- élő proximËlis plazmacseppel 

- élő morfológiai rendellenességgel 

- elhalt 

 

A morfológiai vizsgËlat eredményei alapjËn az élő és elhalt spermiumok arËnyËt a 

2. diagramon, az élő és elhalt, valamint az anomËliËkkal rendelkező spermiumok 

arËnyËt a 3. diagramon ËbrËzoltam. 

 

 

2. diagram: Élő és elhalt spermiumok aránya Kovács-Foote féle festési eljárással 

történt morfológiai vizsgálat eredményei alapján 

 

1-9: magyar nagyfehér kan 10-16: magyar lapËly kan 
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3. diagram: Élő és elhalt, valamint anomáliákkal rendelkező spermiumok 

aránya Kovács-Foote féle festési eljárással történt morfológiai vizsgálat 

eredményei alapján 

 
 

1-9: magyar nagyfehér kan 10-16: magyar lapËly kan 

 

A kiértékelés sorËn elhalt, sérült, anomËliËkkal rendelkező, emellett élő, ép sejteket 

is nagyszËmban talËltam. A rendkívül nagy mennyiségű rendellenes sejtet tartalmazó 

ejakulËtumok (4-es szËmú magyar nagyfehér kan esetében) termékenyítésre 

alkalmatlannak tekinthetők. 

 

3. 2. 3. Hordozható motilitËsvizsgËló eszköz alkalmazhatósËgËnak ellenőrzése 

 

A két eszköz összehasonlító vizsgËlatËt követően összesen 1162 mérést kaptam 

(581 adatpËr). A két eszköz eredményeinek összehasonlítËsËt Bland-Altman statisztikai 

módszerrel végeztem el a koncentrËció, motilitËs és progresszív motilitËs tekintetében 

(7., 8. és 9. Ëbra). A koncentrËció, motilitËs és progresszív motilitËs Ëtlagkülönbségei a 

kiszËmított 95%-os megegyezés hatËrértékeken (d±2SD) belül mozogtak, a két módszer 

(Ongo, Microptic CASA) nagy hasonlósËgot mutatott.
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7. ábra: Az asztali (Microptic) CASA-val és az Ongo Sperm Analyzer-rel végzett koncentráció (M/ml) vizsgálatok eredményeinek 

összehasonlítása Bland-Altman módszerrel  

  

 

  

 

 

 

 

 

 

 

 

Piros vonal (koncentrËció Ëtlagkülönbségek): -3,85 M/ml. Szaggatott piros vonalak 95%-os megegyezési hatËrok (két mérés Ëtlaga ±2SD) 

– alsó: -8,28 és felső: 15,41. Az X tengely mutatja a két eszköz méréseinek ËtlagËt (M/ml), az Y tengely pedig az Ëtlag pËrok közötti 

különbséget (M/ml). 

A koncentrËció tekintetében a Bland-Altman Ëbra elfogadható egyezőséget mutatott az Ongo és a Microptic CASA között. 
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8. ábra: Az asztali (Microptic) CASA-val és az Ongo Sperm Analyzer-rel végzett progresszív motilitás (%) vizsgálatok eredményeinek 

összehasonlítása Bland-Altman módszerrel 

   

  

  

 

 

 

 

 

 

 

 

Piros vonal (progresszív motilitËs Ëtlagkülönbségek): 1,09%. Szaggatott piros vonal: 95%-os megegyezési hatËrok (két mérés Ëtlaga 

±2SD) – alsó: -13,98% és felső:11%. Az X tengely mutatja a két eszköz méréseinek ËtlagËt (%), az Y tengely pedig az Ëtlag pËrok közötti 

különbséget (%). 

Progresszív motilitËs tekintetében is elvégeztük az egyezőségi vizsgËlatot azonos módon, mint a koncentrËció esetében. Az eredmények 

alapjËn a progresszív motilitËs tekintetében is elfogadható egyezőséget mutatott a két eszköz.  
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9. ábra: Az asztali (Microptic) CASA-val és az Ongo Sperm Analyzer-rel végzett motilitás (%) vizsgálatok eredményeinek 

összehasonlítása Bland-Altman módszerrel  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Piros vonal (motilitËs Ëtlagkülönbségek): -0,91%. Szaggatott piros vonal: 95%-os megegyezési hatËrok (két mérés Ëtlaga ±2SD) –alsó: -

 2,43% és felső: 12,42%. Az X tengely mutatja a két eszköz méréseinek ËtlagËt (%), az Y tengely pedig az Ëtlag pËrok közötti 

különbséget (%). 

MotilitËs tekintetében is elfogadható egyezőséget mutatott a Bland-Altman analízis a vizsgËlt eszközök között.   
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4. KÖVETKEZTETÉSEK, JAVASLATOK 

 

4.1. SNP-k azonosítása a szaporodásbiológiai tulajdonságokkal kapcsolatban 

 

Dolgozatomban célul tűztem ki a magyar nagyfehér és magyar lapËly fajtËk egyes 

szaporodËsbiológiai tulajdonsËgaival kapcsoltsËgot mutató egypontos nukleotid 

polimorfizmusok feltËrËsËt. Az összesen született malacok szËmËval (TNB) 

kapcsolatban 3 SNP-t, az alomtömeggel (LWA) 7 SNP-t, a holtan született malacok 

szËmËval (NBD) 7 SNP-t, a 21 napos Ëtlagos alomtömeggel (M21D) 1 SNP-t és a két 

fialËs között eltelt idővel (IBL) 1 SNP-t azonosítottam. 

Két szaporodËsbiológiai tulajdonsËg, a születéskori alomtömeg és a holtan született 

malacok szËmËnak összehasonlítËsa sorËn az 5. és 6. kromoszómËkon talËlható 

lókuszok azonossËgËt tapasztaltam. A nagyobb alomméret ËltalËban kisebb 

alomtömeget eredményez, az almon belül több malac 1 kg alatti tömeggel születik, 

amely negatív hatËssal lehet a malacok életképességére és növekedési teljesítményére 

(MAGNABOSCOA és mtsai, 2016). 

A szaporodËsbiológiai tulajdonsËgokkal kapcsolatban azonosított polimorfizmusok 

alléljaival közvetlen szelekció elvégzésére nyílik lehetőség, a gazdasËgi szempontok 

mellett a tenyészértékbecslést is figyelembe véve. A kedvező hatËsú allélok 

kivËlasztËsËval és markerek segítségével végzett szelekció alkalmazËsËval növelhető a 

születéskori alomtömeg, a születéskori malacszËm, a 21 napos Ëtlagos alomtömeg, 

tovËbbË csökkenthető a fialËsok között eltelt idő és a születéskori elhullËs is. A kutatËs 

sorËn azonosított SNP-k a későbbiekben egyedi, illetve multiplex eljËrËs alkalmazËsËval 

is vizsgËlhatók. 

Hazai fajtËink közül a magyar nagyfehér hússertés Ëtlagosan 12,5 malacot fial, 

ezzel szemben a Topigs TN-70 akËr 16 malacot, a Danbred 18 malacot, függetlenül 

attól, hogy a végső felnevelési eredmények a szaporËbb fajtËknËl nem hoznak ennyivel 

nagyobb különbséget. Tenyésztői vélemények szerint az Ëltalunk vizsgËlt magyar fajtËk 

utódnevelő képessége előnyösebb az említett külföldi fajtËknËl, tovËbbË reprodukciós 

potenciËljukat még nem sikerült teljes mértékben kihasznËlni. 

A disszertËció eredményeire alapozott szelekciós eljËrËsok segítségével a 

magyarorszËgi sertéstenyésztés versenyképesebbé vËlhat és a külföldi fajtËkkal 

szembeni hËtrËnya csökkenthető. 
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4.1. A kanok andrológiai és spermatológiai vizsgálata 

 

A magyar nagyfehér és magyar lapËly kanok heréinek szöveti ultrahangos és 

hőkamerËs vizsgËlata sorËn nem tapasztaltam gyulladËsra, betegségre utaló jeleket, 

komoly rendellenességeket. A szaporítóanyag motilitËsvizsgËlatËt követően megfelelő 

értékeket kaptam, vagyis termékenyítésre alkalmasnak bizonyultak a mintËk. Kivételt 

képez két kan, ahol: több helyben mozgó sejtet és több mozdulatlan sejtet azonosítottam 

az előrehaladó mozgËst végző sejtekkel szemben. Ez a jelenség a sikeres termékenyítés 

lehetőségének csökkenését eredményezheti. 

A KovËcs-Foote féle festési eljËrËssal megvizsgËltam a sejtek minőségét. A 

kiértékelés sorËn elhalt, sérült, illetve anomËliËkkal rendelkező sejtek mellett élő, ép 

sejteket is nagy szËmban talËltam. A rendellenességek kialakulËsËhoz többek között a 

szËllítËs, az időjËrËs (évszak) és a hígítËs is hozzËjËrulhatott. A kanok 

termékenyítőanyagËnak minőségét az évszakhatËs is befolyËsolja, különösen a 

magasabb hőmérséklet. 23°C-os környezeti hőmérséklet esetén a kanok heréinek, 

mellékheréjének belső hőmérséklete 35-36,5°C. Ennél magasabb hőmérséklet esetén a 

here és mellékhere hőmérséklete is megnő, amely gyulladËshoz, így a spermiumok 

életképességének csökkenéséhez vezethetnek. Minden évszak eltérően hat a kanok 

termékenyítőanyagËra. NyËron megnövekedhet a proximËlis plazmacseppek szËma, 

csökkenhet az ejakulËtumonkénti összes spermiumszËm. Tavasszal és ősszel a 

legnagyobb az összanomËliËk szËzalékos arËnya, a spermiumok motilitËsa télen a 

legalacsonyabb (SARLÓS, 1999). Az ugratËs sorËn nyert termékenyítőanyag optimËlis 

szËllítËsi hőmérséklete 16°C-17°C, amely hőméréskleten aktivitËsuk lelassul még 

megőrizve életképességüket. Az ejakulËtum hígítËsa sorËn cél az ejakulËtum 

minőségének megőrzése. A hígítók tËpanyagot és optimËlis pH-t biztosítanak a 

spermiumok szËmËra. A hígítËsi protokoll sorËn az egyik legfontosabb a hidegsokk 

elkerülése, amely a sejtmembrËn sérülését, valamint a spermiumok motilitËsËnak 

csökkenését eredményezheti (SENGER, 2005). 

A rendkívül nagy mennyiségű rendellenes sejtet tartalmazó ejakulËtum (4-es szËmú 

magyar nagyfehér kan esetében) termékenyítésre alkalmatlannak bizonyult, így ennél az 

ËllatnËl a mintavétel, illetve a vizsgËlat megismétlése javasolható. 

Két CASA rendszert (Ongo, Microptic) hasonlítottam össze a 

spermiumkoncentrËció, a motilitËs és a progresszív motilitËs tekintetében. 
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Eredményeim alapjËn, az említett hËrom paraméter tekintetében az Ongo készülék jól 

alkalmazható a terepi munka sorËn. 
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5. ÚJ TUDOMÁNYOS EREDMÉNYEK 

 

1. A magyar nagyfehér hússertés esetében három, az összesen született malacok 

számával (total number of piglets born, TNB) kapcsoltságot mutató SNP-t 

(marker ss azonosító: rs80878088, rs336610321, rs326153933) azonosítottam 

(-log10 P = 6,0, 7,86 és 6,22), az 1., 6. és 13. kromoszómËn. 

2.  A magyar nagyfehér hússertés esetében hét, a születéskori alomtömeggel (litter 

weight born alive, LWA) kapcsoltságot mutató SNP-t (marker ss azonosító: 

rs81382693, rs340060083, rs345681434, rs81459332, rs80882327, rs81473286, 

rs319594780) azonosítottam (-log10 P = 10,35, 5,87, 8,56, 7,76, 8,47, 10,46, 

7,72) az 5., 6., 14., 16., 17. és az X kromoszómËn. 

3.  A magyar nagyfehér hússertés esetében hét, a holtan született malacok 

számával (number of piglets born dead, NBD) kapcsoltságot mutató SNP-t 

(marker ss azonosító: rs81382693, rs340060083, rs80893810, rs80845657, 

rs329723588, rs338594773, rs333328959) azonosítottam (-log10 P = 10,95, 5,43, 

8,29, 6,72, 6,81, 5,90 és 5,15) az 5., 6., 13., 14., 15., 16. és 18. kromoszómËn.  

4.  A magyar nagyfehér hússertés esetében egy, a 21 napos átlagos alomtömeggel 

(mean litter weight on the 21st day, M21D) kapcsoltságot mutató SNP-t 

(marker ss azonosító: rs699316219) azonosítottam (-log10 P = 5,62) az 

1. kromoszómËn. 

5. A magyar nagyfehér hússertés esetében egy, a két fialás között eltelt idővel 

(interval between litters, IBL) kapcsoltságot mutató SNP-t (marker ss 

azonosító: rs81301813) azonosítottam (-log10 P = 7,56) a 8. kromoszómËn.  

6.  Elsőként hasonlítottam össze a Microptic (asztali) és az Ongo (hordozható) 

CASA rendszereket sertés (magyar nagyfehér, magyar lapËly, danbred × duroc, 

duroc × pietrain) termékenyítőanyag elemzésében. A Bland-Altman módszerrel 

végzett összehasonlító vizsgËlat (koncentrËció: -3,85 M/ml; progresszív 

motilitËs: 1,09%; motilitËs: - 0,91%) nagy hasonlósËgot mutatott a mérések 

között. 
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6. AZ EREDMÉNYEK GYAKORLATI HASZNOSÍTHATÓSÁGA 

 

1. A vizsgËlt szaporodËsbiológiai paraméterekkel összefüggésbe hozható 19 egypontos 

nukleotid polimorfizmus azonosítËsËval lehetőség nyílik a hazai tenyésztésű magyar 

nagyfehér és magyar lapËly sertések teljesítményének tovËbbi javítËsËra. EzËltal a 

korszerű piaci elvËrËsoknak mind tenyésztési, mind gazdasËgossËgi szempontoknak 

megfelelően szelektËlt magyar fajtËkat tenyészthetünk. Nem hagyhatjuk figyelmen 

kívül a vilËgon előrejelzett humËn és Ëllati jËrvËnyok gyakorisËgËnak növekedését 

sem, amelyek hatËsai orszËgon belüli, esetleges ËllomËnycsökkenést 

eredményezhetnek. A magasabb genetikai potenciËlra szelektËlt magyar fajtËkra 

alapozott tenyésztési rendszerek lehetőséget biztosítanak a hatËrainkon belüli 

ËllomËnypótlËsra lecsökkentve akËr annak a lehetőségét is, hogy hazËnkban még 

nem előforduló betegségeket „honosítsunk” tenyész-, vagy vËgóËllatok 

behozatalËval. 

 

2. A sertésËgazatban a nagy tenyésztési potenciËl gazdasËgi jelentősége indokolja a 

hímivarú sertések termékenyítőképességének minél pontosabb ismeretét. A 

mesterséges termékenyítés fejlesztése érdekében objektív, gyors és költséghatékony 

módszerre van szükség a spermium minőségének értékeléséhez, 

termékenyítőképességének előrejelzéséhez. Az egyed termékenyítőképességét az 

ejakulËtum morfológiai és motilitËsvizsgËlat kombinËciójËnak eredményei 

hatËrozzËk meg. A motilitËsvizsgËlat sorËn szËmítógépvezérelt fËziskontraszt-

mikroszkóp segítségével elemezhető szËmos tulajdonsËg, így a koncentrËció és a 

progresszív motilitËs is. Laboratóriumokban ËltalËnosan alkalmazott eszköz. Az 

Ongo készülék, az asztali CASA rendszerek tovËbbfejlesztett, a terepi munka sorËn 

is alkalmazható, hordozható vËltozata, amely felhasznËlóbarËt felülettel és 

szoftverrel rendelkezik, ezért akËr megfelelő szakmai képesítés nélkül is könnyen 

hasznËlható. Az eszköz praktikus és költséghatékony lehetőség, amennyiben asztali 

CASA rendszerhez infrastruktúra, anyagi és/vagy human erőforrËs nem Ëll 

rendelkezésre. Gyors és pontos eszköz a gyakorlat szËmËra spermaanalízishez az 

Ëllattenyésztésben és az Ëllattartó telepeken az ejakulËtum objektív vizsgËlatËra, az 

asztali CASA készülék alternatívËjaként. 
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7. ÖSSZEFOGLALÁS 

 

A magyar nagyfehér és a magyar lapËly sertések jó életteljesítménnyel, termelési 

paraméterekkel rendelkeznek, ezen kívül keresztezési programokban anyai és apai 

vonalként kiemelkedő szerepet töltenek be. Az elmúlt évtizedekben a magasabb 

termelésre képes nyugat-európai hibridek azonban túlszËrnyaltËk teljesítményben e két 

hazai sertésfajtËt. Dolgozatomban célként tűztem ki magyarorszËgi nagyfehér és lapËly 

törzstenyészetek esetében egyes szaporodËsbiológiai tulajdonsËgok genetikai hËtterének 

felmérését, emellett a kanok andrológiai vizsgËlatËnak elvégzését, valamint egy - a 

sertések termékenyítőanyagËnak motilitËsvizsgËlatËra szolgËló - hordozható eszköz 

alkalmazhatósËgËnak ellenőrzését. 

Az egyes szaporodËsbiológiai tulajdonsËgok genetikai hËtterének vizsgËlata sorËn 

olyan egypontos nukleotid polimorfizmusokat (SNP) azonosítottam, amelyek 

kapcsoltsËgot mutatnak az összesen született malacok szËmËval (TNB), a születéskori 

alomtömeggel (LWA), a holtan született malacok szËmËval (NBD), a 21 napos Ëtlagos 

alomtömeggel (M21D) és a fialËsok közötti intervallummal (IBL). A genotipizËlËst 

nagy felbontËsú SNP chippel (GeneSeek® Genomic Profiler™ High-Density) végezte a 

Neogen Europe Ltd. (Skócia, Egyesült KirËlysËg). Az adatok azonosítËsËra és szűrésére 

multi-lókusz vegyes modellt alkalmaztam, valamint statisztikailag értékeltem az egyes 

genotípusok és a szaporodËsbiológiai paraméterek közötti összefüggéseket. HËrom 

SNP-t azonosítottam az 1., 6., 13. kromoszómËn (-log10 P = 6,0, 7,86 és 6,22; MAF: 

0,298, 0,299 és 0,364), amelyek kapcsoltsËgot mutatnak az összesen született malacok 

szËmËval (TNB). Hét lókusz mutatott kapcsoltsËgot a születéskori alomtömeggel 

(LWA), amelyek az 5., 6., 14., 16., 17., X kromoszómËn (-log10 P = 10,35, 5,87, 8,56, 

7,76, 8,47, 10,46, 7,72; MAF: 0,425, 0,397, 0,115, 0,155, 0,492, 0,446, 0,348) 

talËlhatók. Hét lókuszt talËltam az 5., 6., 13., 14., 15., 16., 18. kromoszómËn (-log10 P = 

10,95, 5,43, 8,29, 6,72, 6,81, 5,90 és 5,15), amelyek kapcsolatban Ëllnak a holtan 

született malacok szËmËval (NBD). Emellett az 1. kromoszómËn (-log10 P = 5,62; MAF: 

0,461) egy lókusz mutatott kapcsoltsËgot a malacok 21 napos alomtömegével (M21D), 

valamint 1 lókusz a fialËsok között eltelt idővel (IBL) a 8. kromoszómËn (-log10 P = 

7,56; MAF: 0,001). 

Az említett lókuszok feltËrËsa lehetőséget biztosít markerek segítségével történő 

szelekció elvégzésére és ennek megfelelően a magyar nagyfehér és magyar lapËly fajtËk 

versenyképességének javítËsËra. 



80 
 

A hímivarú egyedek (magyar nagyfehér, magyar lapËly) heréinek szöveti 

ultrahangos, hőkamerËs vizsgËlatËt, valamint a szaporítóanyag motilitËsvizsgËlatËt 

(CASA) követően nem tapasztaltam komoly rendellenességeket. Çlő és elhalt (KovËcs-

Foote féle festési eljËrËs) spermiumok egyarËnt előfordultak, de extrém 

rendellenességekkel nem talËlkoztam. Két CASA rendszert (Ongo, Microptic) 

hasonlítottam össze különböző sertésfajtËkon és keresztezéseken (magyar lapËly, 

magyar nagyfehér, duroc×pietrain, danbred×duroc) a spermiumkoncentrËció, motilitËs 

és progresszív motilitËs tekintetében, hogy megbizonyosodjunk a hordozható 

készülékkel kapott eredmények megbízhatósËgËról. A Microptic CASA 

szËmítógépvezérelt fËziskontraszt-mikroszkóp segítségével működtethető, 

laboratóriumok széles körben alkalmazott eszköz. Az Ongo egy készülékben egyesíti az 

asztali CASA működéséhez szükséges eszközöket, hordozható műszerként 

alkalmazhatjuk a terepi munka sorËn, amely az ejakulËtum gyors és pontos kiértékelését 

(koncentrËció, teljes motilitËs, progresszív motilitËs, sejtszËm) teszi lehetővé. A két 

eszköz összehasonlítËsËt Bland-Altman módszerrel végeztem, a két módszer között 

hasonlósËg (koncentrËció: -3,85 M/ml; progresszív motilitËs: 1,09%; motilitËs: - 0,91%) 

mutatkozott. Eredményeim alapjËn az Ongo készülék koncentrËció, progresszív és teljes 

motilitËs tekintetében jól alkalmazható a terepi munka sorËn, az asztali CASA készülék 

alternatívËjaként. 
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8. SUMMARY 

 

The Hungarian Large White and the Hungarian Landrace breeds have very good 

life performances and production parameters. In addition they play an outstanding role 

as maternal and paternal line in crossing programs. In recent decades, Western 

European hybrids are capable for higher production performances than these two 

Hungarian breeds. The aim of my dissertation was to investigate the genetic background 

of some reproductive traits of Hungarian Large White and Landrace pigs, as well as to 

perform andrological examination of boars in order to evaluate their reproductive 

performances. 

In mapping the genetic background of reproductive traits, there were identified 

single-nucleotide polymorphisms (SNP) to be associated with the total number of 

piglets born (TNB), the litter weight born alive (LWA), the number of piglets born dead 

(NBD), the average litter weight on the 21st day (M21D) and the interval between litters 

(IBL) (BALOGH és mtsai, 2019). Genotyping was performed with a high-density SNP 

chip (Illumina Porcine SNP 60K BeadChip, GeneSeek® Genomic Profiler™ High-

Density). Data identification and screening were accomplished using the multi-locus 

mixed model. Statistical analyses were performed the correlations between individual 

genotypes and the reproductive parameters. Three SNPs were identified on 

chromosomes 1, 6, 13 (-log10 P = 6.0, 7.86 and 6.22; MAF: 0.298, 0.299 and 0.364) 

effecting on the total number of piglets born (TNB). Seven loci showed significant 

correlation with the litter weight born alive (LWA), located on chromosomes 5, 6, 14, 

16, 17, X (-log10 P = 10.35, 5.87, 8.56, 7.76, 8.47, 10.46, 7.72; MAF: 0.425, 0.397, 

0.115, 0.155, 0.492, 0.446, 0.348). Seven loci on chromosomes 5, 6, 13, 14, 15, 16, 18 

(-log10 P = 10.95, 5.43, 8.29, 6.72, 6.81, 5.90, 5.15; MAF: 0.425, 0.397, 0.335, 0.095, 

0.090, 0.365, 0.069) showed association with the number of piglets born dead (NBD). 

In addition, one locus on chromosome 1 (-log10 P = 5.62; MAF: 0.461) showed 

correlation with the average litter weight on the 21st day (M21D) and 1 locus on the 

interval between litters (IBL) on chromosome 8 (-log10 P = 7.56; MAF: 0.001) 

(BALOGH és mtsai, 2019). 

The identified loci provide a good possibility to facilitate selection by molecular 

tools and to improve consequently the competitiveness of the Hungarian Large White 

(HLW) and Hungarian Landrace (HL) breeds. 
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Following the test of the reproductive organs of boars no serious abnormalities 

were found by thermography in scrotal thermoregulation or the testicular tissue by 

ultrasonography. In the examined ejaculates there were no motility abnormalities 

(CASA). Concerning dead and live spermatozoa (Kovacs-Foote staining method) there 

were not extreme abnormalities detected. 

Two CASA systems (Ongo, Microptic) were compared in terms of sperm 

concentration, motility and progressive motility of pig breeds (Hungarian Landrace, 

Hungarian Large White, Duroc × Pietrain, Danbred × Duroc) to ascertain the reliability 

of the results obtained with the portable device against the results of the desktop CASA. 

Microptic CASA includes a phase contrast microscopy and a computer and is 

commonly used as an analytical tool in laboratories. Ongo can be used as a portable 

device during field-work by allowing rapid and accurate evaluation (concentration, total 

motility, progressive motility, cell number) of the ejaculate right after its collection. 

Agreement between measurements was evaluated by Bland-Altman plot. Using Bland-

Altman plot there was a strong agreement between values (concentration: - 3.85 M/ml; 

progressive motility: 1.09%; motility: - 0.91%) obtained by the two methods. Based on 

the presented results both methods can be used interchangeably in the animal 

reproduction. 
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Doktori Iskola keretében irËnyítËsunkkal végezte munkËjËt. Az értekezésben foglalt 

eredményekhez a jelölt önËlló alkotó tevékenységével meghatËrozóan hozzËjËrult, az 

értekezés a jelölt önËlló munkËja. Az értekezés elfogadËsËt javasoljuk.  

 

Debrecen, 2020. december 10. 

 

 

 

 

……………………………..   …………………………….. 

             témavezető alËírËsa           témavezető alËírËsa 
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12. KÖSZÖNETNYILVÁNÍTÁS 

 

Mindenek előtt köszönettel tartozom a Debreceni Egyetem Állattenyésztési 

Tudományok Doktori Iskolának a kutatËsi témËm befogadËsËért és tËmogatËsËért. 

Köszönöm témavezetőim, Prof. Dr. Rátky József és Dr. Anton István Ëldozatos 

és kitartó munkËjËt, segítségét. TËmogatËsukkal és hozzËértésükkel a kutatËsi témËm 

kivËlasztËsËtól, a kísérletek elvégzésén és az eredmények publikËlËsËn keresztül, a 

disszertËció megírËsËig mindvégig segítették munkËmat. KivËló szakmai tanËcsaik, 

irËnymutatËsuk, türelmük nagymértékben hozzËjËrult a dolgozat elkészítéséhez is. 

Köszönöm Dr. Zsolnai Attila tudomËnyos tanËcsadónak a segítőkész, kitartó 

munkËjËt és a statisztikai vizsgËlatok elvégzése sorËn nyújtott hatalmas segítségét. 

 Köszönöm Korcsmárosné Varga Mariannának a teljes képzés sorËn nyújtott 

segítőkész és lelkiismeretes munkËjËt, a gördülékeny ügyintézést. 

Köszönöm a NAIK Állattenyésztési, TakarmËnyozËsi és Húsipari Kutatóintézet 

tudomËnyos főmunkatËrsËnak Dr. Borka Györgynek, hogy építőjellegű kritikËival, 

tanËcsaival hozzËjËrult a disszertËció végleges formËjËnak kialakítËsËhoz. Köszönöm 

Dr. Kern László intézeti mérnöknek a terepi mintagyűjtés sorËn nyújtott segítségét. 

Köszönöm férjemnek Holbok Lászlónak a tËmogatËsËt, bËtorítËsËt és segítségét, 

valamint édesanyËmnak, Balogh Péternének, hogy mindvégig segítette, tËmogatta 

tanulmËnyaimat. 


